Kryoelektronova mikroskopie (cryo-EM) je rozvijejici se obor umoznujici zobrazovani
molekul s rozlisenim v fddech pikometri. Snimky se ziskavaji vystfelovanim elektronti
skrz vzorky molekul a detekci rozptylenych elektront. Z téchto dat lze nésledné zrekon-
struovat 3D tvar molekul. V soucasné dobé je simulovani tvorby snimku z cryo-EM
zalozeno bud na naivnich absorpcénich modelech nebo na aplikaci komplikované vlnové
funkce.

V této praci zkoumame moznost simulace snimku z cryo-EM pomoci trasovani elek-
tront s vyuzitim Monte Carlo pristupu. Kombinaci algoritmu delta-tracking s funkci
elektronového pruzného diferencialniho prifezu a s Rutherfordovymi vzorci odvozujeme
dva Monte Carlo estimatory. Tyto modely jsou dale implementovany ve vysoce vykon-
ném prostiedi C ++ / CUDA a porovnéany s jinymi bé/né pouzivanymi modely. Nase
simulované snimky vykazuji zna¢nou podobnost se znamym vinovym multislice mod-
elem. Kvalitu nasi simulace dale analyzujeme porovnanim s daty z redlnych méreni.
Oba nase navrhované modely dosahuji vyznamné vysSich hodnot normalizované ko-
relace s témito daty nez nejbéznéji pouzivany absorpéni model. Tato prace jednoznacné
prokazuje pouzitelnost ¢asticové simulace snimki z elektronového mikroskopu s vyuzitim
Monte Carlo ptistupu a poskytuje intuitivni nahled do slozitych procest v cryo-EM.
Diky efektivni implementaci a vysoké korelaci s redlnymi daty maji navic odvozené mod-
ely potencial do budoucna nahradit absorpéni model bézné pouzivany pri rekonstrukeich
molekularnich struktur.



