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	摘要(中)	本論文提出建構一個人電腦叢集架構，以平行運算之方式，使用 AMBER 這一套裝軟體對胺基酸序列作分子動力模擬，以及模擬酵素分子作用的部分過程。


本文第一章論述模擬目的。第二章說明蛋白質之結構。第三章簡介分子動力模擬及模擬軟體 AMBER。第四章介紹個人電腦叢集軟、硬體之架設。第五章介紹所模擬之胺基酸、列出詳細模擬作法，最後說明模擬之結果。第六章則是提出結論。
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