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1. Úvod 

 
V posledních několika dekádách došlo díky význam-

ným pokrokům v medicinální chemii, genomice a chemic-
ké a strukturní biologii k nahromadění velkého objemu 
dat, která zachycují vlastnosti nejrůznějších chemických 
látek v širokém biologickém kontextu. Například díky 
rozvoji vysoce výkonných experimentálních metod, jako je 
kombinatoriální chemie a HTS (high-throughput scree-
ning), je možné rychle syntetizovat i tisíce látek a stanovit 
jejich farmakodynamické vlastnosti ve velice krátkém 
čase1. Navíc lze díky NMR2 a rentgenové krystalografii3 
získat trojrozměrné struktury proteinů a nukleových  kyse-
lin a udělat si tak představu o jejich dynamickém chování4. 
Klíčovou volně dostupnou databází, shromažďující struk-
turní data biomakromolekul, je Protein Data Bank5 (PDB), 
která v době vytvoření tohoto článku (červen 2017) obsa-
hovala přes 130 000 vyřešených struktur nukleových kyse-
lin, proteinů a jejich komplexů. Data týkající se interakce 
malých ligandů s biomakromolekulami jsou bohatým 

zdrojem informací použitelných ve strukturních metodách 
návrhu léčiv (structure-based drug design, SBDD)6–8.  

Hlavní metodou strukturního návrhu léčiv je moleku-
lové dokování, které by se dalo definovat jako počítačové 
modelování interakce (v drtivé většině případů nevazebné) 
mezi dvěma chemickými látkami (nejčastěji mezi nízko-
molekulárním ligandem a proteinem) za účelem predikce 
konformace rovnovážného stavu a do jisté míry i změny 
volné vazebné energie (obr. 1). Schopnost přesně a rychle 
vypočítat změnu volné vazebné energie při vzniku kom-
plexu ligand-protein by znamenala revoluci, neboť by bylo 
možné virtuálně testovat (viz jiný článek v tomto čísle 
Chemických listů) milióny sloučenin ještě před finančně 
a časově náročnými laboratorními experimenty. Tento cíl 
je však i za použití stávajících výpočetních prostředků 
velmi vzdálen, neboť modelování fyzikálně-chemických 
dějů při tvorbě komplexu ligand-protein9,10 je velice obtíž-
né. I přesto se molekulové dokování od svého vzniku na 
přelomu 70. a 80. let minulého století vyvinulo od poměr-
ně jednoduchých počítačových simulací v komplexní dis-
ciplínu, která i přes mnohé nedostatky pomáhá zefektivnit 
vývoj léčiv a dalších látek11. 

Tento článek si klade za cíl přiblížit čtenáři molekulo-
vé dokování, ale nejedná se o kompletní rešerši, neboť tato 
oblast je velice široká a není možné ji v tomto formátu 
dostatečně podrobně pokrýt. V naší diskusi se tedy omezí-
me pouze na hlavní témata týkající se predikce vzniku 
komplexu biomolekula-ligand a na některé současné smě-
ry ve vývoji molekulového dokování. Pro detailnější ná-
hled do aktuálního stavu v této oblasti lze vřele doporučit 
pravidelně vycházející články Yurievové a spol.12–14 nebo 
některou z dalších nedávných rešerší15–22. Pro podrobnou 
diskusi dostupného software lze doporučit nedávnou práci 
Pagadala a spol.23. My zde pouze zmíníme, že mnoho pro-
gramů je možné pro akademické nebo nekomerční účely 
získat zcela zdarma – např. AutoDock Vina24 (open sour-

Obr. 1. Schéma ilustrující dva problémy nejčastěji řešené při 
molekulovém dokování, tj. predikce struktury komplexu mezi 
nízkomolekulárním ligandem a proteinem a predikce změny 
volné vazebné energie tohoto procesu (G). Zdroj: https://
en.wikipedia.org/wiki/File:Docking_representation_2.png 
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ce), UCSF DOCK25 (neplacená akademická licence) nebo 
HADDOCK26 (zdarma pro nekomerční použití). 

 
 

2. Základní principy molekulového dokování 
 
Před dokováním samotným je často třeba vyřešit řadu 

problémů, jako je vhodná reprezentace proteinu a ligandu 
včetně tautomerů, stereoisomerů a protonačního stavu při 
fyziologickém pH (cit.27,28). Především volba vhodné re-
prezentace proteinu představuje nelehký úkol, neboť pro 
jeden protein je často k dispozici i více struktur různé kva-
lity a je tedy třeba se rozhodnout, které struktury budou 
pro modelování nejlepší. Krom toho je někdy též třeba 
explicitně zahrnout některé molekuly vody, které mohou 
při vytvoření komplexu hrát významnou roli29. Po výběru 
vhodné reprezentace již zpravidla následuje samotné doko-
vání, které by se dalo konceptuálně rozdělit na dvě fáze: 
(1) konformační vyhledávání (conformational sampling) 
a (2) skórování (scoring). 

 
2.1. Konformační vyhledávání 

 
V této fázi se algoritmy snaží o co nejkompletnější 

pokrytí možných konformací obou partnerů ve struktuře 
komplexu. Ve většině případů to znamená zavedení nej-
různějších pravidel a heuristických omezení, neboť vzhle-
dem k počtu možných řešení nelze postihnout všechny 
možné vzájemné konfigurace biomolekuly a ligandu, tzv. 
pózy. Tato omezení samozřejmě mohou vést 
k neschopnosti algoritmu nalézt konfiguraci, která skuteč-
ně odpovídá minimálnímu energetickému stavu, ale i tak je 
většina dnešních algoritmů v tomto relativně úspěšná13. 

Pro vytvoření množiny možných póz existuje mnoho 
přístupů, které lze obecně rozdělit do dvou hlavních sku-
pin30,31: (1) systematické a (2) stochastické. Systematické 
metody většinou postupným prozkoumáváním jednotli-
vých stupňů volnosti systematicky generují jednotlivá dílčí 
řešení, která se postupně podrobují detailnější optimalizaci 
směrem ke stavu s nejnižší energií. Oproti tomu při sto-
chastickém vyhledávání se zpočátku náhodně vygeneruje 
několik konfigurací, ze kterých se pak na základě různých 
pravděpodobnostních pravidel postupně vybírají energetic-
ky nejvýhodnější pózy. Jako příklad systematického vyhle-
dávání lze uvést program Glide32 nebo FlexX33. Stochas-
tické metody jsou pak implementovány např. v progra-
mech GOLD34 a PLANTS35,36. 

 
2.2. Skórování 

 
V molekulovém dokování hrají významnou roli tzv. 

skórovací funkce (scoring functions), které jsou zodpověd-
né za identifikaci pózy, která je z termodynamického hle-
diska nejpravděpodobnější. Toto je však též Achillovou 
patou molekulového dokování. Přesné a rychlé vyhodno-
cení vazebné energie jednotlivých konfigurací je totiž díky 
komplexním termodynamickým dějům9,10 probíhajících při 

interakci proteinu a ligandu velice složité. Níže uvádíme 
nejdůležitější vztahy, které popisují vznik komplexu, 
a jejich stručný popis. 

Změnu Gibbsovy volné energie při přechodu mezi 
vázanou a nevázanou formou proteinu a ligandu je možné 
vyjádřit vztahem: 

 
kde G je změna Gibbsovy energie, R je univerzální ply-
nová konstanta, T je teplota systému, [PL] je koncentrace 
komplexu proteinu-ligand a [P] a [L] potom koncentrace 
partnerů mimo komplex. Gibbsova volná vazebná energie 
vyjadřuje celkový termodynamický potenciál systému pro 
vytvoření komplexu protein-ligand a lze ji stanovit experi-
mentálně. Tvorba komplexu probíhá spontánně, pokud je 
G záporné (systém se posune do stavu s nižší absolutní 
energií). 

Změnu volné vazebné energie lze též vyjádřit jako 
kombinaci příspěvků podle termodynamického vztahu: 

 
 
kde G je změna Gibbsovy energie, H je změna entalpie, 
T je opět teplota systému a S je změna entropie. Entalpie 
je globální vlastnost celého systému a mimo změn energie 
způsobených nevazebnými interakcemi mezi ligandem 
a proteinem (např. vodíkové vazby nebo van der Waalsovy 
interakce) zahrnuje i změny, které jsou vyvolané interakcí 
s rozpouštědlem. Při navázání ligandu totiž dochází 
k přerušení vodíkových vazeb mezi proteinem 
a molekulami vody, které se ve vazebném místě nachází. 
Přerušení těchto vazeb je většinou při vytvoření komplexu 
nevýhodné a musí být vykompenzováno jinými interakce-
mi, jako je např. vytvoření obdobných nevazebných inter-
akcí s molekulou ligandu. Entropie představuje úroveň 
neuspořádanosti systému, která vznikne přesouváním tepla 
(podle druhého zákona termodynamiky) z míst s vyšší 
teplotou do míst s nižší teplotou. K entropii systému při-
spívá několik složek, které zahrnují mimo jiné např. ztrátu 
rotačních a translačních stupňů volnosti systému při vytvo-
ření komplexu nebo solvatační entropii, která zahrnuje 
změnu vyvolanou zanořením části povrchu ligandu do 
vazebného místa (snížení plochy na povrchu ligandu, která 
je v nevázaném stavu v kontaktu s rozpouštědlem).  

Odhadnout důležitost a velikost entalpických a entro-
pických příspěvků je velmi obtížné a často i specifické pro 
konkrétní systém10. V současné době neexistuje žádná 
univerzální skórovací funkce, která by dokázala tento pro-
blém vyřešit. V literatuře již bylo publikováno více než 
100 skórovacích funkcí, které lze podle jejich charakteru 
zhruba rozdělit na čtyři základní skupiny20: (1) fyzikální, 
(2) empirické, (3) deskriptorové a (4) znalostního potenci-
álu. V následujících sekcích se budeme podrobněji věno-
vat pouze fyzikálním a empirickým funkcím, neboť tyto 
dvě skupiny reprezentují dva hlavní směry skórovacích 
přístupů. Podrobnější rozbor a příklady deskriptorových 

 
  

R ln
PL

G T
P L
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                        (2) G H T S    
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funkcí a funkcí znalostního potenciálu lze nalézt 
v literatuře37–39. 

 
2.1.1. Fyzikální skórovací funkce 

Fyzikální funkce se v literatuře dlouho označovaly 
jako funkce na principu silových polí (force-field based 
functions), neboť většina z nich stanovuje energii konkrét-
ní pózy podle funkčního předpisu, který vychází z klasické 
mechaniky. Například pro jedno z nejpoužívanějších silo-
vých polí, AMBER40, má tento předpis tvar: 

E = Evazby + Eúhly + Edihed + EvdW + Eestat            (3) 

kde E je celková energie pózy a Evazby, Eúhly, Edihed, 
EvdW a Eestat jsou sumy energetických příspěvků z délek 
jednotlivých vazeb, velikostí vazebných úhlů, rotace ko-
lem dihedrálních úhlů, van der Waalsových interakcí mezi 
jednotlivými páry atomů a elektrostatických interakcí, opět 
mezi jednotlivými atomovými páry. Například pod Evazby 

se v tomto předpisu skrývá model vazby jako harmonické-
ho oscilátoru definovaného předpisem vazby Kr (r – req)

2, 
kde Kr je tuhost pružiny (pevnost vazby), r je skutečná 
vzdálenost atomů v dané póze a req je tzv. rovnovážná vzdá-
lenost. Kr a req jsou parametrizované pro každý typ vazby 
a vazebných partnerů na základě experimentálních dat40.  

V dnešní době existuje mnoho fyzikálních skórova-
cích funkcí s různými předpisy, které mohou např. obsaho-
vat speciální úpravy pro vodíkové vazby nebo další ener-
getické příspěvky, především k přesnějšímu zahrnutí vlivu 
rozpouštědla a konformační flexibility ligandu a proteinu. 
Velice přesnou metodou pro odhad volné vazebné energie 
je tzv. perturbace volné energie (free energy pertrubation, 
FEP), kde se silové pole používá k popisu energetiky ve 
spojení s podrobným prozkoumáním flexibility obou part-
nerů pomocí metody Monte Carlo nebo molekulové dyna-
miky41. FEP sice umožňuje stanovení volné vazebné ener-
gie s chybou menší než 1 kcal mol–1 (cit.42), avšak tato 
metoda je výpočetně velice náročná a její využití v SBVS 
je výrazně omezené. Obdobou FEP je i metoda tzv. 
„lineární interakční energie“ (linear interaction energy, 
LIE), která opět využívá metod Monte Carlo nebo simulací 
molekulové dynamiky, ale k popisu energetiky slouží line-
ární vztah s empirickým členem43. Mezi další často použí-
vané metody využívající popisu energetiky pomocí silo-
vých polí patří MM-PBSA (molekulová mechanika 
s implicitním modelem solvatace podle Poissona 
a Boltzmanna, Poisson-Boltzmann Surface Area) a MM-
GBSA (molekulová mechanika s implicitním modelem 
solvatace podle Bornova generalizovaného modelu, Gene-
ralized Born Surface Area)44, které modelují rozpouštědlo 
jako kontinuální dielektrikum a zavádějí oproti FEP a LIE 
do výpočtu další aproximace42. Metody LIE a MM-PBSA/
MM-GBSA sice nabízejí o něco větší rychlost než FEP, 
ale možnost jejich využití pro plnohodnotný SBVS je stále 
výrazně limitovaná21 a většinou se používají pouze jako 
nástroj pro validaci a podrobnější interpretaci výsledků 
získaných dokováním44,13. S těmito postupy též souvisí 
rapidní pokrok v oblasti hardware, díky kterému se 
v poslední době staly mnohem dostupnějšími45. 

Díky svému teoretickému ukotvení mohou fyzikální 
skórovací funkce a metody stanovení volné vazebné ener-
gie dosahovat vysoké přesnosti. Především metody kombi-
nující molekulovou mechaniku a semiempirické kvantové 
výpočty46,47 by mohly v budoucnu pomoci výrazně zlepšit 
popis jednotlivých interakcí. Experimenty s těmito kom-
plexnějšími fyzikálními přístupy však zatím nevedly 
k jednoznačně lepším výsledkům, než je použití FEP46,47, 
a jejich výpočetní náročnost je činí méně praktické pro 
SBVS ve velkém měřítku. 

 
2.1.2. Empirické skórovací funkce 

Empirické skórovací funkce představují další stupeň 
aproximace změny Gibbsovy volné energie (G), která je 
vyjádřena vztahem: 

 
kde Gi jsou jednotlivé příspěvky ke změně volné energie 
a Wi jsou jejich váhy, které se nastavují pomocí vícenásob-
né lineární regrese na základě experimentálních dat získa-
ných zkoumáním afinity již známých ligandů 
k nejrůznějším molekulovým cílům. Typickým příkladem 
empirické skórovací funkce je např. často používaná Che-
mScore48. 

Největší nevýhodou empirických funkcí je jejich zá-
vislost na experimentálních datech, která jsou často nevy-
vážená vzhledem k různým proteinovým rodinám a obsa-
hují výsledky pro ligandy, které pokrývají jen omezenou 
část chemického prostoru. Vytvořit tedy empirickou skóro-
vací funkci, která by byla dostatečně obecná a fungovala 
pro všechny systémy, je velice obtížné. Na druhou stranu 
široké možnosti parametrizace empirických funkcí umož-
ňují odvodit jednoduché vztahy, které jsou sice specifické 
pro konkrétní systém, ale v daném kontextu mohou fungo-
vat velice dobře a rychle. 

 
3.  Aktuální vývoj a témata výzkumu 

v molekulovém dokování 
 
V této sekci se zaměříme na některé nejintenzivněji 

prozkoumávané oblasti dokování a na nové výzvy, které 
tuto oblast čekají v nadcházejících letech. Těmi jsou pře-
devším správné zahrnutí flexibility proteinu49,50, modelo-
vání molekul vody, dostatečná validace nových i stávají-
cích přístupů51, celkové zvyšování škálovatelnosti a kvali-
ty SBVS13, větší integrace dokování s experimentálními 
metodami16, alternativní molekulové cíle (např. nukleové 
kyseliny nebo proteinová rozhraní)19,52, reverzní22 a kova-
lentní dokování18 a dokování molekulových fragmentů13,21. 
Všechna tato témata zde bohužel nejde kompletně pokrýt, 
ale pokusíme se zde shrnout alespoň ta nejdůležitější 
z nich. 

Asi největšími dvěma problémy současných dokova-
cích metod je jak přistupovat k flexibilitě proteinu 
a k modelování vlivu vody ve vazebném místě. Kvůli 
úspoře času se často při modelování flexibility berou 

i i
i

G W G   (4) 
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v potaz pouze rezidua ve vazebném místě a různé progra-
my k němu přistupují různě (např. konceptuálně po-
měrně rozdílná jsou řešení v programech AutoDock53 
a MedusaDock54). Kompletní flexibilitu proteinu lze do 
dokovacího procesu zahrnout dokováním do skupiny kon-
formací proteinu (ensemble docking50), které jsou buď 
zjištěné experimentálně, nebo vycházejí ze simulace mole-
kulové dynamiky. Právě skloubení simulací molekulové 
dynamiky a dokování55 je v dnešní době velice atraktivní 
a díky zvyšujícímu se výkonu moderního hardware též 
dostupnější. 

Možná ještě složitější problém než flexibilita je mo-
delování molekul vody, které mají především vliv na změ-
nu solvatační entropie, ale mohou se i přímo podílet na 
vazbě mezi ligandem a proteinem9. Existuje velké množ-
ství různých metodologií, které se soustředí na různé 
aspekty tohoto problému29,13. Patří sem jak implicitní mo-
dely vody, které na ni nahlížejí jako na kontinuální dielek-
trikum44, tak i metody, které modelují vodu explicitně13. 
Jako příklad lze uvést přístup, který je součástí programu 
FlexX33,56, nebo o něco komplexnější WScore57. Vzhledem 
k tomu, že se voda v různých systémech na vazbě podílí 
v různé míře, je velice těžké přijít s opravdu obecným ře-
šením58. I tato oblast tedy stále zůstává otevřenou kapitolou a 
bude i v následujících letech vyžadovat zvláštní pozornost. 

Je třeba též zmínit, že molekulovým dokováním lze 
řešit i jiné problémy než interakci proteinu a nízkomoleku-
lárního ligandu. Jako příklad lze uvést dokování fragmen-
tů, které souvisí s fragmentovými metodami návrhu léčiv 
(fragment-based drug discovery, FBDD59), při kterém se 
studuje afinita molekul menších než běžné ligandy 
(zpravidla látek menších než 250 Da, cit.21). Cílem je pak 
spojit tyto fragmenty ve větší celky, které mají mnohem 
větší biologický účinek. K dokování fragmentů lze sice 
přistupovat stejně jako k dokování větších celků, je ovšem 
třeba vzít v potaz také jistá specifika60. Zejména se jedná 
o nižší úspěšnost identifikace správné pózy, neboť rozdíly 
ve vazebných energiích různých vazebných módů frag-
mentů jsou mnohem menší, a proto znamenají pro klasické 
skórovací funkce, které byly původně vyvinuté a otestova-
né pro dokování kompletních struktur, větší výzvu. Shrnutí 
některých nedávných vylepšení fragmentového dokování 
lze nalézt v článku Yurievové a spol.13. 

Dalším zajímavým cílem je též rozhraní protein-
protein19. Protože většina signálů mezi buňkami se přenáší 
pomocí interakcí mezi proteiny, je tento přístup k návrhu 
nových léčiv velice atraktivní. Při dokování molekul do 
tohoto rozhraní je však třeba navrhnout strukturu kom-
plexu protein-protein, která většinou není z experimentál-
ních dat dostupná. Vzhledem k velikosti obou partnerů je 
nemožné vyzkoušet a energeticky vyhodnotit všechny 
možné vzájemné orientace nebo vzít do úvahy, třeba i jen 
částečně, flexibilitu obou partnerů. I přesto je počítačo-
vých nástrojů pro podporu tohoto typu dokování poměrně 
mnoho a jedním z kompletních řešení je např. již dříve 
zmíněný program HADDOCK26. 

Mimo proteiny lze též cílit i na nukleové kyseliny 
včetně RNA52. Například proces translace v prokaryotních 

buňkách je regulován pomocí úseků nekódující RNA, kte-
ré lze použít jako cíl nejrůznějších antibiotik61. Jelikož je 
RNA velice plastická, je zahrnutí flexibility při dokování 
velice důležité. Je též třeba dobře zvolit i skórovací funkci, 
neboť záporně nabité fosfáty vyžadují zahrnutí dalekosáh-
lých elektrostatických interakcí a díky své větší chemické 
diverzitě formují i řadu velice specifických interakcí62. 
Dokovat nukleové kyseliny lze např. ve volně dostupném 
programu rDOCK63. 

V poslední době se značná pozornost věnuje též mo-
delování kovalentní vazby, neboť kovalentní inhibitory se 
vyznačují vysokou účinností a dlouhotrvajícím účinkem64. 
Jedním z příkladů implementace kovalentního dokování 
a momentálně asi nejkompletnějším a nejdostupnějším 
řešením je program CovalentDock65,66, který příspěvek 
kovalentní vazby vyjadřuje pomocí Morseho potenciálu. 
Kovalentní dokování je též součástí komerčního software 
Schrödinger ve formě modulu CovDock, který oproti stan-
dardnímu dokování nabízí několik úprav jak pro identifi-
kaci reziduí, které lze spojit kovalentní vazbou, tak pro 
výpočet skóre67,68. 

Zajímavou aplikací je též reverzní dokování (reverse/
inverse docking), tedy dokování jedné látky do spektra 
různých cílů. Tato metodologie má především význam při 
vytváření toxického profilu látek a nalezení nového terape-
utického využití již známých léčiv22,69,70. Největší kompli-
kací při reverzním dokování jsou nekonzistentní výsledky 
dokovacích programů pro různé proteiny a proteinové 
rodiny51. Je to především kvůli různé míře zahrnutí flexibi-
lity a skórovacím funkcím, které nejsou dostatečně obecné 
a dosahují různé kvality pro různé systémy. 

Na závěr této kapitoly je též třeba zmínit význam 
porovnávání a validace nových a stávajících přístupů pro 
identifikaci silných a slabých stránek současných nástrojů 
v molekulovém dokování. K tomuto účelu slouží validační 
datové množiny sestávající jak ze známých ligandů s krys-
talograficky určenou konfigurací ve vazebném místě 
a jejich naměřenou afinitou k danému biomolekulárnímu 
cíli (actives), tak z látek, které mají podobné fyzikálně-
chemické vlastnosti jako známé aktivní ligandy, ale nevy-
tváří s cílem terapeutického zásahu komplex (decoys). 
Populárními volně dostupnými validačními množinami 
jsou např. DUD58, DUD-E71, Astex Diverse Set72 nebo 
DEKOIS73. Pokud jde o porovnání dokovacích programů, 
tak to často probíhá formou nejrůznějších soutěží a výzev 
(např. CSAR74, D3R Grand Challenge75 nebo CAPRI76). 

 
4. Závěr 

 
V této práci jsme se pokusili čtenáři stručně přiblížit 

disciplínu molekulového dokování. Byly představeny zá-
kladní pojmy a vysvětleny některé principy konformační-
ho vyhledávání a skórování dokovacích póz. Byla též dis-
kutována problematika současných metod a byly předsta-
veny některé nové směry v této oblasti. V budoucnu se dá 
čekat na poli molekulového dokování další vývoj a to pře-
devším směrem k zahrnutí kompletní flexibility proteinu 
do modelovacího procesu a odvození lepších skórovacích 
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funkcí, které budou schopné dosahovat konzistentních 
výsledků mezi různými systémy a přesnější predikce volné 
vazebné energie. Klíčovými faktory v tomto vývoji zřejmě 
též budou nové metody více integrované se simulacemi 
molekulové dynamiky a kvantově-chemickými výpočty. 
Nemalou roli, a to především ve zpřesňování a zvyšování 
propustnosti, bude mít též zlepšování hardware a vývoj 
metod, které povedou k jeho efektivnějšímu využití. Dá se 
čekat i další nárůst v počtu experimentálních dat, což by 
mohlo přispět nejen k vývoji přesnějších a obecnějších 
skórovacích funkcí, ale i k vytvoření diverzních datových 
množin pro testování nových přístupů. Je třeba též zmínit 
význam soutěží a vytváření dostatečně obsáhlých validač-
ních množin, které se nepřímo podílejí na vývoji obecných 
a účinných metod s vysokou propustností. 

 
Tento článek vznikl za podpory MŠMT v rámci Ná-

rodního programu udržitelnosti I projekt LO1220 (CZ-
OPENSCREEN). 
 
Seznam symbolů 
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Bringing a new drug to the market is a lengthy, risky 

and expensive endeavor. Money spent on developing new 
drugs keeps going up each year, which is disproportional 
to the number of drugs brought to the market. Therefore, it 
is important to find ways to reduce costs and improve the 
effectiveness of drug discovery and development. Under-
lined by fast-paced developments in algorithms and pro-
cessing power of modern hardware, computational meth-
ods have shown great potential in achieving this goal and 
molecular docking is an important tool in this toolbox. In 
this work, we briefly introduce the very basic principles of 
molecular docking and review some important contempo-
rary challenges and developments in this field. 


