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Co to jest Dynamika Molekularna (MD)

Dynamika molekularna (MD) Proces wyznaczania trajektorii (ewolucji w
czasie) uktadu czgstek na drodze catkowania rownan ruchu Newtona, majac
zadane oddziatywania miedzyczgsteczkowe oraz odpowiednie warunki
poczgtkowe. dr
i

F=m—

dt

i
Dynamika molekularna (MD) stuzy do obliczania trajektorii w przestrzeni
fazowej zbioru molekut, z krorych kazda oddzielnie podlega klasycznym
rownaniom ruchu. (D. W. Heerman; Podstawy Symulacji komputerowych w
Fizyce)

F=-VV(,..T)

Dynamika molekularna (MD) - numeryczne rozwigzywanie i komputerowa
symulacja przestrzeni fazowej dla modelu uktadu molekut. Elementarnie
poprzez rownan ruchu Newtona Iub kompleksowo z uwzglednieniem
licznych oddziatywan w celu uzyskania informacji o wifasciwosciach
zaleznych od czasu. Oddzialywania miedzy elementami ukfadu sg
opisywane przez pewng funkcje oraz zespot parametrow dla tej funkcji.
(Wikipedia)
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Zadania MD

Wyznaczanie trajektorii (ewolucji w czasie) ztozonych
uktadow czgsteczek — czyli zaleznosci potozen atomow
od czasu (oraz ewentualnych czynnikdw zewnetrznych)

Modelowanie dynamiki uktadow biologicznych (biatka,
membrany, kwasy nukleinowe), chemicznych (reakcje
chemiczne), Fizycznych (dynamika krysztatow,
adsorpcja)

Modelowanie zwijania biatek (gtdwnie coarse-grained
MD)

Wyznaczanie rownowagowych konformacji uktadow
Badanie oddziatywan dwoch (lub wiecej) duzych molekut

Wyznaczanie wielu srednich i chwilowych wielkosci

fizycznych w badanych uktadach (np. energii kinetycznej,
potencjalnej, odlegtosci atomow, cisnienia, objetosci, korelacji
ruchow atomow, korelacji czasowych itp.)
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Cechy MD

« Ogromne ilosci zmeinnych
« Wysoki koszt obliczen

« Stosowanie algorytmow wielokrokowych —
wykorzystywanie danych w oparciu o poprzednie Kroki.

* W zwigzku z powyzszym punktem koniecznosc
generowania warunkow poczgtkowych

« Symulacja procesow o duzej rozpietosci skal czasowych
(od pikosukund do miliardow lat - symulacje)
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Ograniczenia i problemy MD

« Podczas symulacji uktad powinien wielokrotnie
odwiedzi¢c wszystkie te czesci fazowej, ktére sg mu
dostepne — praktycznie nie mozliwe dla duzych uktadow.

* Wyniki powinny by¢ niezalezne od punktu startowego.

« Symulacje mogg byc prowadzone gdy zaniedbywane sg
efekty kwantowe - niemierzalna dtugosc fali de Brogile’a:

> — Np. mate masy, lub niska temperatura uniemozliwiajg

A= rzeprowadzenie symulacji MD.
VET przep y ]

« Niemozliwos¢ stosowania MD w obszarach mechaniki
relatywistyczne,).

« Wiarygodnosc potencjatu sit.

« Skale czasowe symulacji uktadow biologicznych
dochodzg do max. 100 ns - 1us dla symulacji petno
atomowych; W modelach mocno uproszczonych
jestesmy w stanie wydtuzy¢ symulacje do sekund.
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Pole sitowe

2
IE. =m d E
dt
F=-V.V(T,..T)
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Pole sitowe

Vbond = Zkb(b_bo)z Ve 22k9(9—00)2 Vig :ZKub(S_So)Z

E, :ZQk¢‘—k¢ cos(n¢))

NN

Fizyka w symulacji komputerowej i modelowaniu komputerowym - Dynamika Molekularna




Pole sitowe

Oddziatywania van der Waals’a ¢

(polencjat Lennarda-Jonesa)
A B % 50
Eaw = Z 12 6 | 3
eXCI(I’J)Zl r-l.l nj E O - --------
R
12 6 s |\
o} o} 3]
Z 4e | — . g -0 Empirical
excl (i, j)=1 rij rij £ Lennard-Jones -
Gdzie A=4¢e0'? B=4¢ed° & ey . . . .
3.0 4.0 5.0 6.0 7.0

E _ Z qiqj
elec (- 47ggh;  Oddziatywania elektrostatyczne
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Pole sitowe

W celu zredukowania czasu obliczen stosuje sie
obciecie oddziatywan daleko zasiegowych. Np. dla

Lennarda-Jonesa:

N
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Pole sitowe

« Najbardziej popularne pola sitowe:
- CHARMM
— Amber
— Gromos
— EFSS
— OPLS
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Pole sitowe CHARMM

BONDS
!

IV(bond) = Kb(b - b0)**2
|

IKb: kcal/mole/A**2
1b0: A
!
latom type Kb b0
!
C C 600.000 1.3350!ALLOW ARO HEM

! Heme vinyl substituent (KK, from propene (JCS))
CA CA 305.000 1.3750!ALLOW ARO

! benzene, JES 8/25/89
CE1 CE1 440.000 1.3400 !

! for butene; from propene, yin/adm jr., 12/95

CE1 CE2 500.000 1.3420 !

ANGLES

!

IV(angle) = Ktheta(Theta - Theta0)**2
!

IV(Urey-Bradley) = Kub(S - S0)**2
!

IKtheta: kcal/mole/rad**2
IThetaO: degrees
IKub: kcal/mole/A**2 (Urey-Bradley)
1SO: A
!
latom types Ktheta Theta0O Kub SO
!
CA CA CA 40.000 120.00 35.00 2.41620!ALLOW ARO
I JES 8/25/89
CE1 CE1 CT3 48.00 123.50 !
! for 2-butene, yin/adm jr., 12/95
CE1 CT2 CT3 32.00 112.20 !

! for 1-butene; from propene, yin/adm jr., 12/95

DIHEDRALS

!

IV(dihedral) = Kchi(1 + cos(n(chi) - delta))
!

IKchi: kcal/mole

In: multiplicity

ldelta: degrees

1

latom types Kchi n delta
1
C CT1 NH1 C 0.2000 1 180.00! ALLOW PEP
! ala dipeptide update for new C VDW Rmin, adm jr., 3/3/93c
C CT2 NH1 C 0.2000 1 180.00! ALLOW PEP
! ala dipeptide update for new C VDW Rmin, adm jr., 3/3/93c
C N CP1C 0.8000 3 0.00!ALLOW PRO PEP
16-31g* AcProNH2, ProNH2, 6-31g*//3-21g AcProNHCH3 RLD 4/23/93

IMPROPER

!

IV(improper) = Kpsi(psi - psi0)**2

|

IKpsi: kcal/mole/rad**2

IpsiO: degrees

Inote that the second column of numbers (0) is ignored

|

latom types Kpsi psi0

!

CPB CPA NPH CPA 20.8000 0 0.0000!ALLOW HEM
! Heme (6-liganded): porphyrin macrocycle (KK 05/13/91)

CPB X X C 90.0000 0 0.0000!ALLOW HEM
! Heme (6-liganded): substituents (KK 05/13/91)

CT2 X X CPB 90.0000 0 0.0000!ALLOW HEM
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Minimalizacja energii potencjalne;
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Minimalizacja energii potencjalnej _
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Minimalizacja energii potencjalne;
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Minimalizacja energii potencjalnej

* Minimalizacja energii potencjalnej — optymalizacja
geometrii tak, aby potencjat V(r) przyjmowat jak
najmniejsze wartosci

* Powierzchnia energii potencjalnej jest wielowymiarowa i
ma wiele minimow lokalnych.
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Metody minimalizacji energii potencjalne;

Metoda prostego gradientu
Metoda sprzezonych gradientow

Metoda Powella (bezgradientowa)
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Metoda prostego gradientu

« Jest to iteracyjny algorytm poszukiwania minimum
(maksimum) zadanej funkciji.

Funkcja jest ciggta i rozniczkowalna
Funkcja jest wypukta

 Dziatanie:

Wybieramy punkt startowy x,, obliczamy wartosc funkcji F,=f(x,)
oraz jej gradient g,=g(X,)

Wyznaczamy kierunek poszukiwan jako x= - g,

Wzdtuz kierunku x wykonaj krok o dtugosci e oraz okresl
wspotrzedne nowego punktu x;,,=x;+ex (dla pierwszej iteracji x; = X,
Oblicz w nowym punkcie wartos¢ F=f(x,,) oraz gradientu g=g(Xi,+)
Jezeli krok byt pomysiny (F<F,) to powtarzaj od punktu 2
podstawiajgc g w miejsce g,

» (Czesto w trakcie dziatania algorytmu zmniejsza sie z
kazdym krokiem wartosc e
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Metoda prostego g
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Metoda sprzezonych gradientow

 Metoda zostata opracowana przez Hestenesa i Stiefela
w 1952 .

« Zostata opracowana do rozwigzywania uktadow rownan
liniowych
* Nalezy do rodziny metod sprzezonych kierunkow

* Kierunki poszukiwan tworzone sg tak, aby kazdy kolejny
byt sprzezony do wszystkich poprzednich
— Dwa kierunki x; i x; sa wzajemnie sprzgzone wzgledem dodatnio
okreslonej macierzy jesli x,Ax=0 dla i*]
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Metoda sprzezonych gradientow

* Rozwijamy naszg funkcje w szereg Taylora wokot
minimum:;

1 . .
f(x) ~ §XTAX _blx + fo.

« A jest macierzg drugich pochodnych czgstkowych

(Hessjan) 0’ f
Al =
AL O%;OX,
* Przyblizony gradient / mozna tatwo policzycC —
VI =Aox—-Db

» Gradient zanika gdy Aox=Db
« Zmiana gradientu (na gradient sprzezony) 6(Vf )= A 0(X)
 Jesli znalezlismy minimum w kierunku u to nowy

kierunek v wybieramy tak, ze: O=uo 8(Vf )= UoAovV
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Metoda sprzezonych gradientow - algorytm

Oznaczamy punkt startowy przez x,.

rozwigzanie X minimalizuje forme kwadratowa;:

1. _
flx) = §xTAx ~b'x, xeR"

Jako pierwszy wektor bazowy p, wybieramy gradient 7 w
X = X,, ktory wynosi Ax,—b (X, = 0 otrzymujemy —b)

Pozostate wektory w bazie beda sprzezone do gradientu
Oznaczmy przez r, reziduum w A-tym kroku r; = b — Ax;.

wzajemng sprzezonosc Kierunkow p, wybieramy zgodnie z:

Prit = Th = “p (Kierunek poszukiwan jest wiec liniowg

kombinacjg gradientu i poprzedniego kierunku poszukiwan)
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Metoda sprzezonych gradientow

A
X2

x(0)

X7
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Metoda sprzezonych

N7
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Metoda Powella

* Metoda Powella nalezy do metod bezgradientowych

« Minimum funkcji znajdujemy poprzez przeszukiwanie
przestrzeni R” w odpowiednio dobranych kierunkach.

« Kierunki te stanowig baze tej przestrzeni

 Metoda Powella, podobnie jak sprzezonych gradientow jest
metodg iteracyjna.

« Wykonujemy kolejno n minimalizacji w n kierunkach.

* Na zakonczenie kazdej iteracji dokonujemy minimalizacji
wzdtuz nowo wyznaczonego (/+1)-go kierunku poszukiwan
o Y
 Kierunki poszukiwan w metodzie Powella sg state
— W pierwszej iteracji jako kierunki poszukiwan wykorzystujemy kierunki
osi wspotzednych (wersory)

— W koncowej fazie kazdej iteracji dodawany jest do zbioru poszukiwan
nowo wyznaczony kierunek d,,, a usuwany d,.
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Metoda Powella - algorytm

Na poczatku okreslamy baze podstawowych kierunkow -
liniowo niezalezne wektory d,,....d..

— Wektory te najczesciej sg wersorami — wektorami jednostkowymi
wzdtuz kazdego kierunku (osi uktadu)

— Wektory te stanowig baze podstawowg
Startujgc z punktu x* wykonuje sie n kolejnych minimalizacji w
kierunkach d,,....d,

Nastepnie wykonuje sie minimalizacje w kierunku d_, 4
sprzezonym do wszystkich poprzednich kierunkow.
k+1

Otrzymujemy z tych minimalizacji punkty: x,x%,..., x*"1
Punkt X1 znaleziony na kierunku sprzezonym do wszystkich
poprzednlch jest kandydatem na minimum

k+1 K
Sprawdzamy kryterium uzyskania minimum: HX "X H <&
Jesli nie jest spetnione strare d, ... d; x<T—xf
zmieniamy baze poszukiwania: U U U
nowe d, .. d, d,

Fizyka w symulacji komputerowej i modelowaniu komputerowym - Dynamika Molekularna



Metoda Powella - algorytm

Xz

W pierwszym kroku startujemy z punktu x° i minimalizujemy funkcje wzdtuz
kierunku S, (w naszym przypadku zgodnym z osia x,). Znaleziony punkt zostat
oznaczony jako x'. Te sama czynno$¢ powtarzamy dla kierunku S, (zgodnym z
osia x,). Znaleziony punkt oznaczamy jako x2. W kolejnym kroku wyznaczamy
sktadowe kierunku sprzezonego, wzdtuz ktorego dokonujemy minimalizacji
osiggajac kolejny punkt. Nastepnie modyfikujemy baze (rezygnujgc z kierunku
S,) i powtarzamy caty cykl.
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Metoda Powella - algorytm

« Metoda Powella wskazana jest gdy charakter funkc;ji jest
nieregularny, wystepuja gtebokie i waskie minima
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Temperatura

 Temperature wprowadzamy tgczac energie kinetyczng
atomow (predkosc) z twierdzeniem o ekwipartycji

energil:

energii nalezy wylosowac predkosci.
Robi sie to korzystajgc z rozktadu
Maxwella-Boltzmana

(y

N
fle)=—

1 3
Eiz_l:mi<vi2>:§NkBT,

* Na poczatku, lub przy przeskalowaniu

3/2 . %mri
okr/) P KT

of

Czasteczki azotu
I ' I d I

T=300K

2 | 2 | 2 | 2 ]
0 500 1000 1500 2000
PredkoS¢ ( m/s )
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Catkowanie rownan ruchu — Algorytm Verleta

. . P F.(t,rt
Rownanie ruchu:  7.(t,r.(t))= A m’( ) i=1,2,...,N
Rozwijamy w szereg Taylora:

Ft+AH)=TF(t)+V( HJH;am At) +éalfHJfJ +0(AtY
Fw—an=ﬁm-?uuu+%anuuf—%ﬁﬂuuﬁ+ouuﬂ

Sumujemy oba wyrazenia i po przeksztatceniach otrzymujemy:
F(t+AH)=2F(t)—TF(t—At)+a(t) (At +0(At?
(t

gdzie: é’,(_t)_ )

|

m.f

F(t+At)—F(t—At)

Wyznaczy¢ od razu mozemy predkosci: V(t)= AT
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‘Catkowanie rownan ruchu — Algorytm Verleta

« Aby wyznaczycC przyszte potozenia musimy znac
potozenia obecne i przeszie (przez to jest to algorytm
ekstrapolacyjny

« Algorytm ten jest szybki i nie wymaga duzej ilosci
pamieci

» Jest stabilny
« tatwo go zaimplementowac

« Algorytm wymaga wygenerowania predkosci do
wystartowania

« Aby wyznaczyc¢ predkosc w kroku n-tym potrzebna jest
informacja o potozeniu w kroku n+1.
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Catkowanie rownan ruchu — Predkosciowy Algorytm Verleta

« Zmodyfikowany algorytm Verleta (tzw. Predkosciowy
Algorytm Verleta, lub Szybkosciowy Algorytm Verleta)
polega na tym, ze potozenia i przyspieszenia czgstek dla
chwili t+At probkowane sg z rozng gestoscia:

a(t)At?

2

a(t)at

2

é{HﬂfJ:—%V Ulr(t+At))

F(t+At)=F(t)+V () At+

V(t+AL/2)=V (t)+

alt+At)At
2

« Wymagane jest pamietanie 9N sktadowych potozen
predkosci i przyspieszen, ale tylko dla jednej chwili czasu

* Najczesciej stosowana metoda do catkowania rownan
ruchu w MD.

V(t+At)=V (t+AL/2)+
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Catkowanie rownan ruchu - LeapFrog

Algorytm Verleta w formie przeskokowej; potozenia i
predkosci liczone sg w roznych chwilach czasu:

rit+At)=r(t)+At-V(t+At/2)
V(t+ALtI2)=V(t—At/2)+At-alt)

vlir:::%(V{r—arz2j1+vl'jr+mf2}jj|
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Catkowanie rownan ruchu

« Standardowy krok catkowania (At) dla
uktadow biologicznych w reprezentacii

allatom to 1fs!

« W szczegolnych przypadkach mozna zwiekszy¢ ten krok
do 2-5 fs — uwaga wodory!
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Zespoty MD

« Zespot mikrokanoniczny — ustalona, stata energia

H = const:
1 1
HZE z ,Epiz + 2 V(r;)

<]

« Zespot kanoniczny - stata jest temperatura:
1 » 11,
— > v =— » —p° =const
ZiZ . ZiZmp.

« Zespot wielki kanoniczny — stata jest temperatura i objetosc

« Zespot izotermiczno-izobaryczny — stata jest temperatura i
cisnienie

We wszystkich zespotach stata jest liczba czastek (atomow)
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,Ulepszanie” dynamiki Molekularnej - Langevin

 Dynamika Langevina jest rozszerzeniem standardowe]
dynamiki Newtona, w ktorej uwzglednia sie dodatkowg
site stochastyczng oraz tarcie o rozpuszczalnik”
~ o = or

F=———+FS —ym—.
or. ot

|:Si stochastyczna sita, ktorej wielkosc i kierunek losujemy tak aby
odpowiadata temperaturze uktadu i zeby wykazywata izotropowosc.

Czton ostatni w rownaniu uwzglednia tarcie o rozpuszczalnik.
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,Ulepszanie” dynamiki Molekularnej warunki periodyczne

M AR R ¢
o o—:Y
o

o2 Jop Lo

e
e
A
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,Ulepszanie” dynamiki Molekularnej warunki periodyczne

. Bardziej skomplikowane )
przyktady PBC: < 9

o

Trancikcd wetwhed mon

Heaogonal prsm Rnombic dedecahedran

« PBC dla symulacji krysztatow:
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Schemat przygotowywania MD

Standardowy protokot dynamiki molekularnej dla biomolekut

Dodanie

PDB 11mmm) wodorow i)  Tworzenie topologii

| tzw. Patchow l

Dodanie skrzynki
wody i jonow

Analiza wynikow | PUBLIKACJA!!! (co najmniej 7 A)

= Minimalizacja Minimalizacja
DYNAMIKA i podgrzewanie | ekwilibracja
WEASCIWA <l uktadu @mmm1 \ody (300 K, 100ps
(300 K, ~ns) (0-300 K, 50 ps) biatko ,zamrozone”)
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Schemat przygotowywania MD - PDB

W google wpisujemy ,PDB”
* |ldziemy na strone www.rcsb.org
* Pobieramy interesujgcg nas strukture
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‘Schemat przygotowywania MD - wodory
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Schemat przygotowywania MD - topologia

RESI MET
GROUP
ATOM N
ATOM HN
ATOM CA
ATOM HA
GROUP
ATOM CB
ATOM HB1
ATOM HB2
GROUP
ATOM CG
ATOM HG1
ATOM HG2
ATOM SD
ATOM CE
ATOM HE1
ATOM HE2
ATOM HE3
GROUP
ATOM C
ATOM O

NH1
H
CT1
HB

CT2
HA
HA

CT2
HA
HA
S
CT3
HA
HA
HA

C
O

0.00

047 1 |
0.31 ! HN-N
0.07! | HB1HG1 HE1
000! ||| |
| HA-CA--CB--CG--SD--CE--HE3
01810 ||| |
009! | HB2HG2 HE2
0.09 ! O=C
o
-0.14
0.09
0.09
-0.09
-0.22
0.09
0.09
0.09

0.51
-0.51

BOND CBCA CGCB SDCG CESD

BOND N HN N CA C CA C +N

BOND CAHA CBHB1 CBHB2 CGHG1 CGHG2
BOND CE HE1 CEHE2 CE HE3

DOUBLE O C
IMPR N-CCAHN CCA+NO
DONOR HNN

ACCEPTOR

ocC

IC-C CA
IC-C N CA C 1.3478124.2100 180.0000 106.3100 1.5195
ICN CA C +N 1.4510106.3100 180.0000 117.7400 1.3471
IC+N CA

IC CA

ICN C
ICN C

C

*N HN 1.3478 124.2100 180.0000 114.3900 0.9978

*C O 1.3471117.7400 180.0000 120.6400 1.2288
+N +CA 1.5195117.7400 180.0000 124.5200 1.4471

*CA CB 1.4510106.3100 121.6200 111.8800 1.5546
*CA HA 1.4510106.3100 -116.9800 107.5700 1.0832

ICN CA CB CG 1.4510111.2500 180.0000 115.9200 1.5460

IC CG
IC CG
IC CA
IC SD
IC SD
ICCB
IC CG
IC HE1
IC HE1

CA
CA
CB
CB
CB
CG
SD
SD
SD

*CB HB1 1.5460 115.9200 120.5600 106.9000 1.1153
*CB HB2 1.5460 115.9200 -124.8000 109.3800 1.1129
CG SD 1.5546 115.9200 180.0000 110.2800 1.8219
*CG HG1 1.8219 110.2800 120.5000 110.3400 1.1106
*CG HG2 1.8219 110.2800-121.1600 109.6400 1.1119
SD CE 1.5460 110.2800 180.0000 98.9400 1.8206
CE HE1 1.8219 98.9400 -179.4200 110.9100 1.1111
*CE HE2 1.1111110.9100 119.9500 111.0300 1.1115
*CE HE3 1.1111 110.9100-119.9500 111.0900 1.1112
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Schemat przygotowywania MD - woda
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Schemat przygotowywania MD

« Minimalizacja i ekwilibracja wody
— Minimalizacja energii potencjalnej wody i jonow
— 300K State cisnienie (zespot izotermiczno-izobaryczny)
— Biatko ,zamrozone”
— Woda i jony ulegajg ekwilibracji przez ok. 100-200 ps

VMD
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Schemat przygotowywania MD

 Podgrzewanie uktadu
— ,Odmrazamy” biatko.

— Calty uktad minimalizujemy (energie potencjalng)
— Podgrzewamy uktad od OK do 300K w trakcie 50-100 ps

VMD
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Schemat przygotowywania MD

* Dynamika wiasciwa

— Wykonujemy symulacje w temperaturze 300K (zespét
kanoniczny lub izotermiczno-izochoryczny lub wielki kanoniczny)

— W szczegolnych przypadkach temperature mozna zmienic

— Dtugosc¢ symulacji — 100ns i wiecej (im symulacja dtuzsza tym
lepiej.

VMD
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Co mozemy mierzyc:

« Minimalizacja:
— Energia catkowita

VMD
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1000 2000
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Co mozemy mierzyc:

« Ekwilibracja wodly:
— objetosc¢
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Co mozemy mierzyc:

 Podgrzewanie:
— Temperatura:
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Co mozemy mierzyc:

* Podgrzewanie:

— Energia:
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S 400
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Co mozemy mierzyc:

 Podgrzewanie:

— Energia:
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Co mozemy mierzyc:

« Dynamika wiasciwa:
— Temperatura
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Co mozemy mierzyc:

« Dynamika witasciwa:

— Energia
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Co mozemy mierzyc:

« Dynamika witasciwa:
— Energia
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Co mozemy mierzyc:

- Srednie kwadratowe odchylenie od pofozenia pierwotnego:
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Co mozemy mierzyc¢/badac:

« Fluktuacje:
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Co mozemy mierzyc:
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Co mozemy mierzyc¢/badac:

Kanat 1 Kanat 2

alLeu88, aGIn89, aCSD111, aSerll?2, aCEA113, aAsplO, allel3, alLeullO, aCSD111, aSerll?2,

aTrpll6, PPhe37, PPhed4l, PLeud8, PPhe5l, aCEA113, oaLysl2/, oGlul28, aProl29,

BArg52, Blle55, BTyr68, fTrp72, BPhell8, BLeul2/ aArgl32, [Tyr5, PPhebl, PArgd2, Plleb5s5,
BGlus56, PTyr63, PPro67, PTyr68, PHis71,
BTrp72
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Metody niestandardowe - SMD

« Sterowana Dynamika Molekularna (SMD)

— V(R R = Kt-RO-R,Ja]"

— Symulacja Doswiadczenia AFM

* Nie jest to symulacja rownowagowa
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AFM

(‘

Paositian-sensitive
Fhotodetectar

Laser Diode

Cantilever Spring

i

From www3.physik.uni-greifswald.de

From
http://www.physics.rice.edu/bio.cfm

.
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‘Metody niestandardowe - SMD

TG CIRE IECEIRE 1 [FIRE IGELCTRE IGLLCIRE IGCCTRE ENG N Fia Fohs ' ' ' ' i ‘ ‘ ‘
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‘Metody niestandardowe - SMD
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‘Metody niestandardowe - SMD
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‘Metody niestandardowe - SMD
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Metody niestandardowe - SMD
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‘Metody niestandardowe - SMD
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‘Metody niestandardowe - SMD
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‘Metody niestandardowe - SMD
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Metody niestandardowe - LES

 LES - Metoda wzmocnionego probkowania przestrzeni

konformacyjnej (Locally Enhanced Sampling)
aQD.S'I: _ aH(PDSI:?QDSI:?PDB?QDB}

o 0B,
O __ OH (Fyg> Qoge» Fo > S )
g & 300

aQDB _ ol " aH(PEISI:?QEI,S‘IﬂPEIB?QDB}

aPEIB — _ZN: w, aH(PDH:?QDH:?PDB?QDB}
& & 00z

\

Biatko Ligand

« Skrocone czasy symulaciji; lepsze probkowanie
przestrzeni konformacyjnej

Fizyka w symulacji komputerowej i modelowaniu komputerowym - Dynamika Molekularna



‘Metody niestandardowe - LES

Fizyka w symulacji komputerowej i modelowaniu komputerowym - Dynamika Molekularna



‘Metody niestandardowe - LES
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‘Metody niestandardowe - IMD

* IMD - Interaktywna Dynamika Molekularna

Symulacja, w ktorej ,na zywo” przyktadamy sity,
obserwujac od razu wyniki na monitorze.

Wady: bardo krotkie czasy obliczen
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Programy do przeprowadzania symulacji MD

« NAMD
 Amber

* Gromos
 Gromacs

« CHARMM
 Desmond

« MOIL

« RedMD
 Yasara

* Discovery Studio
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Przyktady wykorzystania dynamiki molekularne;

Phys Chem Chem Phys. 2011 Apr 18. [Epub ahead of print]

Nanocapsule with pump for methane storage.
Suyetin MV, Vakhrushewv AW
Institute of applied mechanics, Ub RAS, Izhevsk 426067, Russian Federation.

Abstract

A nanocapsule for high-effective methane storage is investigated using molecular dynamics simulation. Methane molecules are pumped into a nanocapsule via
pumping and locking chambers by the K@C(60){1+) ions moved by the electric field. When such a technique 1s used, the methane weight content in the
nanocapsule reaches 364 wit%. At the methane storage stage the external thermodynamic conditions are normal. This paper presents the analysis of the
processes taking place during the nanocapsule charging with methane, its storage and desorption.

Proc Matl Acad Sci U 8 A 2011 Apr 26;108(17):6843-6. Epub 2011 Apr 11.

Stability of hydrocarbons at deep Earth pressures and temperatures.

Spanu L, Donadio D, Hohl D, Schwegler E, Galli G.
Department of Chemistry, University of California, Davis, CA 95616,

Abstract

Determining the thermochemical properties of hydrocarbons (HCs) at high pressure and temperature is a key step toward understanding carbon reservoirs and
fluxes in the deep Earth. The stability of carbon-hydrogen systems at depths greater than a few thousand meters i1s poorly understood and the extent of
abiogenic HCs in the Earth mantle remains controversial. We report ab initic molecular dynamics simulations and free energy calculations aimed at
investigating the formation of higher HCs from dissociation of pure methane, and in the presence of carbon surfaces and transition metals, for pressures of 2 to
30 GPa and temperatures of 800 to 4,000 K_ We show that for Tz2 000 K and Pz4 GPa HCs higher than methane are energetically favored. Our results indicate
that higher HCs become more stable between 1,000 and 2,000 K and Pz4 GPa. The interaction of methane with a transition metal facilitates the formation of
these HCs in a range of temperature where otherwise pure methane would be metastable. Our results provide a unified interpretation of several recent
experiments and a detailed microscopic model of methane dissociation and polymerization at high pressure and temperature.

JAgric Food Chem. 2011 Apr 8. [Epub ahead of print]

The Initial Stage of Cheese Production - A Molecular Modeling Study of Bovine and Camel Chymosin
Complexed with Peptides from the Chymosin Sensitive Region of k-Casein.

Serensen J, Palmer DS, Qvist KB, Schistt B.

Abstract

Bovine chymosin has long been the preferred enzyme used to coagulate cow's milk, in the initial stage of cheese production, where it cleaves a specific bond in
the milk protein k-casein. Recently, camel chymosin has been shown to have a 70 % higher clotting activity toward cow’s milk and moreover to cleave kK-casein
more selectively. Bovine chymosin on the other hand is a poor clotting agent toward camel’'s milk. We report a molecular modeling study aimed at
understanding this disparity, based on homology modeling and molecular dynamics simulations using 16 amino acid fragments of k-casein from bovine and
camel in both bovine and camel chymosin. The results show that the complex between bovine chymosin and the fragment of camel k-casein is indeed less
stable in the binding pocket. The results also indicate that this in part may be due to charge repulsion between a lysine residue in bovine chymosin and an
arginine residue in the P4 position of camel k-casein.



Przyktady wykorzystania dynamiki molekularne;

J Theor Biol. 2010 May 7;264(1):118-122. Epub 2010 Jan 28.

Victorian Life Sciences Computation Initiative, The University of Melbourne, 1 Hull Road, Croydan, VIC 3136, Australia.

Prion diseases are invariably fatal and highly infectious neurodegenerative diseases that affect humans and animals. Rabbits are the only mammalian species reparted to be resistant to infection from prion
diseases isolated from other species (Vorberg et al., 2003). Fortunately, the NMR structure of rabbit prion (124-228) (PDB entry 2FJ3), the NMR structure of rabbit prion protein mutation S173N (FDB entry 2JOH)
and the NMR structure of rabbit prion protein mutation 1214% (PDB entry 2JOM) were released recently. This paper studies these NMR structures by malecular dynamics simulations. Simulation results confirm the

structural stability of wild-type rabbit prion, and show that the salt bridge between D177 and R163 greatly contributes to the structural stability of rabbit prion protein. Crown Copyright @ 2010. Published by
Elsevier Ltd. All rights reserved.

J Biomal Struct Dyn. 2010 Apr; 27(5).641-9.
Structural and dynamic properties of a new amyloidogenic chicken cystatin mutant 1108T.

College of Life Science, Liaoning University, Shenyang 110036, China. ysong@Inu.edu.cn.

Chicken cystatin variant 1108T is a mutant in the hydrophobic core of the malecule. It has shown many amyloid-prone characteristics in our previous experimental study. To explore the detailed structural and
dynamic properties of the amyloidogenic mutant [108T, 10 ns molecular dynamic simulations of the [108T mutant and wild-type chicken cystatins were performed in this study. Our results suggested that the 11087
mutant, which exhibited larger secondary structural fluctuations and hydrophaobic core expanding tendency compared with the wild-type chicken cystatin, is a new amyloidogenic farm of chicken cystatin, and
therefare supported the hypothesis to some extent that site mutations in the hydrophobic care might induce the domain swapping.

JPhys Chem B. 2010 Mar 25;114(11):3802-11.

Molecular Dynamics Study of Thermodynamic Scaling of the Glass-Transition Dynamics in lonic Liquids over Wide Temperature and Pressure Ranges.
Habasaki J, Casalini R, MNgai KL.
Tokyo Institute of Technology, Nagatsuta 4259, Yokohama 226-8502, Japan, and Naval Research Laboratory, 4555 Overlook Avenue SW, Washington, DG 20375-5320.

Experimentally, superpositioning of dynamic properties such as viscasity, relaxation times, or diffusion coefficients under different conditions of temperature T, pressure P, and valume V by the scaling variable
TV(gamma) (where gamma is a material constant) has been reparted as a general feature of many kinds of glass-forming materials. In the present work, malecular dynamics (MD) simulations have been
performed to study the scaling of dynamics near the glass-transition regime of ionic liquids. Scaling in the simulated 1-ethyl-3-methylimidazalium nitrate (EMIM-NO(3)) system has been tested over wide ranges of
temperatures and pressures. TV(gamma) scaling of the dynamics is well described by master curves with gamma = 4.0 +~ 0.2 and 3.8 +- 0.2 for cation and anion, respectively. Structures and Coulombic terms of
the corresponding states are found to be quite similar. The temperature and pressure dependence of the pair correlation function show similar trends and therefore can be superpositioned onto the master curve.
Although the behaviors with gamma = 4 might be expected from the relation, gamma = n/3, for the dynamics with the soft-caore-type paotential U = epsilon(sigmarr)(n}, with n = 12, pair potentials used in the MD
simulation have a more complex form, and not all the repulsive terms can play their roles in the heterogeneous structures determined by ion-ion interactions. Scaling is related to the comman part of effective
potentials related to the pair correlation functions, including the many-body effect in real space.
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A new battery-charging method suggested by molecular dynamics simulations.
Abou Hamad |, Novatny MA, Wipf DO, Rikvold PA,
HPC2, Center for Computational Sciences, Mississippi State University, Mississippi State, Mississippi 39762, USA. iabouhamad@fsu.edu

Based on large-scale molecular dynamics simulations, we propose a new charging method that should be capable of charging a lithium-ion battery in a fraction of the time needed when using traditional methods.
This charging method uses an additional applied oscillatory electric field. Our simulation results show that this charging method offers a great reduction in the average intercalation time far Li(+) ions, which
dominates the charging time. The oscillating field not only increases the diffusion rate of Li(+) ions in the electrolyte but, more importantly, also enhances intercalation by lowering the corresponding overall energy
barrier.

MNano Lett. 2010 Mar 10;10(3):985-51.

A molecular simulation probing of structure and interaction for supramolecular sodium dodecyl sulfate/single-wall carbon nanotube assemblies.
XU Z vang X, vang Z.
State Key Laboratory of Material-Orientated Chemical Engineering, College of Chemistry and Chemical Engineering, Nanjing University of Technology, Manjing 210008, China.

Here we report a larger-scale atomic-level maolecular dynamics (MD) simulation for the self-assembly of sadium dodecyl sulfate (SDS) surfactant on single-walled carbon nanotube (SWHT) surfaces and the
interaction between supramalecular SDS/SWMT aggregates. We make an effort to address several important prablems in regard to carbon nanotube dispersion/separation. At first, the simulation provides
comprehensive direct evidence for SDS self-assembly structures an carbon nanotube surfaces, which can help ta clarify the relevant debate over the exact adsorption structure. We also, for the first time,
simulated the potential of mean farce (PMF) between two SWNTs embedded in SDS surfactant micelles. A navel unified PMF approach has been applied to reveal various cooperative interactions between the
SDS/SWNT aggregates, which is different from the previous electrostatic repulsion explanation. The unigue role of sodium ions revealed here provides a new microscopic understanding of the recent experiments
in the electrolyte tuning of the interfacial forces an the selective fractionation of SDS surrounding SWNTs.

Proc Natl Acad Sci L) 5 A 2010 Mar 5. [Epub ahead of prinf]

An atomistic picture of the regeneration process in dye sensitized solar cells.
Schiffmann F, Vandevondele J, Hutter J, Urakawa A, Wirz R, Baiker A.

Institute of Physical Chemistry, University of Zurich, Winterthurerstrasse 190, 8057 Zurich, Switzerland.

A highly efficient mechanism for the regeneration of the cis-his(isothiocyanato)bis(2,2'-bipyridyl-4 4'-dicarboxylato)-rutheniumill) sensitizing dye (N3) by I(-) in acetonitrile has been identified by using molecular
dynamics simulation based on density functional theaory. Barrier-free complex formation of the oxidized dye with both I{-) and , and facile dissociation of and from the reduced dye are key steps in this process. In
situ vibrational spectroscopy confirms the reversible binding of I{2) to the thiocyanate group. Additionally, simulations of the electrolyte near the interface suggest that acetonitrile is able to cover the (101) surface
of anatase with a passivating layer that inhibits direct contact of the redox mediator with the oxide, and that the solvent structure specifically enhances the concentration of I(-) at a distance which further favors
rapid dye regeneration.
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