
Abstrakt: Ćılem práce je navrhnout a popsat vhodný zhrubený model proteinu,
na jehož základě bude studován protein-folding. Model bude implementován
jako poč́ıtačový program, jeho vývoj v čase bude zajǐsťovat Hamiltonian Monte
Carlo. Pomoćı simulace na poč́ıtači bude zkoumán jak protein-folding samotný,
tak veličiny, které jej charakterizuj́ı a podobnost nativńı konfigurace skutečného
a námi simulovaného proteinu.
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