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ПАКЕТ КОМПЬЮТЕРНЫХ ПРОГРАММ 
ДЛЯ ИЗУЧЕНИЯ БИОФИЗИЧЕСКИХ ОСНОВ 
МОЛЕКУЛЯРНОЙ ГЕНЕТИКИ 

Развитие современных медико-биологических технологий (генная инже-
нерия, генная терапия, биотехнология) требует организации нового под-
хода при изучении вопросов о строении и законах функционирования 
генетического вещества, способах регулирующего воздействия на геном 
фармакологическими средствами и т. д. Одним из важных, но трудных 
в изучении является биофизический аспект данных тем. Автором разра-
ботана схема системного подхода к изучению биофизических механиз-
мов функционирования главной информационной молекулы живого ве-
щества — молекулы ДНК. Указанную схему можно представить трех-
уровневой системой взаимосвязанных элементов: (I) физико-химические 
свойства ДНК^->(П) механизмы биологического функционирования 
ДНК-<->- (III) медико-биологическое проявление (в норме и патологии). 
Первый и второй уровни (фундаментальные) системы включают тра-
диционные вопросы биофизики ДНК. Элементы этих уровней взаимо-
связаны между собой, в частности «структура Д Н К — функция ДНК»-
Элементы третьего уровня (медико-биологического) представляют со-
бой вопросы медицинского проявления различных аспектов функциони-
рования ДНК. Между элементами первого, второго и третьего уровней 
существует функциональная связь, как, например, между молекулярны-
ми заболеваниями и механизмом точечных мутаций или между конфор-
мационными свойствами Д Н К и механизмом регуляции генной 
экспрессии. 

Для практической реализации разработанной схемы изучения био-
физических основ молекулярной генетики выбрана форма обучающих 
компьютерных программ. Обсуждаемый в данном сообщении пакет 
представлен следующими программами: 1) «Генетический код»; 2) 
«ДНК: структура — функция»; 3) «Секвенирование»; 4) «Внутренняя 
подвижность молекулы ДНК». Все программы построены по единому 
принципу (теория + практика + контроль знаний) и включают теоре-
тические разделы с вопросами самоконтроля знаний, автоматизирован-
ный справочник основных терминов, разделы практической учебной ра-
боты «Деловые игры». В теоретических разделах обучаемому предлага-
ется текстовая и графическая информация с использованием возмож-
ностей современного компьютера (динамическая мультипликация, цвет, 
звук). После изучения каждого теоретического раздела идет контроль 
знаний. В случае успешного прохождения этого контроля обучаемый 
имеет возможность перейти к следующему теоретическому разделу (или 
к разделу «Деловые игры»). В процессе изучения теории обучаемый 
может обратиться к справочнику и получить более подробную инфор-
мацию о каком-либо термине или понятии, не расшифрованном в тек-
сте. Последовательность теоретических разделов каждой программы по-
строена так, чтобы при изучении теории наилучшим образом подгото-
виться к работе в разделе «Деловые игры», где необходимо в интерак-
тивном режиме выполнять указанные на экране задания по изучению 
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свойств Д Н К (прочитать по изображенному на экране радиоавтогра-
фу нуклеотидную последовательность, исследовать зависимость темпе-
ратуры плавления фрагмента Д Н К от нуклеотидного состава, произве-
сти точечные мутации во фрагменте Д Н К и анализ возможных конфор-
мационных изменений синтезируемых белков и т. д.). 

Охарактеризуем каждую из программ: 
1) программа «Генетический код» включает в себя следующие раз-

делы теории: основные принципы генетического кодирования, типы то-
чечных мутаций, механизм молекулярных заболеваний. В деловой игре 
«Влияние точечных мутаций и физики воды на структуру белковых мо-
лекул» имеются следующие режимы, которые одновременно являются 
и этапами практической работы: проведение точечных мутаций (заме-
на, вставка, делеция) в сгенерированной компьютером цепочке мРНК, 
построение по заданной компьютером мРНК последовательности амино-
кислотных остатков белка (на основе таблицы генетического кода), 
сравнительный анализ по типам аминокислот (гидрофобные, гидро-
фильные, полярные, неполярные и т. д.) в белке с мутациями и без му-
таций, сопоставление (на основании параметра Фишера) возможных 
конформаций двух белков (с мутацией и без нее). Главной учебной це-
лью при работе с данной программой является изучение биофизических 
принципов, заложенных в генетическом коде и их медико-биологиче-
ская интерпретация; 

2) в программе «ДНК» основное внимание уделено роли простран-
ственной структуры в механизмах биологического функционирования 
Д Н К и биологической роли комплементарного спаривания оснований. 
Теоретические разделы программы: биологические функции полинуклео-
тидов, биологическая роль вторичной структуры, физика плавления 
Д Н К (на примере медико-генетического теста), Д Н К и токсикология 
(на примере взаимодействия с диоксином), классификация типов взаи-
модействия Д Н К с лигандами. В деловых играх «Комплементарность» 
и «Плавление ДНК» обучаемый вначале знакомится с принципом ком-
плементарного спаривания в нуклеотидных парах, а затем в диалоге с 
компьютером строит график зависимости температуры плавления за-
данного ЭВМ фрагмента Д Н К от соотношения А — T- и G—С-пар. 
И только в случае построения такого графика обучаемый сможет ус-
пешно завершить работу в разделе «Деловые игры», ответив на конт-
рольные вопросы. Встроенный в программу справочник представляет 
собой двухуровневый гипертекст; 

3) программа «Секвенирование» посвящена знакомству с метода-
ми определения нуклеотидной последовательности Д Н К на примере 
метода Максама — Гилберта, его физическим основам и медико-биоло-
гическому значению при решении проблемы «Геном человека». В отли-
чие от двух предыдущих программ в ней отсутствует расширенный блок 
теоретических разделов. В данном случае в программу включен автор-
ский вариант плана лекции, посвященной физическим и химическим ос-
новам метода секвенирования и связанным с секвенированием меди-
цинским проблемам. В разделе «Деловые игры» обучаемый должен в 
качестве входного контроля указать правильную последовательность 
этапов при секвенировании методом Максама — Гилберта. При успеш-
ном выполнении этого контроля идет графическая демонстрация ука-
занных этапов. Затем появляется задание, в котором необходимо про-
читать радиоавтограф, изображенный на экране и полученный в ре-
зультате промоделированного компьютером процесса гель-электрофоре-
за. Визуализация на экране компьютера процесса электрофореза позво-
ляет обучаемому лучше понять механизм движения фрагментов разной 
нуклеотидной длины, т. е. увидеть то, что исследователь при проведе-
нии электрофореза видеть не может. После правильного прочтения по-
лученного радиоавтографа идет выходной контроль, который позволяет 
обратить внимание обучаемого на физические моменты процесса раз-
деления фракций. В программе имеется режим переключения языка 
текстовых комментариев; 

ISSN 0233-7657. БИОПОЛИМЕРЫ И КЛЕТКА. 1993. Т. 9. Nb 6 97 



4) программа «Внутренняя подвижность молекулы ДНК» является 
учебно-информационной и представляет собой упрощенную базу дан-
ных. В ней на основе классификации типов внутренних движений ДНК 
обучаемый может познакомиться с характерными временами и энерги-
ями различных типов движений, методами их исследования, а также с 
биологическими функциями, в которых участвуют те или иные типы 
конформационной подвижности ДНК. Главная учебная цель, которая 
решается с помощью данной программы,— это сформировать у обуча-
емого представление о том, что выполнение молекулой ДНК своих био-
логических функций осуществляется через динамические свойства двой-
ной спирали ДНК. 

Учебные программы предназначены для работы на персональном 
компьютере типа IBM PC AT/XT в стандартной конфигурации с видео-
адаптером типа EGA/VGA, требуемый объем оперативной памяти не бо-
лее 300 кБ, язык программирования С. Каждая из программ занимает 
на дискете 5'25", объем около 200 кБ. На основе данных программ 
можно построить учебные занятия или использовать программы как 
приложения к лекционному курсу. Некоторые программы успешно при-
меняются в учебном процессе биологического факультета Московского 
государственного университета, кафедры микробиологии и общей имму-
нологии биологического факультета Киевского университета им. Тараса 
Шевченко (при изучении спецкурсов «Генетика микроорганизмов», 
«Иммуногенетика», «Иммунобиотехнология»), в лаборатории молеку-
лярной генетики Дальневосточного института биологии моря ДВО 
АН России (для обучения аспирантов), в некоторых медицинских инс-
титутах Украины и России. 
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