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Slovni vyjadfeni, komentare a pripominky oponenta:

Prvni tfetina prace je venovana pfehledu hlavnich charakteristik molekularniho
mechanismu pfenosu a exprese geneticke informace z hlediska vysvetleni mechanismu ucinku
virostatik cilcnych proti RNA virum, pfedevsim viru Hepatitidy C (HCV), Tato cast obsahuje ve
zhustene form£ vsechna podstatna fakta a po malych lipravach by mohla byt vyuzivana i jako
studijni text.

Dalsi cast prace (kapitola 6) je venovana technice molekularne-dynamickych simulaci.
Aplikace jednotlivych dilCich konceptu jsou ilustrovany na odpovidajicich useci'ch zdrojoveho
programu, ktery student samostatn£ vytvofil pro simulaci chovani argonove matrice pfi dopadu
volneho argonoveho atomu. Tato cast prace jasne demonstruje, ze student pochopil a prakticky si
vyzkouSel podstatu jednotlivych principu uplatnovanych v komercnich programech pro
molekularne-dynamicke simulace biomolekularnich interakci.

Zbyvajici cast (vet§ina) prace je venovana vlastnim vysledkum dosa^enym pfi simulaci
interakci potencialniho inhibitoru s HCV RNA replikasou. Testovanym potencialnim inhibitorem
byla varianta jiz uzivaneho virostatika na bazi acyklickeho nukleotidoveho analogu, HPMPA, kde
byl adenin nahrazen guaninem. Kromfi teto molekuly, HPMPG, byly studovany dve dalsi varianty
se zkracenym postrannim fetezcem. To umoznilo objasnit roli tohoto postranniho fetezce pfi
"mylne" identifikaci virostatika enzymem jako stavebniho nukleotidu. Na zaklade analyzy stability
systemu vodikovych vazeb se podafilo ukazat, ze HPMPG je podle vysledku modelovani nadejny
inhibitor a dale, ze pfitomnost postranni skupiny zakoncena hydroxylem je dulezita pro
napodobeni struktury pfirozeneho nukleotidu z hlediska rozpoznavani enzymem.

Podle meho nazoru se jedna z hlediska rozsahu, urovnS zpracovani i celistvosti dosazenych
vysledku o mimofadne kvalitni bakalafskou praci.

Pripadne otazky pri obhajobe a namety do diskuze:

V ramci diskuse by se autor prace mohl dotknout toho, jaky muze mit vliv pouziti DNA
templatu ve studovanem molekularnim modelu namisto RNA templatu (coz bylo nezbytne
s ohledem na dostupna strukturni data) na verohodnost ziskanych vysledku.
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