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Инфро-красная спектроскопия изучает взаимодействие вещества с инфро-красным излу-

чением. При пропускании инфро-красного излучения через вещество происходит возбуждение 

колебательных движений молекул или их отдельных фрагментов. При этом наблюдается 

ослабление интенсивности излучения, прошедшего через образец. Экспериментальным резуль-

татом этой спектроскопии является ИК-спектры, содержащие ряд полос поглощения, по по-

ложению и интенсивности сигналов которых делается вывод о строении изучаемого образца. 

В этой работе представлены результаты исследований в области применения инфро-красной 

спектроскопии для определения структуры белковых молекул. Показаны различные варианты 

метода, а также факторы, оказывающие влияние на эффективность проведенных исследова-

ний. Отмечается, что инфро-красная спектроскопия является весьма эффективным методом 

исследования структуры белков, конформации спирали белковых молекул, а также количе-

ственного определения содержания белков в биомолекулах и биосистемах. 
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Протеины (белки) представляют собой высоко-

молекулярные органические соединения, состоящие 

из α-аминокислот, соединенных в цепочку пептид-

ной связью. В живых организмах протеины выпол-

няют целый ряд стратегических функций, в частно-

сти, каталитическую (ферментативную), структур-

ную, защитную, регуляторную, сигнальную, транс-

портную, резервную. Для исследования структуры 

белков используют различные физико-химические 

методы анализа, среди них спектроскопические ме-

тоды. Так, в работе [1] представлены рекомендации 

по использованию стационарной флуоресцентной 

спектроскопии для количественной оценки белок-

белковых взаимодействий. Флуоресценция белка 

характеризуется спектрами возбуждения и испуска-

ния, квантовым выходом и анизотропией. Эти пара-

метры могут изменяться при взаимодействии с дру-

гим белком и использоваться для измерения степени 

образования комплекса. Источником флуоресцен-

ции может быть собственный флуорофор, такой как 

триптофан или тирозин; ковалентно присоединен-

ный флуоресцентный краситель; или партнер по 

флуоресцентному связыванию, такой как нуклеотид 

или кофактор, который специфически взаимодей-

ствует с комплексом. Авторами предложены ме-

тоды для определения констант аффинности и 

значений стехиометрии для белок-белковых взаи-

модействий с использованием экспериментов по 

равновесному титрованию. Кроме того, обсужда-

ется флуоресцентное мечение белков, дается вве-

дение в анализ данных.  

Показано [2], что определение концентрации 

белка морских водорослей и связанного с ним фено-

типа имеет решающее значение для пищевой про-

мышленности, где требуются точные инструменты 

для сдерживания колебаний концентрации и сниже-

ния рисков. Экстракция и профилирование белка во-

дорослей широко исследовались, но определение 

содержания требует дорогостоящего, трудоемкого и 

энергозатратного лабораторного метода фракциони-

рования. В этой работе рассматривается потенциал 

технологии полевой спектроскопии как точного, вы-

сокопроизводительного, неразрушающего инстру-

мента для определения концентрации белка красных 

водорослей на месте. Используя информацию из 

большого набора данных о 144 Gracilaria sp. образ-

цах, изученных в наземной культивационной уста-

новке, при шести режимах обработки в течение двух 

культивационных сезонов и искусственной нейрон-

ной сети, с помощью алгоритма машинного обуче-

ния и спектроскопии отражения диффузного види-

мого и ближнего инфро-красного диапазонов были 

получены предсказанные концентрации белка в во-

дорослях. Результаты прогнозирования были очень 

точными (R2 = 0.95; RMSE = 0.84), демонстрируя 

высокую корреляцию с аналитически определен-

ными значениями.  

Наиболее интересным и важным из спектро-

скопических методов исследования структуры бел-

ков является применение инфро-красной спектро-

скопии. В обзорной работе [3] обсуждается приме-

нение инфракрасной спектроскопии для изучения 

белков. Основное внимание уделяется средней ин-

фро-красной области спектра и изучению белко-

вых реакций с помощью индуцированной реакции 

ИК-разностной спектроскопии. 

ИК- разностная спектроскопия исследует колеба-

тельные изменения белков при их возмущении [4]. По 

сравнению с другими спектроскопическими мето-

дами он выделяется своей чувствительностью к со-

стоянию протонирования, Н-связям и конформации 

различных групп в белках, включая пептидный 
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остов, боковые цепи аминокислот, внутренние моле-

кулы воды или кофакторы. В частности, обнаруже-

ние изменений протонирования и водородных свя-

зей со временным разрешением, которое нелегко по-

лучить другими методами, является одним из наибо-

лее успешных применений ИК-разностной спектро-

скопии. В этом обзоре рассматривается использова-

ние возмущений, предназначенных для специфиче-

ского изменения белка между двумя (или более) 

функционально значимыми состояниями, стратегия, 

которую часто называют реакцией ИК-разностной 

спектроскопии. 

Зависимую от температуры вторичную струк-

туру двух моноклональных антител IgG, анти-IGF1R 

и анти-TSLP, исследовали с помощью ИК- спектроско-

пии с преобразованием Фурье (FTIR) в режиме про-

пускания [5]. Анти-IGF1R и анти-TSLP представляют 

собой моноклональные антитела IgG (мАт), направ-

ленные против рецептора инсулиноподобного фак-

тора роста человека для противоопухолевой актив-

ности и цитокина тимического стромального лим-

фопоэтина для противоастматической активности 

соответственно. Дифференциальная сканирующая 

калориметрия (ДСК) ясно показывает, что оба анти-

тела в своих основных составах имеют более низко-

температурное конформационное изменение белка 

около 70 °C (Tm1) и более высокотемпературное кон-

формационное изменение белка около 85 °C (Tm2). 

Термосканирующее динамическое светорассеяние 

(TS-DLS) указывает на значительное увеличение 

размера частиц обоих антител вблизи Tm2, что сви-

детельствует о высоком уровне агрегации белка. 

Природа этих конформационных изменений белка, 

связанных с повышением температуры состава и 

снижением концентрации сахарозы, была опреде-

лена с помощью ИК-Фурье-спектроскопии с про-

пусканием и второй производной ИК-спектро-

скопии водных растворов обоих моноклональных 

антител с регулируемой температурой. Переход от 

внутримолекулярных β-слоев к межмолекулярным 

β-слоям был четко зафиксирован для обоих мо-

ноклональных антител с помощью FTIR-спектро-

скопии. Наконец, ИК-Фурье-спектроскопия смогла 

показать влияние обычного наполнителя, такого как 

сахароза, на стабильность каждого моноклональ-

ного антитела, что еще раз продемонстрировало по-

лезность ИК-Фурье-спектроскопии для изучения аг-

регации белков и эффектов состава. 

При разработке новых пищевых продуктов или 

при контроле традиционного процесса функцио-

нальность белка играет первостепенную роль [6]. 

Давно предполагалось, что изменения в структуре 

белка могут изменить функциональность, но не 

было надежных методологий для наблюдения за 

структурными изменениями белка в «реальных» об-

разцах пищи. В этой работе метод определения гло-

бальной вторичной структуры белков с использова-

нием инфракрасной спектроскопии с преобразова-

нием Фурье (FTIR) в H2O вместо D2O оценивается и 

сравнивается с другими методологиями структур-

ных определений. Представлена количественная ме-

тодика подготовки и анализа FTIR-спектров белков 

для определения их глобальных вторичных струк-

турных компонентов. В качестве примера представ-

лен анализ FTIR-спектров лизоцима яичного белка, 

который коррелируется со значениями глобальной 

вторичной структуры, рассчитанными на основе его 

рентгеноструктурного анализа. Другие примеры 

FTIR-анализа пищевых белков представлены с уче-

том качественных процедур для более быстрого 

структурного анализа обработанных образцов. 

Взаимная интерференция между полосами вто-

рого производного тирозина и триптофана в белках 

оценивалась по отношению r между двумя расстоя-

ниями между пиками [7]. Было обнаружено, что зна-

чения r связаны не только с соотношением тиро-

зин/триптофан, но также зависят от полярности 

среды, в которую встроены остатки тирозила. Было 

обнаружено, что результаты, полученные на очи-

щенных белках, согласуются с доступной рентге-

новской информацией и с существующими дан-

ными о возмущении растворителя. 

    
тирозин    триптофан 

Сообщается [8], что спектроскопия все чаще 

используется при разработке биофармацевтических 

составов для характеристики структуры белка и ре-

акции структуры на конфигурацию состава. Приме-

нение спектроскопии для разработки составов 

обычно основано на предположении, что стабиль-

ные конформации белков обеспечивают высокую 

физическую стабильность в реальном времени. Про-

блемы применения спектроскопических исследова-

ний к характеристике белков связаны с интерпрета-

цией и количественным определением результатов. 

Интерпретация данных затруднена, поскольку бел-

ковые спектры представляют собой свертку не-

скольких перекрывающихся компонентов, присвое-

ние которых основано на сравнении с модельными 

соединениями и теоретических расчетах. Отсут-

ствие разрешения спектральных характеристик тре-

бует использования методов деконволюции для 

улучшения деталей спектра. Хотя они могут быть 

успешными для увеличения спектральных характе-

ристик, одна только деконволюция не решает про-

блему количественного анализа. Без адекватного ко-

личественного определения применение спектро-

скопии для оценки составов/конфигураций неэф-

фективно. В этой статье исследуется использование 

разностных спектров для характеристики и количе-

ственной оценки изменений в структуре белка при-

https://www.labcompare.com/Spectroscopy/
https://www.labcompare.com/Pharmaceutical-Lab-Equipment/480-Automated-Pharmaceutical-Formulation-Systems/
https://www.labcompare.com/Pharmaceutical-Lab-Equipment/480-Automated-Pharmaceutical-Formulation-Systems/
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менительно к разработке состава. Объясняется ме-

тод расчета разностных спектров и применение 

ИК- и УФ-разностных спектров для разработки 

рецептур. 

Флуоресцентная спектроскопия и ее многочис-

ленные применения в науках о жизни претерпели 

быстрое развитие [9]. Это связано с многочислен-

ными техническими достижениями как в области 

приборов, так и в методах анализа данных, а также с 

широким распространением основных методов. 

Применение флуоресцентной спектроскопии для 

анализа белков и пептидов определяется тремя ос-

новными факторами: динамической природой сиг-

нала, его локализованной природой и его избыточ-

ностью. Хотя эти особенности могут усложнить ин-

терпретацию экспериментального результата, их 

также можно использовать для получения уникаль-

ной структурной и динамической информации. До-

ступность и простота сбора и анализа основных дан-

ных являются важными практическими особенно-

стями, лежащими в основе популярности флуорес-

ценции по сравнению с другими спектроскопиче-

скими методами. Тем не менее эта простота, по-ви-

димому, не ставит под угрозу его преимущества. Эта 

статья призвана, во-первых, дать обзор явления флу-

оресценции в белках, а во-вторых, проиллюстриро-

вать применение флуоресцентной спектроскопии в 

передовых (но не обязательно высокотехнологич-

ных) исследованиях. Три области исследования бел-

ков, а именно – взаимодействия белок-лиганд, 

укладка белков и исследования мембранных белков, 

были выбраны для демонстрации ключевых преиму-

ществ флуоресцентной спектроскопии: она чувстви-

тельна, универсальна и легко поддается быстрому 

сбору данных. 

Инфро-красный (ИК) спектроскопический ана-

лиз структуры белка включает использование ин-

фро-красного излучения для оценки колебательных 

мод, возникающих от атомов внутри белковых мо-

лекул и связывающих их с первичной, вторичной, 

третичной и четвертичной структурой белка. Ча-

стота инфро-красной спектральной полосы, интен-

сивность полосы и ширина полосы могут использо-

ваться для определения структуры и динамики 

белка. Колебания амидных связей белка наиболее 

широко используются для анализа структуры белка 

с помощью ИК-спектроскопии [10]. В этой статье 

приведены примеры того, как можно использовать 

ИК-спектроскопию для исследования различных 

уровней структуры белка как в качественном, так и 

в количественном отношении. Особое внимание 

уделяется обсуждению таких систем, как белковые 

агрегаты и белково-липидные комплексы, которые 

не могут быть легко проанализированы с помощью 

других методов анализа. 

Содержание белка и белковый состав счита-

ются очень важными факторами, влияющими на ха-

рактеристики приготовления и обработки риса. В 

настоящем исследовании изучалась возможность 

использования спектроскопии отражения в ближней 

инфракрасной области спектра (NIRS) для измере-

ния белкового состава (проламин, глобулин и глю-

телин) рисовой муки. NIR-спектры (1 100-2 500 нм) 

в общей сложности 119 образцов рисовой муки с 

различным белковым составом и размером частиц 

были получены с помощью NIR-спектрометра. Впо-

следствии была проверена точность прогнозирова-

ния содержания белка, которая показала аналогич-

ную точность (стандартная ошибка прогнозирова-

ния (SEP) 0.22%) с предыдущими исследованиями. 

Калибровочные модели NIR для определения белко-

вого состава также были исследованы с использова-

нием метода частичной регрессии наименьших 

квадратов (PLS). Наилучшие модели были созданы 

с использованием предварительно обработанных 

спектров с мультипликативной коррекцией рассея-

ния, что дало SEP 0.18%, 0.06% и 0.25% для прола-

мина, глобулина и глютелина соответственно. Полу-

ченные данные показывают, что NIR-спектроскопия 

может служить быстрым методом прогнозирования 

белкового состава рисовой муки. 

Содержание белка и белковый состав счита-

ются очень важными факторами, влияющими на ха-

рактеристики приготовления и обработки риса. В 

работе [11] изучалась возможность использования 

спектроскопии отражения в ближней инфро-крас-

ной области спектра (NIRS) для измерения белко-

вого состава (проламин, глобулин и глютелин) рисо-

вой муки. NIR-спектры (1 100–2 500 нм) в общей 

сложности 119 образцов рисовой муки с различным 

белковым составом и размером частиц были полу-

чены с помощью NIR-спектрометра. Впоследствии 

была проверена точность прогнозирования содержа-

ния белка, которая показала аналогичную точность 

(стандартная ошибка прогнозирования (SEP 0.22%) 

с предыдущими исследованиями. Калибровочные 

модели NIR для определения белкового состава 

также были исследованы с использованием метода 

частичной регрессии наименьших квадратов (PLS). 

Наилучшие модели были созданы с использованием 

предварительно обработанных спектров с мульти-

пликативной коррекцией рассеяния, что дало SEP 

0.18%, 0.06% и 0.25% для проламина, глобулина и 

глютелина соответственно. Полученные данные по-

казывают, что NIR-спектроскопия может служить 

быстрым методом прогнозирования белкового со-

става рисовой муки. 

Отмечается [12], что ИК-спектроскопия явля-

ется хорошо зарекомендовавшим себя методом изу-

чения структуры как простых, так и сложных моле-

кул. Он имеет широкое применение как для каче-

ственного, так и для количественного определения 

белков в различных образцах. Он дает четкое пред-

ставление о первичной, вторичной или третичной 

структуре белка. Инфро-красное излучение исполь-

зуется для оценки различных режимов колебаний, 

возникающих в результате изменений структурных 

компонентов белка. В этой работе были собраны 

https://www.labcompare.com/Spectroscopy/405-Near-Infrared-Spectrometer-NIR-Spectrometer/
https://www.labcompare.com/Spectroscopy/403-UV-Spectrometer/
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различные исследовательские отчеты из поисковых 

систем, таких как Sciencedirect, Pubmed, Resear-

chgate и Google Scholar. Они были дополнительно 

тщательно изучены, и важные выводы/данные были 

собраны и представлены в виде таблиц и рисунков. 

Полученные данные, включающие полосу пропус-

кания, частоту и интенсивность, использовались для 

выяснения структуры белка. Из различных отчетов 

было обнаружено, что ИК-спектроскопия с преобра-

зованием Фурье (FT-IR) широко использовалась для 

предсказания вторичной структуры белка в послед-

ние несколько лет. FTIR имеет возможность отсле-

живать различные структурные модификации в 

структуре белка, возникающие из-за взаимодей-

ствия с другими материалами. Также очевидно, что 

его можно использовать для количественного опре-

деления белков в различных образцах.  

Инфро-красная (ИК) спектроскопия – это неин-

вазивный метод, не требующий использования ме-

ток, который исследует колебательные моды моле-

кул, тем самым обеспечивая структурно-специфиче-

ский спектр [13]. Развитие подходов к ИК-спек-

троскопии, которые позволяют собирать ИК-спектр 

из выбранной области образца с латеральным разре-

шением от микро- до наномасштаба, позволило рас-

ширить их применение на более сложные биологи-

ческие системы, такие как интактные клетки и 

ткани. В этой статье авторы представили недавние 

работы, иллюстрирующие, в частности, применение 

ИК-спектроскопии для исследования in situ характе-

ристики конформационных свойств белковых агре-

гатов и других биомолекул, окружающих амилоиды. 

Кроме того, авторы обсудили потенциал ИК-спек-

троскопии для мониторинга клеточных возмуще-

ний, вызванных белковыми агрегатами. 

Метод ИК-спектроскопии с преобразованием 

Фурье был разработан для анализа вторичной струк-

туры белка с использованием спектральной области 

амида III (1 350–1 200 см-1) [14]. Было показано, что 

преимущества использования области амида III яв-

ляются существенными. Интерференции от колеба-

ний воды (~ 1 640 см-1) в области амида I можно из-

бежать, если использовать полосу амида III; кроме 

того, область амида III также представляет собой бо-

лее охарактеризованную спектральную характери-

стику, которая дает легко разрешаемые и более чет-

кие полосы для количественного анализа. Оценки 

вторичной структуры выполняются с использова-

нием самодеконволюции Фурье, вторичной дерива-

тизации и подгонки кривой на исходных белковых 

спектрах. Были получены окна частот вторичной 

структуры (α-спирали, 1 328–1 289 см-1; неупорядочен-

ные, 1 288–1 256 см-1; и β-листы, 1255–1224 см-1), и 

оценки вторичного структурного содержания согла-

суются с данными рентгеновской кристаллографии 

для модельных белков и параллельными результа-

тами, полученными с использованием области 

амида I.  

Еще в одной работе [15] сообщается, что ИК-спек-

троскопия с преобразованием Фурье (FTIR) стала од-

ним из основных методов структурной характери-

стики белков, пептидов и белок-мембранных взаи-

модействий. Хотя этот метод не позволяет получить 

точную молекулярную структуру с атомарным раз-

решением, он чрезвычайно чувствителен к конфор-

мационным изменениям, происходящим в белках 

при функциональных переходах или межмолекуляр-

ных взаимодействиях. Чувствительность колеба-

тельных частот к атомным массам привела к разви-

тию ИК-Фурье-спектроскопии с «редактированием 

изотопов», где структурные эффекты в двух белках, 

один немеченый, а другой меченый более тяжелым 

стабильным изотопом, таким как 13C, разрешаются 

одновременно на основе спектрального сдвига вниз 

(разделения) полосы амида I меченого белка. Тот же 

самый изотопный эффект используется для иденти-

фикации сайт-специфических конформационных 

изменений в белках с помощью сайт-направленного 

или сегментарного мечения изотопов. Незначитель-

ное рассеяние света в ИК-области дает возможность 

изучать межмолекулярные взаимодействия между 

крупными белковыми комплексами, взаимодей-

ствия белков и пептидов с липидными везикулами 

или взаимодействия белок-нуклеиновая кислота без 

проблем со светорассеянием, часто встречающихся 

в ультрафиолетовой спектроскопии. FTIR с ослаб-

ленным полным отражением (ATR-FTIR) – это по-

верхностно-чувствительная версия ИК-спектро-

скопии, которая оказалась полезной при изучении 

мембранных белков и липидов, белок-мембранных 

взаимодействий, механизмов межфазных фермен-

тов, структурных особенностей мембранных поро-

образующих белков и пептидов и многое другое. 

Цель состояла в том, чтобы предоставить практиче-

ское руководство по анализу структуры белков и 

взаимодействий белок-мембрана методами FTIR и 

ATR-FTIR, включая процедуры подготовки образ-

цов, измерений и анализа данных. Также представ-

лена основная справочная информация о FTIR-

спектроскопии, а также о некоторых относительно 

новых разработках в области структурной и функци-

ональной характеристики белков и пептидов в ли-

пидных мембранах. 

Способность двумерной инфро-красной (2D-IR) 

спектроскопии измерять полосу амида I белков в 

H2O, а не в растворителях на основе D2O, избегая ме-

шающих сигналов воды, позволила исследовать 

белки in vivo в физиологических условиях и в биоло-

гических жидкостях [16]. Однако дальнейшее ис-

пользование 2D-IR в аналитических условиях, от ди-

агностики до скрининга белков, потребует сравне-

ния нескольких наборов данных, что потребует кон-

троля методов сбора данных для минимизации несо-

ответствий между измерениями. Вдохновленные 

приложениями аналитической спектроскопии в дру-

гих дисциплинах, авторы работы описывают рабо-
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чий процесс для предварительной обработки дан-

ных 2D-IR, который направлен на упрощение спек-

тральных перекрестных сравнений. В нашем под-

ходе используется сигнал термальной воды, кото-

рый собирается одновременно с реакцией амида I, 

но временно отделен от нее, чтобы направлять поль-

зовательские стратегии коррекции базовой линии и 

спектральной нормализации перед их объединением 

с инструментами шумоподавления основного ком-

понента. Тематические исследования показывают, 

что применение элементов рабочего процесса пред-

варительной обработки к ранее опубликованным 

данным позволяет повысить точность количествен-

ного определения и пределы обнаружения. Впослед-

ствии авторы применяют весь рабочий процесс в но-

вом экспериментальном исследовании, проверяя 

способность прототипа метода 2D-ИК-спектров ко-

личественно определять четыре основных белковых 

компонента сыворотки крови в одном измерении без 

использования меток. Эти достижения показывают 

прогресс в разработке надежных стратегий обра-

ботки данных, которые потребуются для будущих 

приложений 2D-IR для решения фармацевтических 

или биомедицинских задач. 

ИК-спектроскопия является полезным методом 

для определения конформации и ориентации связан-

ных с мембраной белков и липидов [17]. Этот метод 

особенно эффективен для обнаружения конформа-

ционных изменений путем регистрации спектраль-

ных различий до и после возмущений в физиологи-

ческом растворе. Измерения в поляризованном ИК-ди-

апазоне на образцах ориентированных мембран поз-

волили получить ценную информацию об ориента-

ции химических группировок и субструктур внутри 

мембранных молекул, которую трудно получить 

другими методами. Применение ИК-спектроскопии 

к статической и динамической структуре белков и 

пептидов в липидных бислоях рассмотрено с неко-

торым акцентом на важности пробоподготовки. 

Также обсуждаются ограничения метода в отноше-

нии абсолютного определения вторичной структуры 

и ориентации, а также новые стратегии структурных 

назначений. 

Показано [18], что химические и структурные 

свойства биомолекул определяют их взаимодей-

ствие и, следовательно, их функции в самых разно-

образных биохимических процессах. Были разрабо-

таны инновационные методы визуализации для опи-

сания биомолекулярных структур вплоть до анг-

стремного уровня. Однако получение спектров ко-

лебательного поглощения на уровне одной моле-

кулы, что является эталоном для определения харак-

теристик объемных образцов, остается труднодо-

стижимым. В этой работе авторы представляют вне-

резонансную ИК-наноспектроскопию с малой мощ-

ностью и короткими импульсами (ORS-nanoIR), 

чтобы позволить получать спектры ИК-поглощения 

и химические карты на уровне одной молекулы, с 

высокой пропускной способностью во второй вре-

менной шкале и с высоким сигналом. Эта высокая 

чувствительность позволяет точно определять вто-

ричную структуру отдельных белковых молекул с 

более чем в миллион раз меньшей массой, чем обыч-

ная объемная колебательная спектроскопия. Эти ре-

зультаты открывают путь к непосредственному изу-

чению химических и структурных свойств отдельных 

биомолекул, а также их взаимодействий в широком 

диапазоне химических и биологических систем.  

В работе [19] сообщается, что ИК-спектро-

скопия с преобразованием Фурье (FTIR) является 

признанным инструментом для структурной харак-

теристики белков. Однако для неосторожного иссле-

дователя существуют множество потенциальных ло-

вушек. В этом обзоре авторы критически оценивают 

применение ИК-Фурье-спектроскопии для опреде-

ления структуры белка путем (1) описания принци-

пов, лежащих в основе определения вторичной 

структуры белка с помощью ИК-Фурье-спектро-

скопии, (2) выделения ситуаций, в которых ИК-

Фурье-спектроскопию следует считать предпочти-

тельным методом, (3) обсуждение того, как следует 

проводить эксперименты для получения как можно 

большего количества физиологически значимой ин-

формации, (4) описание современных методов опре-

деления вторичной структуры по инфро-красным 

спектрам белков. 

Таким образом, представленный анализ результа-

тов научных исследований в области исследования 

структуры белковых молекул методом ИК-спектро-

скопии показывает, что этот метод является наибо-

лее важным методом изучения конформации, 

внутри- и межмолекулярных взаимодействий белко-

вых молекул, а также конфигурации белковых спи-

ралей. Анализ показывает, что исследования в этой 

области продолжают интенсивно развиваться, и ко-

личество работ, посвященных этим исследованиям, 

ежегодно возрастает [20]. 
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Protein molecules play an indispensable role in the life of living organisms. In living 

organisms, proteins perform a number of strategic functions, in particular, catalytic (enzy-

matic), structural, protective, regulatory, signaling, transport, reserve. Proteins are an im-

portant part of animal and human nutrition (main sources: meat, poultry, fish, milk, nuts, 

legumes, cereals; to a lesser extent: vegetables, fruits, berries and mushrooms), as all essential 

amino acids come with protein food. During digestion, enzymes break down ingested pro-

teins into amino acids, which are used to biosynthesize the body’s own proteins or are further 

broken down for energy. To study the structure of proteins, various physicochemical methods 

of analysis are used, among which spectroscopic methods should be highlighted. Infrared 

spectroscopy studies the interaction of matter with infrared radiation. When infrared radiation 

goes through a substance, molecules or their individual fragments start to vibrate. In this case, 

a decrease in the intensity of the radiation transmitted through the sample is observed.  

The experimental result of this spectroscopy is IR spectra containing a number of absorption 

bands, from the position and signal intensity of which a conclusion is made about the struc-

ture of the sample under study. This author of the paper presents the results of research in the 

field of infrared spectroscopy for determining the structure of protein molecules. Various 

variants of the method are shown, as well as factors influencing the effectiveness of the stud-

ies. It is noted that infrared spectroscopy is a very effective method for studying the structure 

of proteins, the conformation of the helix of protein molecules, as well as the quantitative 

determination of the content of proteins in biomolecules and biosystems. 

Keywords: infrared spectroscopy, Fourier transform, proteins, primary, secondary, ter-

tiary structures. 
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