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Johdanto

Molekyylidynamiikalla (MD) tarkoitetaan atomien tai molekyylien muodostaman systeemin hiukkasten liikkeratojen laskemista klassillisilla Newtonin liikeyhtälöillä. MD:llä on mahdollista simuloida luokkaa 100 – 108 hiukkasen systeemiä. Tämän suuruinen systeemi on yleensä tilastollisesti riittävä edustamaan makroskooppista systeemiä. Menetelmänä MD on kuitenkin deterministinen, eli systeemin tila mielivaltaisella tulevalla ajanhetkellä voidaan määrittää nykyisestä tilasta. Systeemin tilalla tarkoitetaan atomien paikkoja ja nopeuksia tietyllä ajan hetkellä. Simulaatioilla saadaan selville mitä atomaarisella tasolla ”todella” tapahtuu eli voidaan simuloimalla laskea mikroskooppisista ilmiöistä lähtien makroskooppisia ominaisuuksia kuten lämpötila ja paine. MD-simulaatioiden kesto on tyypillisesti kymmeniä tai satoja pikosenkunteja. Tällöin esimerkiksi 100 ps:n simulaatio 1 fs:n aika-askeleella vaatii 100000 iteraatioaskelta. Enimmillään MD:n aikaskaala on nanosekunteja.
Tietokoneiden ja itse menetelmän kehityksen myötä MD:stä on tullut parhaimmillaan hyvin luotettava. MD:n asemaa teoreettisen ja kokeellisen fysiikan välimaastossa kuvaa seuraava kaavio.
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Voidaan tutkia ilmiöitä, jotka puhtaasti teoreettisin tai kokeellisin menetelmin hankalia. Esimerkiksi:
· amorfisten aineiden, seosten ja nesteiden dynamiikka

· olomuodon muutokset

· aineiden murtuminen ja väsyminen

· epäpuhtausatomien, vakanssien, välisija-atomien, dislokaatioiden ja säröjen dynamiikka

· pintojen relaksaatio ja rekonstruktio

· syöpyminen, pintojen sulaminen ja karheutuminen
· biosysteemeissä:

· molekyylien konformaatioanalyysi

· lipidien järjestäytyminen
· proteiinien laskostuminen ja dynamiikka kalvoissa

MD-simulaation perusidea
Seuraava algoritmi kuvaa mitä MD-simulaatiossa tapahtuu.

1. Määrittele systeemin parametrit (esim hiukkasten lkm, alkulämpötila, tiheys, aika-askel jne)

2. Aseta alkuarvot ri (t0), vi (t0)

3. Laske hiukkasiin kohdistuvat uudet voimat Fi (ri)
4. Ratkaise liikeyhtälöt numeerisesti aika-askeleen ∆t yli. (Integroidaan siis Newtonin liikeyhtälöt)
ri (t) → ri( t+∆t)
(ri atomin i paikka)
vi (t) → vi ( t+∆t)
(vi atomin i nopeus)
5. Voidaan laskea hetkellisiä fysikaalisia suureita.    Aseta t → t + ∆t. Jos t < tmax palaa kohtaan 3.

6. Laske halutut lopputulokset aikakeskiarvoina. Esimerkiksi hetkellisen lämpötilafunktion keskiarvona saadaan lämpötila.
Klassinen lähestymistapa
MD-simulaation keskeinen ja myös laskennallisesti raskain osa on hiukkasiin vaikuttavien voimien laskeminen. Kevyimpiä atomeja (H, He, Li) lukuunottamatta atomiytimet  käyttäytyvät tarpeeksi korkeassa lämpötilassa klassisten hiukkasten tavoin. Ytimien radat voidaan laskea silloin Newtonin liikeyhtälöistä:
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(1)
V(r1,..., rN) on tässä approksimaatiossa elektronisysteemin luoma vuorovaikutuspotentiaalienergia, kun ytimet on kiinnitetty paikkoihin ri. Riippuvuus elektronien vapausasteista eli siis kvanttimekaaniikan aaltofunktioista on jätetty pois. Ensimmäinen summatermi kuvaa kahden atomin välisiä paripotentiaalienergioita ja toinen kolmen atomin vuorovaikutukseen liittyviä triplettipotentiaalienergioita. Ulkoiset kentät ja vuorovaikutukset on oletettu nolliksi.

Koska atomiytimien massa on noin 2∙103 - 105 kertaa elektronien massaa suurempi, liikkuvat elektronit paljon ytimiä nopeammin. Approksimoidaan, että ytimien liikkuessa elektronit ehtivät salamannopeasti asettua ydinten kulloisiakin paikkoja vastaavaan ajasta riippumattomien kvanttimekaniikan yhtälöiden ratkaisuun. Elektronit näkevät hitaat ytimet ikäänkuin paikalleen kiinnitettyinä. Tämä on nimeltään Born-Oppenheimer eli adiabaattinen approksimaatio. Se voidaan johtaa systeemin Schrödingerin yhtälöistä pitämällä ensin ytimiä paikoillaan ja laskemalla elektronisysteemin alin ominaisenergia V(r1,..., rN). Tätä energiaa soveltamalla edelleen ytimien Schrödingerin yhtälöihin voidaan osoittaa, että V(r1,..., rN) on hyvässä approksimaatiossa ytimien muodostaman systeemin potentiaalienergia. Tästä seuraa, että yhtälön 1 approksimaatiossa atomisysteemin potentiaalienergian oletetaan riippuvan ainoastaan ytimien paikoista.
Potentiaalienergioista
Ensimmäisissä molekyylidynaamisissa simulaatioissa atomien malleina käytettiin kovia palloja. Mallissa pallot liikkuvat suoraviivaisesti vakionopeudella ja origoiden etäisyyden ollessa halkaisijan suuruinen tapahtuu täysin kimmoisa törmäys. Pallojen uudet nopeudet saadaan liikemäärän säilymislaista. Atomien vuorovaikutuspotentiaalienergia on siis ääretön etäisyyden ollessa halkaisijan suuruinen ja nolla muualla. Vaikka kyseinen malli on varsin puutteellinen, on sen avulla kuitenkin saatu hyödyllistä tietoa esimerkiksi hiukkasten mikroskooppisesta käyttäytymisestä nesteissä. 
Valtaosa MD-simulaatioista perustuu edelleen klassillisten potentiaalienergioiden käyttöön, esimer-kiksi makromolekyylien simulointi. Ytimien välisistä vuorovaikutuksista paripotentiaalit ovat merkittävimpiä. Yleisesti paripotentiaalienergia V2 riippuu vain hiukkasten i ja j etäisyydestä 
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Tämä koostuu voimakkaasta repulsiivisesta osasta pienillä etäisyyksillä r ja heikkenevästä attraktiivisesta osasta suurilla r. Suuri repulsio estää atomien päällekkäisyydet simulaatiossa. Yleisimmin käytetty van der Waals tyyppinen paripotentiaalienergia on ns. Lennard-Jones:
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missä potentiaalienergian minimi -ε (potentiaalikavoin syvyys) on kohdassa 
rmin = 21/6σ. Parametri σ puolestaan määrää törmäysetäisyyden eli potentiaalienergian on nollakohdan. Kuvasta 1 nähdään, että Lennard-Jones –potentiaali lähestyy hyvin nopeasti nollaa etäisyyden kasvaessa. Itse asiassa attraktiovaikutus on vähentynyt etäisyydellä 
r = 2.5σ vain 1%:in maksiarvosta ε. Tämän vuoksi käytännön simulaatioissa määritellään cutoff-etäisyys rc, jota suuremmilla arvoilla 
vuorovaikutus oletetaan nollaksi.
Biologisten molekyylien dynamiikkaa koskevissa yksityiskohtaisissa laskuissa pitäisi tietää, miten molekyylisysteemin potentiaalienergia vaihtelee atomien asentojen mukaan. Koska tuhansia atomeja sisältävien molekyylisysteemien kvanttimekaanisten yhtälöiden ratkaiseminen on hankalaa, on kehitetty erilaisia malleja tyypillisille biologisille potentiaaleille. Molekyylimekaanisissa tarkasteluissa tyypillinen potentiaalienergiamalli muodostetaan summana yksinkertaisemmista molekyylien sisäisistä sekä välisistä vuorovaikutuksista:
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Ensimmäinen summatermi kuvaa molekyylien välisten sidosten pituuksien värähtelyä tasapainon li,0 ympärillä ja toinen sidoskulmien muutoksia tasapainon θi,0 suhteen. Kolmas termi kuvaa sidosten kiertymistä, missä on myös nähtävissä minimienergia-asemia kosinin argumentin muuttuessa. Neljäs termi kuvaa ei-sitoutuneiden molekyylien tai atomien välistä parittaista Lennart-Jones -vuo-rovaikutusta. Viimeinen termi kuvaa kahden etäisyydellä rij olevan polaarisen molekyylin tai ionin välistä elektrostaattista Coulombin vuorovaikutusta. Kuva 2 havainnollistaa näitä perusvuorovai-kutuksia. Toki paljon hienostuneempia vuorovaikutusmalleja käytetään, mutta ne kuitenkin useimmiten muodostetaan lisäämällä tarkentavia lisätermejä näihin peruskomponenteihin.
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Kuva 2: Tärkeimmät atomien ja molekyylien väliset vuorovaikutustyypit
Sidosten venymiseen, sidoskulmien muutoksiin ja sidosten kiertymiseen liittyvien potentiaalitermien lukumäärät ovat verrannollisia systeemin atomien lukumäärään. Ei-sidoksisten vuorovaikutuksien lukumäärä puolestaan kasvaa verrannollisena atomien lukumäärän neliöön. Periaatteessahan nämä vuorovaikutukset pitäisi laskea kaikkien atomiparien kesken ja näin ollen laskennallinen taakka kasvaa huomattavasti. Suosituin tapa näiden ei-sidoksisten vuorovaikutuksien käsittelyyn on cutoff-etäisyyden määrittely ja minimikuvasäännön käyttö, josta enemmän seuraavassa kappaleessa. Cutoff-etäisyyden määräämisestä aiheutuu tietenkin sekä voimaan, että potentiaalienergiaan epäjatkuvuudet kohdalle rc. Tästä aiheutuu ongelmia MD-simulaatiossa varsinkin, kun vaaditaan systeemin energian säilyminen. Yksi tapa on lisätä katkaistuun potentiaalifunktioon vakio niin, että kohdalla rc se saa arvon nolla.

Simulointikoppi, periodiset reunaehdot ja minimikuvasääntö

Useimmiten atomit järjestetään tietyn kokoiseen suorakulmaiseen simulointikoppiin. Myös ei-suorakulmaista koppia voidaan käyttää, mutta käytännössä niitä ei kovin usein tarvita. Kopin reunoilla olevia atomeja voidaan käsitellä eri tavoin. Jos reuna-atomien liikettä ei rajata mitenkään, puhutaan vapaista reunaehdoista, joita voidaan käyttää esim nanoklusterin kuvaamiseen tyhjiössä. Jatkuvan aineen tutkimisessa näin ei kuitenkaan voida menetellä, koska reunoilla atomit jäävät ikään kuin pinnalle roikkumaan. Reuna-atomit voitaisiin myös kiinnittää, mutta tällöin systeemin käyttäytyminen on täysin ei-fysikaalista.
Simulointikopin reunojen vaikutus voidaan häivyttää käyttämällä periodisia reunaehtoja. Tällöin N:n atomin peruskoppia toistetaan kaikkiin suuntiin. Kuvassa 3 näin on tehty kahdessa dimensiossa. Kaikissa kopeissa atomit liikkuvat identtisesti. Jos peruskopista poistuu atomi jonkin tahkon kautta, tulee vastakkaisen tahkon läpi samanaikaisesti korvaava atomi tilalle. Peruskopin atomien lukumäärää säilyy siis vakiona. Kuvassa 3 peruskopin kerrannaisia on merkitty kirjaimin A,B,...,H. Kun atomi 1 ylittää peruskopin reunan, siirtyvät samanaikaisesti myös ekvivalentit atomit 1A, 1B, 1C,..., 1H vastaavien reunojen yli. Atomi 1G korvaa peruskopista poistuneen atomin 1. Hiukkasten lukumäärä pysyy viitenä.
Periaatteessa tiettyyn atomiin kohdistuu muiden peruskopin atomien (N-1 kpl) lisäksi myös kaikkien kerrannaiskoppien atomien aiheuttamat voimat. Laskennallisen taakan vähentämiseksi atomien välisten vuorovaikutusten kantamalle määritellään yleensä yläraja rc. MD-kopin dimensiolta vaaditaan lisäksi, että L > 2 rc. Tällöin voidaan käyttää ns. minimikuvasääntöä, jolla tarkoitetaan sitä, että tietty atomi asetetaan kuvitteellisen MD-kopin keskipisteeksi ja vain muodostuvan alueen sisälle jäävät atomit huomioidaan voimien laskennassa. Kuvan 3 esimerkissä siis vain atomit 2, 4E, 3D, 5C huomioidaan. Itseasiassa riittää, että vuorovaikutukset lasketaan atomin 1 -origoisen ja rc-säteisen pallon sisälle jäävien atomien 2 ja 4E osalta.
Esimerkiksi simulaatioissa, joissa ainoana ei-sidoksisena vuorovaikutuksena on Lennard-Jones potentiaali, cutoff-etäisyyden rc = 2.5σ käytöstä aiheutuu suhteellisen pieni virhe. Kuitenkin jos systeemissä vaikuttaa pitkän kantaman elektrostaattisia vuorovaikutuksia, katkaisuetäisyyden pitäisi olla paljon suurempi. Itse asiassa on olemassa todisteita siitä, että katkaisu kuinka etäältä tahansa johtaa virheisiin. Yleensä suositellaan vähintään 10 Å:n etäisyyttä.
Pelkästään cutoff-etäisyyden määrääminen ei suuresti vähennä laskenta-aikoja. Tämä johtuu siitä, että joka tapauksessa joudutaan laskemaan kaikkien atomiparien etäisyydet päätettäessä mitkä atomit ovat cutoff-etäisyyden sisällä. Etäisyyksien laskenta itsessään vie melkein yhtä paljon aikaa kuin energioiden laskeminen. Kuitenkin esimerkiksi nesteitä simuloitaessa atomin lähinaapurit eli cutoff-etäisyyden sisälle jäävät naapuriatomit eivät merkittävästi vaihdu 10 tai 20 aika-askeleen aikana. Tällöin voidaan käyttää lähinaapurilistoja, joissa ylläpidetään tietoa atomeista, jotka ovat cutoff-etäisyyden sisäpuolella tai hieman sen ulkopuolella. Riittää, että listaa päivitetään riittävällä taajuudella. Tällöin säästytään etäisyyksien laskennalta jokaisella iteraatiokerralla erikseen. Lähinaapurilistan atomien maksimietäisyyden tulee olla hieman cutoff:a suurempi, jottei lähinaapurilistan päivityskertojen välillä listaamattomia atomeja pääse liikkumaan cutoff-etäisyyden sisälle.
Makroskooppisten suureiden laskeminen ja tilastolliset ensemblet
MD-simuloinnella saadaan selville mikroskooppinen tieto systeemistä eli atomien paikat ja liikemäärät. Usein ollaan kuitenkin kiinnostuneita makroskooppisista suureista kuten:
· lämpötila, paine, tilavuus

· sisäinen energia (Hamiltonin funktion keskiarvo)

· ominaislämpö vakiotilavuudessa

· kokoonpuristuvuus vakiolämpötilassa

· lämpölaajenemiskerroin

· ominaislämpö vakiopaineessa
Näiden laskemiseksi määritellään yleensä 6N-dimensioinen ns. Γ-avaruus, jonka karteesisina akseleina ovat x1, p1x, y1, p1y,..., zN, pNz. (N atomia ja atomin i liikemäärä pi) Tarkastellaan nyt jotain systeemin makroskooppista suuretta A(r1(t), p1(t),..., r1N(t), p1N(t)) = A(Γ(t)). Havaittu A lasketaan MD:ssä aikakeskiarvona:
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Simuloimalla saadaan siis atomien paikat ja nopeudet diskreeteillä ajanhetkillä. Niistä lasketaan hetkellinen makroskooppinen suure, jonka keskiarvona simulaatioaskelten yli saadaan lopulta havaittu suure.
Hetkellisten suureiden lausekkeet johdetaan kuitenkin tilastollisen mekaniikan keinoin käyttäen ns. ensemblekeskiarvoja. Ensemblen muodostaa suuri joukko samanlaisia systeemejä, joilla on samat vakioina pysyvät termodynaamiset tilamuuttujat esim. atomien lukumäärä N, tilavuus V ja sisäinen energia E. Muut suureet fluktuoivat ja ne on laskettava ensemblekeskiarvoina. Ensemblen systeemien pisteet ovat jakautuneet Γ-avaruudessa tietyn jakaumafunktion ρ(Γ)  mukaisesti. On siis luontevaa puhua tilastollisesta ensemblesta. Simulaatioissa oletetaan yleisesti systeemi on ergodinen. Tällöin aikakeskiarvot vastaavat jakaumafunktion ρ(Γ)  avulla laskettuja ensemblekeskiarvoja (odotusarvoja). MD-simulaation pitää siis läpikäydä hyvin kattavasti Γ-avaruuden pisteitä, joilla on positiivinen esiintymistodennäköisyys.
Tutkittavan systeemin termodynaamiset ominaisuudet määräävät tilastollisen ensemblen ja edelleen käytettävän MD-menetelmän liikeyhtälöt.  Tavallisimpia tilastollisia ensemblejä ovat
· mikrokanoninen, vakio N  (atomien lkm), V (tilavuus) ja E (sisäinen energia)

· kanoninen, vakio N, V ja T (lämpötila)

· isotermis-isobaarinen, vakio N, T, ja P (paine).
Esimerkiksi kanonisessa ensemblessä voidaan lämpötilalle johtaa yhtälö
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missä T on hetkellinen lämpötilafunktio ja kulmasulkeet tarkoittavat ensemblekeskiarvoa Rajalla N → ∞ yhtälö on tarkasti voimassa myös muille ensembleille.
Mikrokanoninen (vakio-NVE) molekyylidynamiikka
Tarkastellaan esimerkinomaisesti vakiotilavuudessa ja sisäisessä energiassa määriteltyä mikrokanonista molekyylidynamiikkaa. Systeemi on siis eristetty ja siinä on N atomia. Oletetaan, että potentiaalienrgia V liittyy konservatiivisiin voimiin. Klassisten liikeyhtälöiden (1) ratkaisu säilyttää silloin automaattisesti systeemin sisäisen energian vakiona. Atomien liikeradat voidaan laskea myös muodossa
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joita kutsutaan Hamiltonin liikeyhtälöiksi. Systeemin sisäinen energian säilymisestä seuraa, että Hamiltonin funktio on liikevakio eli
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Koska systeemi on eristetty, myös kokonaisliikemäärä ja kokonaisliikemäärän momentti massakeskipisteen suhteen ovat vakioita:
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, missä ri:t on laskettu massakeskipisteestä

Tilavuus voitaisiin rajoittaa vakioksi esimerkiksi kiinnittämällä tarpeeksi paksun seinämän atomit paikoilleen. Reunat kuitenkin vaikuttaisivat tällöin suuresti systeemin käyttäytymiseen. Siksi käytetäänkin yleensä periodisia reunaehtoja. Tällöin kokonaisliikemäärän momentti ei kuitenkaan enää säily. Liikemäärän p säilymislaki on kuitenkin vielä voimassa ja sen avulla onkin hyvä tarkistaa, että simulaatiorutiini toimii oikein.
Todellisuudessa atomisysteemin aikakäyttäytyminen on irreversiibeliä eli entropia kasvaa, kunnes tasapainotila on saavutettu. Siitä huolimatta liikeyhtälöt ovat kuitenkin simuloinnin kannalta reversiibelejä eli ajankääntösymmetrisiä. Simulaatiotulos voidaankin testata kääntämällä nopeudet vastakkaisiksi ja tarkistamalla päästäänkö takaisin alkutilanteeseen.

Ratkaisumenetelmistä
Käytettäessä jatkuvia potentiaalienergiafunktioita MD-menetelmän liikeyhtälöt on ratkaistava äärellisen differenssin menetelmällä, missä systeemin tila ratkaistaan ∆t:n suuruisen aika-askeleen yli kerrallaan. Kun tiedetään hiukkasten paikat, nopeudet ja kiihtyvyydet hetkellä t, pyritään näiden perusteella laskemaan vastaavat suureet hetkellä t + ∆t eli siis: ri(t) → ri ( t+∆t), vi (t) → vi ( t+∆t) ja ai (t) → ai ( t+∆t). Esimerkkinä integrointialgoritmista esiteltäköön velocity-Verlet –algoritmin yhtälöt:

[image: image14.wmf]).

(

2

1

)

2

1

(

)

(

)

(

paikkoja

käyttäen 

lasketaan

voimat

missä

),

(

1

)

(

)

(

2

1

)

(

)

2

1

(

)

(

2

1

)

(

)

(

)

(

2

t

t

t

t

t

t

t

t

t

t

t

m

t

t

t

t

t

t

t

t

t

t

t

t

t

t

i

i

i

i

i

i

i

i

i

i

i

i

i

D

+

D

+

D

+

=

D

+

D

+

D

+

=

D

+

D

+

=

D

+

D

+

D

+

=

D

+

a

v

v

r

f

a

a

v

v

a

v

r

r


Tämä on yksinkertaisuutensa ja hyvien numeeristen ominaisuuksiensa vuoksi ehkäpä eniten käytetty mikrokanonisessa MD:ssä. Huomattakoon, että ensimmäinen yhtälö muistuttaa paikan kaavaa vakiokiihtyvyydellä. Voimat approksimoidaan siis lyhyen aika-askeleen aikana vakioiksi. Kun muistetaan vielä Newtonin vaikutuksen ja vastavaikutuksen laki voidaan laskenta-aika voimien osalta lähes puolittaa. Atomeille i ja j siis  fij = - f ij.

Erilaisia velocity-Verletin kaltaisia integrointialgoritmeja on lukuisia. Nykyisillä tietokoneiden laskentatehoilla integroimiseen kuluva aika ei ole kuitenkaan ratkaiseva tekijä. Aikaa vievintä on nimenomaan hiukkasiin kohdistuvien voimien laskenta. Tämän vuoksi algoritmin valintaan vaikuttavat enemmänkin suurin sallittu aika-askel, energian ja liikemäärän säilymisen tarkkuudet sekä aikareversiibelisyys. Mitä suuremmalla aika-askeleella algoritmin antamat tulokset ovat riittävän lähellä todellisia trajektoreja, sitä vähemmillä iteraatioilla saadaan kattava otos tila-avaruudesta. Energian säilymistä tarkastellaan usein tulostamalla Hamiltonin funktion  RMS-vaihtelut 
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 ajansuhteen. Tarkalle ratkaisullehan mikrokanonisessa MD:ssä Hamiltonin funktio on vakio. On havainnollista myös tarkastella fluktuoivatko potentiaalienergia ja liike-energia vastakkaisiin suuntiin samalla amplitudilla.

[image: image16]
Kuva 4: Vasen: liian pieni aika-askel, keski: liian suuri aika-askel aiheuttaa epästabilisuuksia, oikea: sopiva aika-askel

Oikean suuruisen aika-askeleen merkitys nähdään kuvasta 4. Liian pienellä aika-askeleella saadaan epäkattava otos systeemin tila-avaruudesta. Liian suuri askel aiheuttaa puolestaan epästabilisuuksia atomien mennessä liian lähelle toisiaan. Potentiaalienergia kasvaa liian suureksi jolloin energian ja liikemäärän säilymislait eivät ole enää voimassa. Tietokoneohjelma voi kaatua numeeriseen ylivuotoon. Sopivalla askeleella tila-avaruudesta saadaan hyvä otos ja törmäykset tapahtuvat sulavasti.
Simulaation aloitus

Ennen simulaation aloitusta on tietenkin asetettava systeemille jokin alkutila. Huono alkutilan valinta voi johtaa simulaation epäonnistumiseen. Jos halutaan simuloidaan systeemiä jossain tasapainotilassa, on järkevää valita alkutila läheltä odotettua konvergenssitilaa. On myös hyvä varmistaa, että alkutilassa atomeilla ei ole mitään korkeaenergisiä vuorovaikutuksia (esimerkiksi kaksi atomia liian lähellä toisiaan). Nämä voivat johtaa simulaation epästabiilisuuksiin. 


Homogeenisten nesteiden tai amorfisten aineiden simuloinnissa atomit on luontevaa sijoittaa aluksi  esimerkiksi pintakeskiseen kuutiolliseen kiderakenteeseen (kuva 5). Tietenkin jos ilmiöstä on kokeellista tietoa, esimerkiksi röntgenkuvauksin saatu rakenne, on järkevää hyödyntää sitä alkusijoituksessa. Lähinaapurien etäisyys a/√2 valitaan siten, että tiheys 4/a3 on sama kuin tutkittavalla systeemillä. Simulaation konvergenssin aikana kiderakenne hajoaa nopeasti. Kiderakenteen atomien paikkohin voidaan lisätä myös pieniä satunnaisia muutoksia. Sauvamallisten molekyylien simuloinneissa, esim lipidit, molekyylit sijoitetaan tavallisesti likimain samansuuntaisesti. Liuenneista molekyyleistä koostuvien epähomogeenisien systeemien alkukonformaatiot saadaan kokeellisin menetelmin, kuten NMR-spektroskopialla tai Röntgensäde-kristallografialla.
Atomien alkunopeudet poimitaan tavallisesti Maxwell-Boltzmannin -jakaumasta halutussa lämpötilassa T:
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Maxwell-boltzmannin jakauma antaa todennäköisyyden sille, että mi -massaisella atomilla i on vix:n suuruinen nopeuden x-komponentti lämpötilassa T. Nopeudet korjataan lopuksi niin, että kokonaisliikemäärä on nolla.
Esimerkki lipidien kaksoiskerroksen MD-simulaatiosta
Lipidien muodostamien kaksikerrosten simulointia on harrastettu paljon niiden suuren biologisen merkityksen vuoksi. Lipiden vahvasti polaaristen päiden vuoksi pitkänkantaman elektrostaattisten voimien riittävän tarkka huomioiminen on tärkeää. Tällaisten systeemien tasapainotilan saavuttaminen vaatii usein satojen pikosekuntien aikaskaalan ja joitain ilmiöitä voidaan havaita vasta nanosekuntien kuluttua. Lisäksi systeemiin voidaan sisällyttää muita molekyylejä kuten proteiineja ja kolesterooleja. MD-simulaatioilla on havaittu monia uusia piirteitä näiden systeemien käyttäytymisestä. Kuvassa 6 on solvatoituneille lipideille tehty useiden satojen pikosekuntien MD-simulaatio. Muodostunut kaksikerros on selkeästi näkyvissä, vaikka kalvon keskiosissa onkin havaittavissa huomattavaa hiilivetyketjujen epäjärjestystä verrattaessa oppikirjojen vastaaviin kuviin. 
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Kuva 6: MD-simulaatiolla saatu solvatoituneiden lipidien muodostama kaksoiskerros [Robinson 1994]
Kvanttimekaniikkaan pohjautuva MD
Esimerkkinä kvanttimekaniikkaan pohjautuvasta MD-menetelmästä käsitellään ehkä yleisimmin käytettyä Car-Parrinello menetelmää. Siinä atomeihin vaikuttavien voimien lisäksi lasketaan jokaista aika-askelta vastaava elektronirakenne eli kvanttimekaaniset kenttäorbitaalit. Menetelmän etu on se, että atomiytimiin vaikuttavat voimat voidaan laskea tarkasti kaikissa atomikonfiguraatioissa. Tällöin voidaan simuloida esimerkiksi joitain muilla menetelmillä mahdottomia kovalentteja sidoksia muodostavia atomijoukkoja, esimerkiksi amorfinen ja nestemäinen C, Si ja Ge. Maksimissaan voidaan simuloida muutaman sadan atomin systeemejä.

Menetelmän perusyhtälöt voidaan johtaa soveltamalla Lagrangen liikeyhtälöitä atomisysteemin Lagrangen funktioon L(
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), missä yleistettyinä kenttäkoordinaatteina ovat elektroniorbitaalit φj(s,t) (s elektronin paikka) ja yleistettyinä koordinaatteina ytimien paikat ri (t).
Menetelmän yhtälöt näyttävät tältä:
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Ensimmäinen yhtälö muistuttaa aiemmin esiteltyä klassisen mekaniikan mukaista Newtonin yhtälöä. Systeemin vuorovaikutuspotentiaalienergia riippuu nyt kuitenkin ytimien paikkojen lisäksi elektroniorbitaaleista φj(s,t). Kaksi viimeistä yhtälöä yhdessä määräävät elektroniorbitaalit. Viimeinen yhtälö säilyttää nämä kenttäorbitaalit ortonormeerattuina liikkeen aikana. Car-Parrinello menetelmän keskeinen idea on, että ydinten ja elektronien dynamiikka lasketaan yhtäaikaisesti edellä mainituista yhtälöistä. Tämä edellyttää kuitenkin sitä, että orbitaalit φj(s,t) eivät riipu ytimien paikoista. Tällöin ne on kehitettävä ns. ”kelluvilla” kantafunktioilla, kuten tasoaalloilla, muttei ydinkeskisillä atomiorbitaaleilla. Vähän yllättäenkin on havaittu, että elektroniorbitaalien ei tarvitse olla minimitiloissaan laskettaessa ydinten dynamiikkaa. Virheet ytimiin kohdistuvissa voimissa kumoutuvat vastaavilla virheillä elektronien liikkeessä. Tätä on yritetty selittää mm. siten, että ytimien kiihdyttäessä eloktroniorbitaalit jäävät ikään kuin niistä jälkeen. Pian orbitaalit kuitenkin kiihdyttävät ja ohittavat ytimet. Tämän jälkeen orbitaalit taas alkavat hidastaa ja ytimet menevät niiden ohi. Tälläinen orbitaalien viive sallisi siis vastaavat epätarkkuudet MD-simulaatioiden laskuissa.
Nestemäinen vesi on yksi haastelisimmista systeemeistä mallintaa johtuen sen muodostamista vetysidoksista ja suuresta dielektrisyysvakiosta (suhteellinen permitiivisyys). Parametriset potentiaaliapproksimaatiot eivät riitä klassisessa MD:ssä kuvaamaan näitä ominaisuuksia. Niinpä yksi ensimmäisistä varsinaisten Car-parinello ab initio MD-simulaatioiden kohteista olikin juuri vesi. Kuvassa 7 on ab initio menetelmällä laskettu kehikkomalli vesimolekyyleistä ja niiden välisistä vuorovaikutuksista nestemäisessä olomuodossa. Harmaat kehikot kuvaavat happiatomeja ja mustat lieriöt vetyatomeja. Siniset viivat ovat vetysidoksia. Punaiset pallot kuvaavat lokalisoitujen aaltofunktioiden keskipisteitä. Yhteen palloon liittyy kahden elektronin miehitys. Kuhunkin molekyyliin liittyy neljä tällaista keskipistettä vastaten kyseisen molekyylin elektronien valenssitiloja. Tätä esitystä käytettiin vesimolekyylin dipolimomentin määrittämisessä.
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Kuva 7: Nestemäisen veden Ab Initio simulaatio. [Silvestrelli, P. L.; Parrinello, M., J. Chem. Phys. 1999, 111, 3572.]

Käytetty kirjallisuus ja viitteet

Andrew R. Leach. Molecular modelling, Principles and applications. Second edition. Prentice Hall, Pearson Education Limited 1996, 2001

Daan Frenkel, Berend Smit. Understanding molecular simulation, From Algorithms to Applications. Academic Press 1996 

Juhani von Boehm. Molekyylidynamiikkamenetelmä. Tekijä ja Oy Yliopistokustannus/Otatieto 2000
Robinson A J, W G Richards, P J Thomas and M M Hann 1994. Head Group and Chain Behaviour in Biological Membranes-A Molecular Dynamics Simulation. Biophysical Journal 672345-2354
Todellinen systeemi


(kide, neste)





Likimääräiset teoriat





Laboratorio-kokeet





MD-simulaatiot





Mallinnus (vuorovai-kutukset, approksi-maatiot, idealisoinnit)





Mallisysteemi





Teorioitten anta-mat ennusteet





Tarkat tulokset malleille





Koetulokset





Vertailu





Vertailu





Testit malleille





Testit teorioille





Kuva � SEQ Kuva \* ARABIC �1�: Lennard-Jones potentiaalienergia.
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Kuva � SEQ Kuva \* ARABIC �5�: face-centered cubic, fcc





Kuva � SEQ Kuva \* ARABIC �3�: Periodiset reunaehdot ja minimikuvasääntö
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