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Interakce proteinu
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Vazebna kinetika a termodynamika
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Mechanismy interakci

* Pro popis mechanismu interakci (vazby) byly navrzeny rtizné modely.
e ,Lock and the key” (zdmek a klic)

Protein a ligand jsou rigidni, ligand perfektné zapada |
do vazebného mista. Mnohdy odporuje experimentalnimu (a) Sae
pozorovani.

e ,Induced fit“ (indukované pfizpusobeni)

Vazebné misto proteinu je flexibilni, konformacni zména
indukovana ligandem. Nezohledriuje dynamiku proteinu.

———
L »Lock and the key”

Protein Complex

e Conformational selection”

(b)
Protein se vyskytuje v mnoha riznych konformacnich stavech, ' \
ligand se vaze na ten nejvhodnéjsi. N
(c)

,Induced fit“

Review
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Experimentalni metody studia interakci

lzotermni (izotermicka, izotermalni) titracni kalorimetrie.

Zlaty standard (referencni metoda, nejlepsi mozna) studia interakci.
Termodynamicka technika pro charakteristiku jakékoliv vazebné

interakce.

Béhem vazby je spotfebovano nebo uvolnovano teplo. Méreni
tepelnych zmén umoznuje presné urceni vazebnych konstant,

reakcni stechiometrie, entalpie i entropie.
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Experimentalni metody studia interakci

e |zotermni (izotermicka, izotermalni) titracni kalorimetrie. 0
e Zlaty standard (referencni metoda, nejlepsi mozna) studia interakci.

e Termodynamicka technika pro charakteristiku jakékoliv vazebné
interakce.

e Béhem vazby je spotfebovano nebo uvolnovano teplo. Méreni
tepelnych zmén umoznuje presné urceni vazebnych konstant,
reakcni stechiometrie, entalpie i entropie. o v
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Vysoka spotreba vzorku
Citlivé na , buffer mismatch”
Problém bublin, agregace vzorku




Experimentalni metody studia interakci

Light source Prism

Rezonance povrchového plazmonu.

Jeden vazebny partner je imobilizovan na povrchu
biosenzoru, druhy volny v roztoku.

Za podminek totalniho vnitfniho odrazu vznika pri dopadu paprsku
Sifeného v opticky hustSim prostredi v opticky FfidSim prostredi
exponencialni vina (tlumena, zhasiva).

Pri urcité kombinaci uhlu dopadu a vinové délky dochazi k excitaci
volnych elektron( v kovu na povrchu biosenzoru, coz se projevi
poklesem intenzity odrazeného svétla.

Tento jev je zavisly na indexu lomu prostredi, ktery se

meéni s vazbou ,volného” partnera na imobilizovaného.

Studium specifity, kinetiky a afinity interakci.

Meéreni v ,realném case”

Bez nutnosti znaceni a detek¢ni reakce
Nizka spotreba vzorku

Vysoka citlivost

Incident light
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Experimentalni metody studia interakci

Light source Prism

Rezonance povrchového plazmonu.

Jeden vazebny partner je imobilizovan na povrchu
biosenzoru, druhy volny v roztoku.

Za podminek totalniho vnitfniho odrazu vznika pri dopadu paprsku
Sifeného v opticky hustSim prostredi v opticky FfidSim prostredi
exponencialni vina (tlumena, zhasiva).

Pri urcité kombinaci uhlu dopadu a vinové délky dochazi k excitaci
volnych elektron( v kovu na povrchu biosenzoru, coz se projevi
poklesem intenzity odrazeného svétla.

Tento jev je zavisly na indexu lomu prostredi, ktery se

meéni s vazbou ,volného” partnera na imobilizovaného.

Studium specifity, kinetiky a afinity interakci.

Nutna imobilizace jednoho partnera
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Vypocetni metody studia interakci

e Molekularni dokovani (,,docking®).

e |n silico modelovani interakci — predikce vzajemné
orientace a pozice interagujicich molekul tvoficich
stabilni komplex, predikce zmény volné vazebné
energie.

e Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych [éCiv,
virtualni screening celych databazi molekul pro vybér
vhodného interakéniho partnera (inhibitoru) proteinu.
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Vypocetni metody studia interakci

Molekularni dokovani (,,docking“).

In silico modelovani interakci — predikce vzajemné
orientace a pozice interagujicich molekul tvoficich
stabilni komplex, predikce zmény volné vazebné
energie.

Dokovani protein-ligand: vyznam pfFi vyvoji novych |éCiv,

virtualni screening celych databazi molekul pro vybér
vhodného interakéniho partnera (inhibitoru) proteinu.
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Dokovani protein-ligand

Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|éCiv, virtualni screening celych databazi molekul pro
vybér vhodného interakéniho partnera (inhibitoru)
proteinu.

Vstupy: struktura proteinu, struktura ligandu
Vystupy: struktura komplexu (poza — konkrétni
geometrické usporadani komplexu protein-ligand),
vazebna afinita (skore — reprezentuje silu vazby).

Protein-Protein and Protein-Ligand Docking

Alejandra Hernéndez-Santoyo,
Aldo Yair Tenorio-Barajas, Victor Altuzar,
Héctor Vivanco-Cid and Claudia Mendoza-Barrera

Ligand Molecular Docking

Vlastni dokovani

Pfiprava

Konformacni vyhledavani |—b

Reprezentace molekul

Skdrovani

___I____



Dokovani protein-ligand

Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|éCiv, virtualni screening celych databazi molekul pro

vybér vhodného interakéniho partnera (inhibitoru) (a) 3D PDB structure

proteinu.

Vstupy: struktura proteinu, struktura ligandu
Vystupy: struktura komplexu (poza — konkrétni

geometrické usporadani komplexu protein-ligand),
vazebna afinita (skore — reprezentuje silu vazby).

Surface Visualization

Connolly's Surface

10.1093/nar/gkt509

Reprezentace molekul
Vhodny (vypocetné) zpUsob,
jak znazornit molekuly
proteinu a ligandu
(atomy, povrch)

Konformacni vyhledavani |—b

Skorovani

_____[__



Dokovani protein-ligand

Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|éCiv, virtualni screening celych databazi molekul pro
vybér vhodného interakéniho partnera (inhibitoru)

proteinu.

Vstupy: struktura proteinu, struktura ligandu
Vystupy: struktura komplexu (poza — konkrétni
geometrické usporadani komplexu protein-ligand),
vazebna afinita (skore — reprezentuje silu vazby).

Reprezentace molekul

jak znazornit molekuly
proteinu a ligandu
(atomy, povrch)

Vhodny (vypocetné) zpUsob,

Molecular Docking and Structure-Based Drug Design Strategies

Leonardo G. Ferreira *, Ricardo N. dos Santos, Glaucius Oliva

Konformacni vyhledavani
Prohledavaci (searching,
search) algoritmus vytvari
mnoiinu moim'/ch péz

eVV/

Skorovani

and Adriano D. Andricopulo *




Reprezentace molekul

Vhodny (vypocetné) zpUsob,

jak znazornit molekuly
proteinu a ligandu
(atomy, povrch)

Dokovani protein-ligand

Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|éCiv, virtualni screening celych databazi molekul pro
vybér vhodného interakéniho partnera (inhibitoru)
proteinu.

Vstupy: struktura proteinu, struktura ligandu
Vystupy: struktura komplexu (poza — konkrétni
geometrické usporadani komplexu protein-ligand),
vazebna afinita (skore — reprezentuje silu vazby).

Molecular Docking and Structure-Based Drug Design Strategies

Leonardo G. Ferreira *, Ricardo N. dos Santos, Glaucius Oliva and Adriano D. Andricopulo *

Systematic Search

Random/Stochastic Search

eHITS [28]
FRED [30]
Surflex-Dock [31]
DOCK [32]
GLIDE [37]
EUDOC [38]
FlexX [39]
Hammerhead [40]
Flog [41]
SLIDE [42]
ADAM [43]

AutoDock [34]
Gold [35]
PRO _LEADS [44]
EADock [45]
ICM [46]
LigandFit [47]
Molegro Virtual Docker [48]
CDocker [49]
GlamDock [50]
PLANTS [51]
MolDock [52]
MOE Dock [53]

Konformacni vyhledavani
Systematické: postupna
optimalizace dilcich reSeni
Stochastické: ndhodné
modifikace strukturnich
parametr(

_—

Skorovani




Dokovani protein-ligand

Molecular Docking and Structure-Based Drug Design Strategies

Leonardo G. Ferreira *, Ricardo N. dos Santos, Glaucius Oliva and Adriano D. Andricopulo *

e Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|éCiv, virtualni screening celych databazi molekul pro
vybér vhodného interakéniho partnera (inhibitoru)
proteinu.

e Vstupy: struktura proteinu, struktura ligandu

e Vystupy: struktura komplexu (poza — konkrétni
geometrické usporadani komplexu protein-ligand),
vazebna afinita (skore — reprezentuje silu vazby).

Reprezentace molekul

Konformacni vyhledavani Skdrovani
Vhodny (vypocetné) zplsob, Prohledavaci (searching, Skorovaci funkce vyhodnocuje
jak znazornit molekuly search) algoritmus vytvari energii komplexu. Odhad
proteinu a ligandu mnozinu moznych pdz, vazebné afinity pdz, porovnani,
(atomy, povrch) idealné s co nejnizsi energii vybér nejvyhodnéjsiho

vazebného maodu

____/[__



Dokovani protein-ligand

Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|éCiv, virtualni screening celych databazi molekul pro
vybér vhodného interakéniho partnera (inhibitoru)

proteinu.

Vstupy: struktura proteinu, struktura ligandu
Vystupy: struktura komplexu (poza — konkrétni
geometrické usporadani komplexu protein-ligand),
vazebna afinita (skore — reprezentuje silu vazby).

Reprezentace molekul
Vhodny (vypocetné) zpUsob,
jak znazornit molekuly
proteinu a ligandu
(atomy, povrch)

Molecular Docking and Structure-Based Drug Design Strategies

Leonardo G. Ferreira *, Ricardo N. dos Santos, Glaucius Oliva and Adriano D. Andricopulo *

Force-Field-Based

Empirical

Knowledge-Based

DOCK [32]
AutoDock [34]

AutoDock [34]
GlideScore [37]

SMoG [82]
DrugScore [62]

Konformacni vyhledavani
Prohledavaci (searching,
search) algoritmus vytvari
mnozinu moznych pdz,

eVV/

GoldScore [35] ChemScore [60] PMF Score [B3]
ICM [46] X_Score [66] MotifScore [84]
LigandFit [47] F Score [73] RF Score [85]
Molegro Virtual Docker [48] Fresno [75] PESD SWVM [86]
SYBYL G-Score [73] SCORE [Te] PoseScore [87]
SYBYL D-Score [73] LUDI [77]
MedusaScore [74] SFCscore [T8]
HYDE [79]
LigScore [80]
PLP [81]
Skoérovani

Skorovaci funkce vyhodnocuje
energii komplexu. Odhad
vazebné afinity pdz, porovnani,
vybér nejvyhodnéjsiho
vazebného maédu




Problém flexibility

Dokovani protein-ligand: problém flexibility, tj. vzajemného
prizpusobeni proteinu a ligandu, vyskytu proteinu ve vice
konformacich.

Rigidni dokovani — ani

protein, ani ligand .2 Only change the position of the molecular during the docking
nejsou flexibilni (zamek Rigid docking nig 2, Cannot change their spatial shape during the docking process

kIi€).
a C) . An early docking method, applicable for docking between macromolecules
Semiflexibilni dokovani
— rigidm’ protein, Fixed conformation of the receptor macromoleculed during docking
flexibilni Iigand. Molecular —— Flexible-rigid docking <£ Conformation of small molecule is flexible

ey o1 s s s docking

Flexibilni dokovani — | More accurate than rigid docking, widely used.

flexibilni protein,
flexibilni ligand.

The conformation of both receptors and ligands are flexible
especially the torsion angle and rotatable bonds

Flexible (soft)
docking - High requirements on computer software, hardware, and conformational accuracy

-, Greatly improved the accuracy of docking, but heavy calculation burden

Progress in molecular docking

Jiyu Fan', Ailing Fu?, Le Zhang'**"



Problém flexibility

Dokovani protein-ligand: problém flexibility, tj. vzajemného
prizpusobeni proteinu a ligandu, vyskytu proteinu ve vice
konformacich.

Rigidni dokovani — ani

protein, ani ligand 2 Only change the position of the molecular during the docking

nejsou flexibilni (Zémek Rigid docking ig . Cannot change their spatial shape during the docking process

a k|IC). . An early docking method, applicable for docking between macromolecules
Semiflexibilni dokovani
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flexibilni protein,
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The conformation of both receptors and ligands are flexible
A especially the torsion angle and rotatable bonds

Flexible (soft) {
docking - High requirements on computer software, hardware, and conformational accuracy

1, Greatly improved the accuracy of docking, but heavy calculation burden
Progress in molecular docking

Jiyu Fan', Ailing Fu?, Le Zhang'34*




Problém vody

e Dokovani protein-ligand: problém modelovani molekul vody,
molekuly vody maji vliv na zménu solvatacni entropie, mohou
se primo zapojovat do vazby mezi proteinem a ligandem.

e |Implicitni model — vodné prostredi
je modelovano pomoci elektrické
permitivity (konstantni x zavisla na
vzddalenosti atom).

e Explicitni model — do modelu se
primo pridaji molekuly vody
(vypocetné narocné).

Explicitni rozpoustédlo

https://web.vscht.cz/~spiwokv/modelovani/glossary.html



,Blind docking”

Molekularni dokovani (,,docking“).

In silico modelovani interakci — predikce
vzajemné orientace a pozice interagujicich
molekul tvoricich stabilni komplex,
predikce zmeény volné vazebné energie.

Vstupy: struktura proteinu, struktura
ligandu

Vazebné misto: znamé x neznamé (,,blind
docking”)

,Blind docking” — prohledavani celého
povrchu proteinu, hledani mist, kam se
mohou stabilné navazat ligandy. Moznost
objeveni (novych) vazebnych mist pro
navazani ligandu (léCiva, inhibitoru).
Vypocetné narocné.

Protein

VT

\J

Binding Site (Spot)

Ligand

O <

L

Blind Docking

https://doi.org/10.1007/s11227-019-02834-5



Kovalentni dokovani

Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|&Civ.

Kovalentni inhibitor: vysoka ucinnost, dlouhotrvajici
ucinek.

Kovalentni dokovani: nutné modelovat kovalentni
vazbu. Jak zahrnout prispévek kovalentni vazby do
skorovaci funkce?

Pro popis vzniku/stépeni kovalentnich vazeb nestaci
klasické dokovani, vyzaduje kvantové-mechanicky ,
pristup. Nebo trik.

A oA
Figure 4. Example of ligand—iron binding in the best predicted | v W Q

docking pose using (A) the classical Attracting Cavities and (B) the il —
QM/MM approach. The X-ray pose of the ligand is presented in gray,
while the best predicted pose is depicted in orange (PDB ID: 3tgm).

On-the-Fly QM/MM Docking with Attracting Cavities
Prasad Chaskar, Vincent Zoete,*" and Ute F. Rohrig*

SIB Swiss Institute of Bioinformatics, Molecular Modeling Group, CH-1015 Lausanne, Switzerland

Klasicky dokovaci

algoritmus — Pozy

(Attracting Cavities)

aQM/MM

RMSD: 1.1 A @ RMSD: 0.9 A
Fe-N distance: 4.3 A Q '\ Fe-N distance: 2.6 A

5

4

Vysledky




Kovalentni dokovani

Dokovani protein-ligand: vyznam pfi vyvoji novych
|€Civ.

Kovalentni inhibitor: vysoka ucinnost, dlouhotrvajici
ucinek.

Kovalentni dokovani: nutné modelovat kovalentni
vazbu. Jak zahrnout prispévek kovalentni vazby do
skorovaci funkce?

Pro popis vzniku/stépeni kovalentnich vazeb nestaci
klasické dokovani, vyzaduje kvantové-mechanicky

On-the-Fly QM/MM Docking with Attracting Cavities
Prasad Chaskar, Vincent Zoete,*" and Ute F. Rohrig*

SIB Swiss Institute of Bioinformatics, Molecular Modeling Group, CH-1015 Lausanne, Switzerland

Klasicky dokovaci

algoritmus  —— Pézy

(Attracting Cavities)

pristup. Nebo trik. QM/MM
CovalentDock: Automated Covalent Docking with Pr lspew.zll( kvovalentnl ]

Parameterized Covalent Linkage Energy Estimation vazby vyjadren pomoci

and Molecular Geometry Constraints Morseho potencidlu -

Xuchang Ouyang,“"’] Shuo Zhou,™ Chinh Tran To Su,” Zemei Ge,™ VVS'Ed ky
Runtao Li,*®" and Chee Keong Kwoh*™

Morseho potencial: model

potencidlni energie
dvouatomové molekuly



Validace dokovacich nastroju

Validacni mnoziny:

ligandy s krystalograficky urcenou
konformaci ve vazebném miste cilové
molekuly a experimentalné zjisténou
afinitou k cilové molekule (actives) +
molekuly podobné ligandiim, ale
neschopné tvorit s cilovou molekulou
komplex (decoys).

Soutéze a vyzvy:

D3R Grand Challenge

?ﬂ Drug Design Data Resource

http://dude.docking.org/

A Database of Useful Decoys: Enhanced

Home Targets ’ Subsets ‘ Generate ‘ Other ’ FAQ ‘ Revisions ‘ Thanks

Welcome to DUDeE, an enhanced and rebuilt version of DUD, a directory of useful decoys. DUD-E is designed to help benchmark molecular
docking programs by providing challenging decoys. It contains:

e 22,886 active compounds and their affinities against 102 targets, an average of 224 ligands per target
» 50 decoys for each active having similar physico-chemical properties but dissimilar 2-D topology.

CAPRI (Critical Assessment of PRedicted Interactions) 1s a community wide initiative
tor testing computational algorithms in blind predictions of experimentally determined

3D structures of protein complexes. the “targets”. provided to CAPRI prior to
publication.

CAPRI: Critical Assessment of PRediction of Interactions

https://www.ebi.ac.uk/pdbe/complex-pred/capri/

https://drugdesigndata.org/about/grand-challenge



Predikce vazebnych mist
(LBSs — ligand-binding sites)

|dentifikace vazebnych mist je dulezita

pro studium interakci a vyvoj léCiv.

Experimentalni metody (X-Ray) jsou
presné, ale Casové narocné.

Predikce vazebnych mist — metody
zalozené na studiu 3D struktur
proteint

Predpoklad — pro vznik stabilniho
komplexu je nutné dostatecné velké
interakcni rozhrani.

Vyhledavani kapes a kavit, které
mohou slouzit jako vazebna mista.

Curvature of protein surface

. v T
,-'f‘f \’ . -—_ v

http://cao.labshare.cn/cb-dock/

CB-Dock is a
automatically identifies the binding sites, calculates the center

protein-ligand docking method which

and size, customizes the docking box size according to the
query ligands and then perform the molecular docking with
AutoDock Vina. Large-scale benchmarks show that the cavity-
focused docking can enhance the hit ratio and accuracy of
blind docking. Accordingly, CB-Dock can facilitate the docking
procedure and improve the accuracy by predicting the binding
sites of target proteins using our curvature-based -cavity
detection approach (CurPocket) and the binding poses of
query ligands using AutoDock Vina.

Cavity detected by clustering

Docking with AutoDock Vina



Predikce vazebnych mist
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|dentifikace vazebnych mist je dulezita
pro studium interakci a vyvoj léCiv.

Experimentalni metody (X-Ray) jsou
presné, ale Casové narocné.

>
Protein-ligand binding site prediction

ACH . s -&
: , , for, —

Predikce vazebnych mist — metody
zalozené na podobnosti

Predpoklad — proteiny jsou vysledkem

EVOIUCE, homolognl' proteiny jSOU COACH is a meta-server approach to protein-ligand binding site prediction. Starting from given structure of target proteins,
v v v ’ COACH will generate complementray ligand binding site predictions using two comparative methods, TM-SITE and S-

stru ktu rne a funkcne pOdObne‘ SITE, which recognize ligand-binding templates from the BioliP protein function database by binding-specific substructure

VYUiItII Zna’ mVCh proteinﬁ jako and sequence profile comparisons. These predictions will be combined with results from other methods (including
;o COFACTOR, FINDSITE and ConCavity to generate final ligand binding site predictions. Users are also allowed to input
templatu (Sekvence x stru ktU ra)- primary sequence, where |-TASSER will be used to generate 3D models first which are then fed into the COACH pipeline
for ligand-binding site prediction. The COACH algorithm was ranked as the best method in the weekly CAMEQ ligand

Binding_Site Predicticn Experiments.

https://zhanggroup.org/COACH/
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Protein-ligand binding site prediction

\

>example

P red i kce va ze b ny,c h m I,St - M etOdy MHHHHHHSSGVDLGTENLYFQSMKIAIMGAMPEE ISPILEKIGSYKSTSYAGNKYYEATYQGVELVIAYSKIGKVFSALSAA

TMIEHFGATKLLFSGVAGAISTNLKVGDLIVATKLSQHDLDITAFGHPYGYVPEGSVFVEADKDMIELSKKVALEMGKSVQE
GITATGDQFVANEERKNWIGT TFGADALEMEGGSVGVVCNALNIPFFILRSISDAADMDASFSFDEFLESSAKESAEFIMKM

zalozené na podobnosti VDELVALPLODIK

Predpoklad — proteiny jsou vysledkem
evoluce, homologni proteiny jsou
strukturné a funkéné podobné.

Vyuziti znamych protein jako COACH iob CH2099406285
templatl (sekvence x struktura). ) )

Run COACH || Clear form

The protein with name "your_protein" has been successfully submitted and is being processed......
Download the submitted file

It will take abo complete (job submitted at: Wed Nov 3 11:04:06 EDT 2021). Please DO NOT re-submit
your job!

If email address was provided. you will receive an email notification once the job is finished.
This page is reloaded every 5 seconds and you will find the results automatically at this page once it's done.
You can bookmark this page to check the results later.
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|dentifikace vazebnych mist je dulezita
pro studium interakci a vyvoj léCiv.

Experimentalni metody (X-Ray) jsou
presné, ale Casové narocné.

Predikce vazebnych mist — metody
zalozené na podobnosti

Predpoklad — proteiny jsou vysledkem
evoluce, homologni proteiny jsou
strukturné a funkéné podobné.
Vyuziti znamych protein jako
templatl (sekvence x struktura).

I” Spin On/Off

Cscore Predicted binding site residues by COACH
0.894 9, 50, 53, 58, 62, 86, 89, 99, 106, 107, 109, 112

The outputs of other methods are briefly summarized below:

[Method _ |[Rank[Cscore| __Predicted binding site residues
|coFacTor [t lo.95 |[53, 62, 86, 89, 90, 99, 106

R s o o, D, B, B, B B A0 AL 208
308z 19,5099, 112
4 Jjos2 s, 50, 58, 99, 106, 107, 112
5 Joes s388 |
TMSITE [t [jo.82 |9, 50, 53, 68, 62, 86, 99, 106, 107, 109, 112
2 |jo.os [es, 89, 99, 112, 113
3 Jloos e, 49,50, 112, 113
4 Jloos [o. 50, 86,99, 111, 112, 113
5 |lo.03 |53, 62 86, 89, 90, 99, 106
enosiTe |11 |logs [P 5. 52, 53, 56, 58, 62, 86, 99, 106, 107, 109,
B MR
J2_lloo2 s, 01,90
i ER T T
4 Jjo.oz |[s4, 55,56
[ 5 Jloo2 |[26,31,77
[ssimE 1 o3 |[s, 50,53, 58, 86, 99, 106, 109, 112
[Concavity [t [INA |49, 60, 62, 53, 112, 113, 114, 115
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Machine Learning

Input Feature extraction Classification Output
Predikce vazebnych mist — metody
VVUillvajllCi StrOjOVé uceni Deep Learnlng
Vyuziti umélé inteligence,
v soucasnosti hlavné metody , deep -
learning” (hluboké uéeni). & " o '

Input Feature extraction + Classification Output

DeepSite: a binding pocket
.) predictor using neural-networks
‘ Neural Networks Binding Pocket

https://playmolecule.com/deepsite/



Predikce vazebnych mist
(LBSs — ligand-binding sites)

DeepSite: a binding pocket
predictor using neural-networks

‘ Neural Networks Binding Pocket

PA-1 GALACTOPHILIC LECTIN
https://files.rcsb.org/down... | Model 1 | Instance 1555 | A | ILE 94

https://playmolecule.com/deepsite/



Shrnuti

Molekularni rozpoznavani - zaklad vSech biologickych procesu
Vazebna kinetika + termodynamika
Ruzné modely mechanismu interakci

Experimentalni metody studia interakci — narocné na cas,
penize a vzorek

Molekularni dokovani — predikce
Mnoho ruznych typl dokovani — rGizné narocné, rlizné presné

Predikce vazebnych mist — 3D struktury, podobnost, strojové
uceni
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