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Anotace:

Tato prace se zabyva pouzitim programu GROMACS Kk vytvofeni a nasledné
simulaci systému molekuly organické kyseliny Suwannee River Fulvic Acid a
kifemenného povrchu ve vodném prostiedi.

Préace vysvétluje principy molekulové dynamiky obecné a popisuje, jak se
simulace provadi. Také se zabyva popisem prace v programovém baliku
GROMACS, provadi jednotlivymi fazemi ptipravy molekulového systému a
mimo jiné zminuje nékteré analyzaéni nastroje.

Obsahem prace jsou také vysledky simulaci rizné deprotonované fulvické
kyseliny a riizné nabitého kfemenného povrchu ve vodném prostiedi.

Abstract:

This thesis is focused on utilising the software GROMACS for preparation and
further simulation of a molecular system of the Suwannee River Fulvic Acid
with a quartz surface in aqueous environment.

The thesis mentions the principles of molecular dynamics in general and
explains how the simulation is carried out. It also describes the work with
GROMACS in particular. It guides throughout the phases of the preparation of
the system and at last but not least it mentions some GROMACS analysis tools.

Kli¢ova slova: molekularni dynamika, organicka hmota, kiemen, Gromacs,

Key words: molecular dynamics, organic matter, quartz, Gromacs,
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Uvod

vvvvvv

molekularni arovni pomoci pocitacovych simulaci. Spojuje v sobé poznatky fyziky, chemie,
matematiky a piipadné dalSich obort (napt. biologie, medicina, materialové védy). To, Ze se
cely vyzkum provadi pomoci vypocetni techniky, spolu ptinasi fadu vyhod. Software urceny
na molekularni dynamiku dovoluje libovolné nastavovat teplotu, tlak i chemické slozeni
celého systému molekul, coz nam umoziuje dosdhnout co nejidealngjsich podminek pro
vyzkum dané konfigurace, pomoci pocitace je také mozné simulovat nebezpecné, ¢i finanéné
neproveditelné pokusy.

Simulace provedené v praktické ¢asti této prace spadaji pod grantovy projekt MSMT -
Kontakt, ME 09062,

Studium struktury a dynamiky mineralnich povrchii a biomembran a jejich interakcis
organickymi a anorganickymi ligandy pomoci pocitacového modelovani.

Projekt se mj.zabyva interakci huminovych a fulvickych kyselin s mineralnimi povrchy,
konkrétn¢ kfemenem, kam spada i téma mé prace.

O organické hmot¢ obecné se toho z pohledu molekularni dynamiky nevi piili§ a pfitom
organické kyseliny i kiemen jsou v pfirod€ velmi obvyklé a rychle pfibyvaji experimentalni
data, zejména adsorpcni, které se touto problematikou zabyvaji.

Ke své praci jsem pouzival program GROMACS a studoval jsem interakci jedné z fulvickych
kyselin ve vodném roztoku se ¢tyfmi riizné nabitymi povrchy kiemene v zavislosti na pH.



1. Soucasny stav

1.1. MM a QM zpisob modelovani

V soucasné dobé¢ jsou dva, respektive tii hlavni zptsoby, jak modelovat. Lisi se hlavné

V pfistupu k molekuldm a vazbam mezi nimi. Jsou to zptisob molekulové mechanicky (MM) a
kvantové mechanicky (QM), dale pak jejich kombinace, zptisob hybridni (MM/QM).[1]
Rozdil mezi témito zpiisoby vypoctl je v tom, ze MM je schopné simulovat vétsi systémy
molekul rychleji, ovS§em s mensi presnosti, pravé proto, ze nepocita s kvantovou fyzikou a tim
padem neumoznuje pracovat ani s chemickymi reakcemi. Pro svoji praci jsem zvolil MM
zpisob, prave kviili jeho vyhodam oproti QM piistupu a protoze ve své simulaci neocekavam
zadné chemické reakce.

1.2. Teorie molekularni dynamiky
MM zptisob MD funguje na zéklad¢ klasickych zdkonli Newtonovské mechaniky, pomoci
nichz se ze spocitané sily ptsobici na ¢astice vypocita jejich pohyb.

1.2.1.Potencialni energie
Hlavni zpisob, jak software zjistuje sily plsobici na ¢astice je urCovani jejich potencidlni
energie, nebot’ prostorovou derivaci potencialni energie je sila ptisobici na ¢astici.

1.2.1.1. Potencialy vazebné
Jak jiZ nazev napovida, tato kategorie zahrnuje potencidly mezi atomy spojenymi jednou, ¢i
vice vazbami. Existuji tii typy vazebnych potenciali:

Pnuti vazeb

V MM zpisobu modelovani se s kovalentnimi vazbami pocitd jako s pruzinami o
charakteristické tuhosti kg podle atomi, které jsou vazbou vazany. Pochopitelné jako
obycejna pruzina ma i kazda vazba svoji charakteristickou idealni délku ly, pro kterou maji
zacala by pusobit silou na jeji atomy a ty by dostaly potencialni energii. Aproximace vazby
jako pruziny sice neni pfesna, ovSem k vyznamnym nepiesnostem dochédzi az pii fadové
vétSich deformacich vazeb, nez jaké predpokladam ve svych simulacich. Potencialni energie
jedné vazby zavisla na okamzité délce vazby se tedy vypocita takto [5], [12]:

Es (1) = ke(l - lo)*/ 2



Ohybani hli

Energie ohybani uhlt souvisi se zménou velikosti vazebnych uhla tzn. Ghlti mezi dvéma
vazbami mezi tiemi atomy. I zde se stejné jako u pnuti vazeb pocita s tzv. harmonickym
potencialem, tzn, Ze energie je zavisla na druhé mocniné vychylky od idealniho uhlu ¢
s nejmensi energii. [5], [12]

Ea (¢) = Kalp — 0)° / 2

Torze

Torze neboli krouceni je potencial vznikly kroucenim vazby, torzi je mozné definovat jen u
vazeb, které nejsou jedinnymi vazbami vedoucimi do atomi oné vazby (napt. na Obr. 1. nelze
definovat torzi vazby ij.)

Obr. 1: Vysvétleni torze [3]

GROMACS pocita torzni energii podle nasledujiciho vzorce [2]:

Et (0) = kr(1 + cos(né — 6y))

1.2.2.1. Potencialy nevazebné
Potencidly nevazebné popisuji interakce dvou atomu, které spolu netvoii vazbu a to jak
v ramci jedné molekuly, tak 1 mezi atomy rdznych molekul.

Energie van der Waalsovskych interakei

Van der Waalsovské (vdW) sily jsou odpudivé i piitazlivé sily mezi elektroneutralnimi atomy.
Zavislost energie vdW interakci na vzdalenosti dvou Castic je znazornéna na Obr. 2. zelenou
ktivkou. Cervend je zndzornéna odpudiva (repulzivni) slozka vdW sil a modfe pfitazliva



(atraktivni). Tyto sily klesaji se Sestou mocninou vzdalenosti, proto maji pozorovatelné
ucinky jen na velmi malé vzdalenosti. Z uspory vypocetniho Casu se pro tuto silu nastavuje
tzv. cutoff (sférické ofiznuti potencialu), coz je maximalni vzdalenost, na kterou se jesté ma
vdW sila uvazovat (pro vétsi vzdalenosti by vdW interakce vysla zanedbateln¢ mala a jeji
vypocet by akorat zatéZzoval procesor)
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Obr. 2: Zavislost energie vdW interakci na vzdalenosti atomii i a j. Schématicky [3]

Elektrostaticka interakce

Vlivem elektrostatickych sil se ¢astice se shodnym nabojem odpuzuji, zatimco Castice
S riznym nabojem se ptitahuji. V porovnani s vdW jde o sily s vétsim dosahem. Potencialni
energie je zde dana piesné Coulombovym zakonem [4]:

Ec (rij) = qiq; / 4merij



Celkova potencialni energie systému je dana souc¢tem vSech jmenovanych vazebnych i
nevatebnych potencialnich energii, viz Obr. 3.
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Obr. 3: Vypocet potencialni energie z riiznych potenciali [2]

1.2.2.Vlastni MD vypocet

Jak jsem jiz zminil, software urceny pro simulace MM metodou ur¢uje pohyb atomu na
zakladé¢ zakont klasické Newtonovské fyziky. Program tedy funguje tak, Ze v kazdém kroku
zacina s n¢jakou konfiguraci systému, tzn. mnoZinou poloh a rychlosti v§ech atomt systému.
Nasledné vypocita sily pisobici na kazdy atom v ¢ase t jako disledek vySe zminénych
interakci a z nich vypoéte integraci novou konfiguraci atomu v ¢ase t + ot, kde ot je tzv.
integracni krok, ktery se voli obvykle 1 az 2 fs. K tomuto vypoctu pouzivéa program hlavng 2.
Newtontllv zdkon:

F=a*m=m*d’r/df

Software pochopitelné nemulize pracovat s infinitezimalnim ¢asovym krokem a proto pracuje
S upravenou verzi rovnice obsahujici onen integracni krok:

F=a*m=m*&r/ ot

Program, ktery pouziji ja bude k vypoctu polohy atomt v ¢ase t + df vyuZivat tzv. Verletiv
algoritmus [4]. Ten vychazi z rovnic urcujici polohu bodu v ¢ase t + ¢ pii rovhomérné
zrychleném pohybu:
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F(t + 5t) = r(t) + Stv() + ora(t) 1 2 poloha ¢astice v Case ¢ + dt
r(t— 1) = r(t) — Stv(t) + orfa(t) 1 2 poloha ¢astice v Case t — ot
Po secteni obou rovnic:

r(t + ot) = 2r(t) - r(t - ) + ota(t) Verlettv algoritmus

1.2.3.Periodické okrajové podminky

Sice je pravda, Ze MM zplsob umoZiiuje simulovat systémy o mnohem vétSim poctu ¢astic,
nez QM systém. Oviem stale se muZe jednat maximalng o ¥adové 10° molekul. Kdyby se
simulovalo jen tolik molekul, velmi vyrazné by se projevilo, ze n¢které molekuly by byly na
kraji celého systému a to by znehodnotilo celou simulaci.

Proto se v programech na MD pouzivaji tzv. periodické okrajové podminky. V praxi to
znamena, ze se cely systém uzavie do tzv. boxu, nejjednoduseji kvadru, ovsem mozné jsou i
oktaedry aj. a tento box se nekone¢nékrat nakopiruje ve vsech smérech okolo sebe, véetné
svého obsahu. Co se déje v jednom boxu, déje se i v ostatnich; kdyz molekula vycestuje
sténou ven z boxu, opacnou sténou do néj pficestuje naprosto stejnd molekula.
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Q? ® ? o ? o
oo ||V o0 |[¥ o0

P S S
—@o (&) ?O Qo _?Oo (%)

OO v °° v Oo

.= p— >—

o?ﬁ OQOO ooc)
() % @ 9 (&)

| 1 |

Obr. 4: Znazornéni periodickych okrajovych podminek [6]
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2.GROMACS

GROMACS, neboli GROningen Machine for Chemical Simulations — nastroj pro chemické
simulace vyvinuty na Univerzité¢ Groningen [3] je software ur¢eny pro molekularni dynamiku,
Sifeny pod licenci GNU GPL. [7] GROMACS jsem pro své simulace pouzil i ja.

2.1. Hlavni principy prace v GROMACSu

GROMACS je programovy balik — obsahuje spoustu jednoduchych nastroji (utilit), které
kazdy umi n&co a dohromady je s nimi mozné vie, co moderni MD dovoluje’. V nasledujicich
radcich Vas seznamim se zakladnimi principy a datovymi soubory, se kterymi GROMACS
pracuje.

Principy GROMACSich utilit budu vysvétlovat postupné, v potadi v jakém se vétSinou
pouzivaji.

2.1.1. Vytvareni nové konfigurace

Zaklad je, aby pocita¢ véd¢l, kde se nachazi jaky atom. K tomu slouzi konfigura¢ni soubor
S ptiponou .gro, ktery obsahuje seznam vSech atomi systému, informaci, do jaké patti
molekuly, jejich polohu a jejich rychlost. Posledni fadek .gro souboru jsou navic tfi ¢isla
uréujici velikost boxu systému v nanometrech.

Soubor .gro vznika bud’to slouc¢enim nékolila jiz existujicich .gro soubort nebo jako vystupni
soubor jiz dob&hlé simulace — posledni konfigurace atomu systému dané simulace.
Alternativa je napsat si .gro soubor ru¢né, ovsem v soucasné dob¢ je mnohem pohodInéjsi si
JiZ vytvoreny .gro soubor stdhnout z néjaké jiz hotové databaze.

2.1.1.1. Solvatace

Obvykla metoda dotvaieni .gro souboru je také solvatace, kdy se vakuum v .gro souboru
vyplni vhodnym rozpoustédlem — nej€astéji vodou, ale je mozné pouzit 1 organicka
rozpoustédla.

Kdyz je volny prostor vyplnén solventem, umoziuje GROMACS nahradit nékteré molekuly
solventu ionty. Vétsinou se voli ionty Na* a ClI, jednak kviili realisti¢nosti simulace (pravé
kviili tomu, Ze tyto ionty jsou velmi bézné) a jednak pro vyrovnani celkového naboje systému,
nebot’ jak kyselina tak kifemen mohou byt nabity zaporné. Vznikla .gro konfigurace uz je
pfipravena na prvni simulace.

! Podrobna, oviem anglicka napovéda ke kazdé utilité¢ je v GROMACSim manualu [4].
V cesting jsou funkce a ovladani vybranych utilit srozumiteln€ popsany v bakalatskych
pracich H. Barvikové [3] a K. Silhavé [5]
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2.1.1.2. Prirazeni pocatecnich rychlosti

Pokud neni pouzivany .gro soubor vystupnim souborem dob¢hlé simulace, pravdépdoobné
jsou molekuldm v ném pfifazeny nevhodné rychlosti (naptiklad pti pouziti solvatace se atomy
solventu pohybuji po jejich pfidani nulovou rychlosti). Simulovat ale potiebujeme pii néjaké
realistické teploté, proto jsou na pocatku vSem atomim nahodné¢ piidéleny rychlosti podle
Maxwell-Boltzmannovského rozdéleni rychlosti.

2.1.2. Prvni simulace - ekvilibrace

Kdyz méame pfipravenou konfiguraci atomu, musime jesté provést tzv. ekvilibraci, nez bude
mozné spustit produkéni béh (z anglického run) simulace (tedy ten, ktery je smérodatny a
ktery se zkouma). Ekvilibrace se sklada ze tfi kratSich béht simulaci, které slouzi specifickym
uceltim.

Ekvilibraci uz za¢ind MD (Pti vytvareni konfigurace se jest¢ Zzadné molekuly nehybou). Ke
kazdé simulaci je nutny tzv. preprocessing. GROMACS ma na preprocessing utilitu grompp,
ktera pouziva 4 vstupni soubory:

Pocatecni konfiguraci systému .gro
Topologii obsahujici dalsi informace o atomech systému, napi. hmotnost, naboj, dvojice
atomu tvofici vazby, ale 1 o vazbach v systému (zvlasté jejich mechanické vlastnosti zminéné
v1221)
Index soubor .ndx. V tomto souboru jsou uzivatelem zvolené skupiny obsahujici riizné atomy.
Tyto pak mohou byt pouZity dal$imi utilitami. Mnou definované skupiny, které jsou pouZity
Vv dal$im textu jsou:

o MOL obsahujici vSechny atomy molekuly

o NA obsahujici vSechny atomy sodiku pfidané do simulace ve fazi pfidavani

iontll

o Dale vSechna residua a molekulové typy v Obr. 7 maji svou skupinu v indexu
Soubor s parametry simulace .mdp — hlavnimy zadanymi parametry jsou:

o doba integra¢niho kroku

o pocet kroki

o referencni teplota

o referencni tlak
Dale je mozné pomoci tohoto souboru uréit napt. skupinu molekul definovanou v indexu,
ktera se nebude v prub¢hu celé simulace vitbec hybat nebo urcit, Ze na n€které molekuly ma
po celou dobu simulace ptsobit konstantni zrychleni atd. ...

Vystupnim souborem utility grompp je binarni soubor .tpr, ktery obsahuje vSechny
informace potfebné pro rozb&hnuti simulace. Tento soubor je jedinnym vstupnim souborem
utility mdrun, ktera spousti simulaci. Vystupnimi soubory prob&hlé simulace jsou:

Konec¢na konfigurace atomt systému .gro

13



Trajektorie vSech atomi systému béhem celé simulace .xtc
Soubor obsahujici informace o zménach energii béhem simulacce .edr

Soubory .xtc a .edr mohou byt pouzity na kone¢nou analyzu simulace, zatimco vznikly .gro
soubor 1ze pouzit pro piipravu dalsi simulace nasledujici po té pravé dob¢hlé.

2.1.2.1. Minimalizace energie

Pti vytvareni konfiguraci se mohlo stat, Ze byla vytvorena energeticky nevyhodnd konfigurace
S vysokou potencialni energii (napf. pfi generovani solventu byly vygenerovany dva atomy se
shodnym nabojem velmi blizko sebe). Tato velka potencialni energie se pravdépodobné
okamzité po spusténi pifeméni na energii kinetickou a tim se systém muze ohfat mnohem vic,
nez si piejeme.

Féaze minimalizace energie se snazi najit energeticky nejstabilnéjsi konformaci atomti systému
a Vv této konformaci se udrzet. V souboru .mdp pro tuto simulaci je zadané, ze se bude
minimalizovat energie a je v ném i vybran algoritmus, jakym se to bude provadét. Obsahuje
také parametr urcujici, ze se simulace ukon¢i, jakmile se energie ustali.

2.1.2.2. Termostatovani

Tato ¢ast ekvilibrace se spousti, aby se ustalila celkova teplota celého systému. Regulace
teploty se provadi skdlovanim rychlosti. Opét pro tuto ¢ast ekvilibrace se pouZzije specificky
.mdp soubor, ktery ur¢i algoritmus, jakym se ma termostatovat. Tomuto béhu se fika také
NVT ekvilibrace, protoze hodnoty, které se program snazi udrzet konstantni jsou pocet
molekul, objem boxu a teplota.

2.1.2.3. Barostatovani

Posledni faze ekvilibrace se provadi, aby se dosédhlo vyZadovaného tlaku a aby se tento tlak
Vv systému ustalil. Behem této simulace se Skaluje velikost boxu, nebot’ chceme udrZovat

Vv nejlepSim ptipadé€ stalou teplotu,tlak a ani pocet astic nechceme meénit. Zase se pouZije
zvlastni soubor .mdp pro barostatovani, ktery naptiklad ur¢i, ze se velikost boxu ma skalovat
jen ve sméru osy X. Tomuto béhu se tika také NPT ekvilibrace, protoZze hodnoty, které se
program snazi udrzet konstantni jsou pocet molekul, tlak a teplota.

2.1.3. Produk¢ni béh simulace

Kdyz je systém zekvilibrovan, nastal Cas pro tzn. produkéni beh. Ten je podstatné delsi, nez
ekvilibrace a pravé jeho vysledky se zkoumaji. .mdp soubor zde nijak vyrazn¢ nezasahuje do
simulace kvuli realisti¢nosti. Tento béh také bézi v rezimu NVT — pocet molekul, objem a
teplota se program snazi udrzet konstantni (nicméné¢ teplotu uz neovliviiuje zdaleka tak

vyrazné jako pii termostatovani).
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2.1.4. Analyza

Nezbytnou soucasti kazdé prace zabyvajici se MD je i analyza vysledkt. K tomuto ucelu
obsahuje GROMACS velké mnozstvi utilit. Valna vétSina z nich pouziva vystupni format
souborti .xvg. Tento format je textovy soubor obsahujici data vhodna pro zpracovani jako
graf. K tomuto Gc¢elu jsem pouzival program Xmgrace. Nasleduje stru¢ny popis jednotlivych

mnou pouzitych utilit, aby jste rozuméli grafiim, které budu predkladat v kapitole 4,
Vysledky.

2.1.4.1. g_dist

2%

vybranych skupin atomii definovanych v .ndx souboru, na Case.

2.1.4.2. g_density
Tato utilita vypocita pro kazdy krok hustotu sledované skupiny atomi v zavislosti na jejich z-
ové soufadnici a vysledek zprumeéruje pro celou simulaci.

2.1.4.3. g rdf

RDF neboli radialni distribuéni funkce je parova korela¢ni funkce sledujici, s jakou
pravdépodobnosti se atomy dvou vybranych skupin budou nachazet v dané vzdalenosti od
sebe v porovnani s pravdépodobnosti, s jakou by se v této vzdalenosti nachazely pfi naprosto
rovnomérném rozlozeni. Nazornéjsi vysvétleni snad poskytne Obr. 5. Tato funkce je skvélym
nastrojem k hleddni vodikovych vazeb, nebot’ v tom pifipadé jsou atomy velmi blizko po
relativné dlouhou dobu.
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Obr. 5: Ukazka, jak ¢ist graf funkce RDF [13]

3. Cile prace
1. Sezndmeni se zaklady molekularni dynamiky a problematikou modelovani interakci
molekul s povrchy.

2. Seznameni s praci v programu pro molekularni dynamiku GROMACS.

3. Provedeni simulaci interakce molekuly fulvické kyseliny s rizn€ nabitym povrchem
kifemene (SiO3) v zavislosti na pH roztoku.

4. Kvalitativni zpracovani vysledkl simulaci.
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4. Metodika

Protoze MD je velmi narocnd na vykon pocitace, byl mi poskytnut pfistup na vypocetni klastr
Ustavu fyziky a biofyziky PfF JU. Pomoci vzdaleného piistupu pies piikazovy fadek SSH
klienta PUTTY 0.60 a SFTP klienta WinSCP 4.1.9. jsem mohl veskeré piipravy na
simulovani, spousténi simulaci 1 kone¢nou analyzu provadét ze svého domova. Pro pienos
grafického rozhrani ze vzdalenych pocitaci byl pouzit program Xming 6.9.0.31. Mezi toto
grafické rozhrani patfily jak grafy v programu Xmgrace, tak vizualizace molekul v programu
VMD. K simulacim jsem vyuzival verzi GROMACSu 4.5.5. VSechny zminéné programy jsou
zdarma

4.1. Seznameni se studovanym systémem

4.1.1.0becné informace

Pro parametry v§ech mnou provadénych simulaci plati, ze integracni krok byl 2 fs, pocate¢ni
velikost boxu ptfed NPT fazi byla 5,500 % 3,982 x 8,000 nm. Specifické parametry pro
jednotlivé mnou provedené simulace jsou:

NVT ekvilibrace — 35000 kroku (70 ps), teplota 300 K
NPT ekvilibrace — 50000 kroku (100 ps), tlak 1 bar
produk¢ni béh béh — 35000000 krok (70 ns)

4.1.2. Zkoumané molekuly

Nasleduje popis molekul, které jsem ve své simulaci pouZil.

4.1.2.1. Povrch kifemene

Model rizné nabitych kiemennych povrchi a pocateéni konfigurace byly nedavno piipraveny
pracovniky UFY [8]. Ve svych simulacich jsem molekuly v oblasti kiemene nazyvané BULK
zafixoval pomoci .mdp souboru, takze se nemohly viibec hybat, aby se kiemen nezdeformoval
a aby se neposouval v pribéhu simulace. Detailngjsi popis povrchu kiemene viz nasledujici
Obr. 7.
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Obr. 7. Znazornéni povrchu ki‘emene s vyzna¢enymi typy molekul a residui (zde residuum je
obecné podmnoZina molekuly). Atomy kaZdého typu (nap¥. OS1) maji svou skupinu v .ndx

souboru [3]
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Pro kazdy povrch existuje hodnota tzv. pHp,c (z anglického point of zero charge). Tato
hodnota je specificka pro kazda povrch a odpovida pH, pro které neni povrch nabit. Pro nizsi
hodnoty pH se kysel¢é prostiedi chova jako donor protonil a povrch se nabiji kladné, zatimco
pro vyssi pH se prosttedi naopak chova jako akceptor protont a povrch se nabiji zaporné€.

Simulace jsem provad¢l pro ¢tyfi moznosti nabiti povrchu kiemene v zavislosti na pH
prostiedi, viz Tabulka 1 na nasledujici strance. [8]

Riizné plo$na hustota vznikla deprotonovanim ratného poctu silanolii na povrchu.

Obr. 8: Pohled na vrchni vrstvu kifemenného povrchu nabitého na -0.12 C/m? Modré &ry jsou
okraje simula¢niho boxu. Periodické okrajové podminky se postaraji o to, Ze vznikne souvisly
povrch. Cervené jsou zabarvena deprotonovana residua SU1. Pro tuto hodnotu nabiti povrchu
je jich 16 v jedné replice boxu.

4.1.2.2. Fulvicka kyselina

V mych simulacich byla hlavni zkoumanou latkou jedna z fulvickych kyselin nazvana
anglicky Suwannee River Fulvic Acid (SFRA), podle feky, ve které byla objevena. Jeji
chemicky vzorec je velice slozity, proto ani nemd zadné konkrétnéjsi oznaceni. Stejné jako
vsechny fulvické kyseliny je mezifazi pti rozkladu organickych sloucenin, je tedy v pfirodé
pomérné Casté a reprezentuje celou pocetnou skupinu latek podobného slozeni, které pti
rozkladu organické hmoty vznikaji.

V celé jeji struktufe jsou nejdiilezitéjsi Ctyti jeji COOH skupiny, od kterych ocekdvame
nejaktivné;si interakci s kiemenem. Tyto skupiny si oznac¢im Cisly, viz Obr. 6 a pojmenuji si
je COOn, kde n je ¢islo dané skupiny. Pro tyto skupiny jesté nejsou piesné
vypocteny/zméfeny disocia¢ni konstanty, proto simuluji jen dvé rizné moznosti disociace:
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- Z4dna skupina neni disociovana

- Vechny skupiny COOH jsou deprotonované (bez H"), tedy pouze COO".

Lze téméf s jistotou tvrdit, ze pro pH, pfi kterém se nabiji povrch kifemene jiz bude molekula
zcela deprotonovana. Proto nema smysl simulovat konfiguraci nabitého povrchu kiemene

s nedisociovanou kyselinou. Kombinace kiemene a kyseliny, které maji a nemaji smysl
shrnuje nasledujici tabulka 1. Problematika smysluplnosti simulace rtizné¢ deprotonované
kyseliny v prostiedi s riznym pH vyplyva ze znalosti, ze obecné pK, skupiny COOH se

pohybuje v hodnotach mensich nebo piiblizné rovnych hodnot¢ 4,5 [11].

Molekula kyseliny mi byla doddna v samostatném .gro souboru, jeji pocate¢ni poloha byla
rizna pro rizné kombinace rtizné€ nabitého povrchu kiemene a rizné deprotonované kyseliny

a ménila se jiz béhem ekvilibrace systému.

Obr. 6: Deprotonovana zkoumana fulvicka kyselina s ozna¢enymi COO skupinami

pH 4,5 8,6 9,4 10,2

naboj povrchu kiemene | 0,00 C/m* -0,03 C/m* -0,06 C/m* -0,12 C/m°
plné deprotonovana ma smysl ma smysl ma smysl ma smysl
plné protonovana ma smysl nema smysl nema smysl nema smysl

Tabulka 1: pH zkoumanych systémii, odpovidajici nabiti kf‘emenného povrchu a
smysluplnost simulace riizné protonované kyseliny v tomto prostredi.
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4.1.2.3. Solvent a ionty

V mé simulaci byla pouzita voda modelovana tzv. SPC modelem [9], ktery je defaultnim
modelem vody v GROMACSu.

Do vody byly ve fazi pfipravy pocatecni konfigurace pridany ionty v realistické koncentraci
0,1 mol/l. Pouzité kationty byly Na®, pouzité anionty byly CI". Jejich ptesny pocet byl
stanoven tak, aby vyrovnal celkovy naboj systému zptisobeny nabitim kfemenného povrchu a
deprotonaci kyseliny.
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Obr. 9: Box s kifemenem, kyselinou a ionty zobrazeny v programu VMD (molekuly vody nejsou
pro piehlednost zobrazovany). Modie je vyznacen okraj boxu.
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5. Vysledky

5.1. PIné deprotonovana kyselina a nenabity povrch
Jako prvni jsem studoval kombinaci pln¢€ depronotované kyseliny s nenabitym povrchem
kfemene.

5.1.1.Interakce molekuly s povrchem
Nejdiive jsem pomoci utility g dist vytvofil graf zavislosti vzdalenosti molekuly od

povrchu na ¢ase (konkrétné je to z-ova vzdalenost t€zist’ molekuly a atomtt HU1, které vlastné
ur¢uji povrch kiemene), abych mél piehled, jak molekula cestovala. viz Obr. 10.

Z grafu je vidét naptiklad to, Ze uprostied simulace se molekula asi na 10 ns vzdalila az 5 nm
od povrchu kiemene, tj. diky periodickym okrajovym podminkam az k opa¢nému povrchu
kifemenné vrstvy. Nejdilezitgjsi je ale ¢as okolo 58 ns, kdy byla molekula sledovanému
povrchu kiemene nejblize. Jeji tézisté bylo od povrchu kifemene vzdaleno pil nanometru, a
protoze molekula mé ve vétSné rozméra velikost alespoil 1 nm, je velmi pravdépodobné, ze
V tomto Case né&jaka ¢ast molekuly byla ke kiemeni tak blizko, Ze doslo k p¥imé interakci.

Distance

(5]

Distance {(nm)

9

0“ | ] | [ | l | [ | | | I | H
0 10000 20000 30000 40000 50000 60000 70000

Time (ps)

Obr. 10: Graf vzdalenosti deprotonované molekuly od neutralné nabitého povrchu v zavislosti
na case.
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Z videa vizualizace této simulace pomoci VMD (viz. video 1) je vidét, Ze k tésnému kontaktu
kyseliny a povrchu kiemene doslo. Detail viz Obr. 11.

Obr. 11 :Detailni pohled na molekulu v dobé interakce — vodikova vazba je vyznacena. (pro
prehlednost nejsou zobrazeny atomy vody a nékteré atomy ki‘emene)

Vytvofil jsem proto grafy RDF pro dvojice kazdé z COO skupin a skupiny obsahujici vSechny
HUI vodiky na kiemenu, abych vidél, ktera COO skupina interagovala, viz Obr. 12.
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Obr. 12: Graf zobrazujici radialni distribu¢ni funkci pro dvojice kazdé ze skupin COO1, COO2,
CO03 a COO04 se skupinou HU1 u simulace s neutralné nabitym kiemenem. Udaje na ose x jsou
v nanometrech.

Z grafu je dobte vidét, ze na kratkou vzdalenost interagovala jen skupina COO1. Pravé do
vzdalenosti okolo 0,2 nm funguji vodikové vazby [10] a tedy pravé na piitomnost téchto
vazeb mezi skupinou COO1 a vodiky na povrchu kiemene upozoriiuje nejvyraznéjsi peak
grafu. Protoze graf pocitd s primérem za celou simulaci, neni peak tak vysoky, jaky byva u
podobnych grafli, kde k vodikové vazbé dochazi po dobu celé simulace, zatimco zde byla
molekula u povrchu jen zlomek z celé doby simulace.

5.1.2.Interakce molekuly s Na* kationty

Ve VMD si také nelze nev§imnout, ze velmi Casto se stava, Zze mezi kysliky COO skupiny se
dostane kationt Na* a udrzi se tam. To je logické, opa¢né elektrické naboje se pritahuji a COO
skupina ma néboj zaporny.
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Obr. 13:Sodikovy kation v blizkosti COO skupiny

Nejlépe se tato skute¢nost zobrazi pomoci grafu funkce RDF na obrazku Obr. 14.
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Obr. 14: RDF atomi skupin NA a COO1
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Zde je prvotni peak skute¢né vysoky, coz znamena, ze tento efekt je velmi vyrazny.

1se atomy Na* nachazely az osmdesatkrat ¢astéji, nez kdyby byly po celém objemu boxu
rozlozeny rovnomérné. Sekundarni peaky znaéi, Zze obecné se kationty Na* zdrzovaly hojné

v okoli molekuly. Toto vyrazné piitahovani sodikovych kationtii funguje u v§ech COO skupin
stejné, proto uvadim graf jen pro skupinu COO1. Samotna tato interakce neni predmétem mé
studie, nicméné¢ takto navazany kationt sodiku mtze hrat vyznamnou roli v piemosténi
interakce mezi zaporn¢ nabitym povrchem a neutralni ¢i zaporné nabitou molekulou.
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5.2. PIné deprotonovana kyselina a povrch
s nabojem -0.03 C/m?2

5.2.1.Interakce molekuly s povrchem
Na Obr. 15 je zobrazen vystup z utility g dist porovnavajici vertikalni vzdalenost molekuly
a povrchu kiemene.

Distance

6“ I | I I I I I | | | I l I H

Distance (nm)

19
|

| | | I | I | | | | | | | u

o
0 10000 20000 30000 40000 50000 60000 70000
Time (ps)

Obr. 15: Graf zavislosti vzdalenosti molekuly od povrchu na ¢ase v systému s ki‘emenem
nabitym na -0.03 C/m’.
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Na grafu je vidét, ze molekula nejdiive difundovala ve vod¢, trochu se pfiblizila k opa¢nému
povrchu kiemene, ktery je diky periodickym okrajovym podminkdm té€sn¢ nah hornim
okrajem boxu, ale zhruba v poloviné simulace se zacala pohybovat smérem k povrchu
ktemene. Pfiblizn¢ mezi 43. a 58. nanosekundou molekula interagovala s povrchem.
Vzdélenost molekuly od povrchu je zde velmi malé a témét neménnd. Tato simulace je opét
vizualizovana ve videu 2.

RDF pro jednotlivé skupiny COO s povrchovymi vodiky kiemene je zobrazena na Obr. 16.

Z grafu je jasné vidét, Ze skupina COOI1 se vodikovou vazbou vézala na povrch kiemene,
ostatni skupiny COO takové vazby nevytvaiely.

Radial distribution
401 T T T T T I :
30 - COO0l =
C0O02

l COO3 i

20 - CO04 N
10 - el
R ) R i s et s b | "
0 0.5 1 1.5 2

Obr. 16: RDF pro dvojice kazdé z COO skupin fulvické Kkyseliny a skupiny vodiki na povrchu
ki‘emene nabitého na -0.03 C/m?

5.1.2.Interakce iontd s povrchem

Povrch v této simulaci je jiz zaporné nabity a proto zde 1ze pozorovat adsorpci kationtii Na™.
Adsorpce znamena, ze se ionty pfitahované k povrchu (vlivem elektrostatistickych sil) na n¢j
navazou a zistanou u zaporn€ nabitého povrchu v energeticky vyhodnych polohéch.

Nazorné to zobrazuje graf primérmné hustoty ionti Na* na obrazku Obr. 17 vygenerovany
pomoci g density (g density viz 2.1.4.2)
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Obr. 17: Graf primérné hustoty Na" ionti v zvislosti na jejich z-ové souradnici v boxu
s kifemenem s nabojem -0.03 C/m?.

Z grafu je zietelnd vidét, Ze u povrchu je zhruba dvojnasobné vétsi koncentrace Na* ionti, nez
volné ve vodé (oblast se z-ovou soufadnici 0 az 1,9 nm je obsazena kiemenem a proto zde
logicky nic jiného neni). Kladné nabité adsorbované ionty jsou hlavnim diivodem, proc¢
zaporn¢ nabita molekula drzi i U jinak zaporn¢ nabitého povrchu. Samotna adsorbce iontt
ovSem neni tématem mé prace, a proto se ji samotnou jiz nebudu zabyvat a budu jen sledovat,
jak adsorbovana vrstva iontd ovlivni chovani molekuly.

30



5.3. PIné deprotonovana kyselina a povrch
s nabojem -0.06 C/m?

5.3.1.Interakce molekuly s povrchem
Opét zacnu vykreslenim grafu zobrazujiciho pohyb molekuly ve sméru osy z (tzn. jeji
vzdalenost od kiemene) v zavislosti na ¢ase, viz Obr. 18.
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Obr. 18: Graf zavislosti vzdalenosti molekuly od povrchu na ¢ase v systému s ki‘emenem
nabitym na -0.06 C/m?
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Z tohoto grafu je jasné vidét, ze molekula se nedrzi u povrchu, naopak difunduje sem a tam,
viibec neinteraguje s povrchem.

Béhem této simulace tedy nedoslo k zadné interakci molekuly s povrchem a zkouméni
pouhého pohybu molekuly ve vodé neni predmétem moji prace nehled¢€ na to, ze je v podstaté
nahodny. Vizualizace této simulace je zobrazena ve videu 3.

5.4. PIné deprotonovana kyselina a povrch
s nabojem -0.12 C/m?

5.4.1.Interakce molekuly s povrchem
Opét zacnu vykreslenim grafu zobrazujiciho pohyb molekuly ve sméru osy z v zavislosti na
ase, viz Obr. 19.
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Obr. 19: Graf zavislosti vzdalenosti molekuly od povrchu na ¢ase v systému s ki‘emenem
nabitym na -0.12 C/m’.
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Z grafu i z videa 4 je jasné vidét, Ze kyselina se rychle vzdalila od povrchu a dokonce
interagovala celkem dlouho se spodni plochou kiemene, ktera kvili periodickym okrajovym
podminkam je i nahote. Tato interakce byla sice intenzivni, nicméné nema smysl ji zkoumat,
nebot’ tato simulace studovala interakci s nabitym povrchem.

Hypotéza tvrdici, Ze se na zaporné€ nabitém povrchu vytvoii kladn€ nabita vrstva
adsorbovanych iontu, ktera pritahne a udrzi molekulu, se v tomto ptipadé nepotvrdila, kladna
vrstva iontll na povrchu kifemene ziejmé nebyla dost silna.

5.5. Kyselina bez deprotonace a povrch elektricky neutralni

5.4.1.Interakce molekuly s povrchem
Zde si opét necham nejprve vykreslit graf zavislosti vertikalni vzdalenosti molekuly od
povrchu viz Obr. 20.
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Obr. 20: Graf zavislosti vzdalenosti neutralné nabité molekuly od neutralniho povrchu na ¢ase.
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Neutralni molekula pravdépodobné neni k neutrdlnimu povrchu kifemene nijak ptitahovana.
Z grafu na Obr. 20 i z videa 5 je vidét, ze molekula z velké ¢asti jen ndhodné plula vodou.
V pozd¢jsi ¢asti simulace se sice ptihlizila k hornimu okraji boxu, kde je kvli periodickym
okrajovym podminkam i opa¢ny povrch kiemene, ale nijak s nim neinteragovala.

6. Zavér

Pomoci programového baliku GROMACS jsem provedl pét simulaci zkoumajicich, jak
fulvicka kyselina interaguje s rizné nabitym kfemennym povrchem. Jak jsem jiz zminil, tento
model povrchu kiemene byl teprve nedavno vyvinut [8].

Z analyzy vysledki simulaci vyplyva, Ze deprotonovana kyselina interagovala s neutralnim
nebo malo nabitym kiemenem, vétsi hustota néboje jiz deprotonovanou kyselinu
nepiitahovala, ¢emuz nepomohla ani vrstva kladné nabitych iontd, kteréd se utvofila na
povrchu zaporn€ nabitého kiemene. Ze ¢tyf COO™ skupin kyseliny se na kiemenny povrch
vazala pouze skupina 1. Nedisociovana kyselina s neutralnim povrchem kiemene nijak
neinteragovala.

Vysledky mé prace povazuji za kvalitativni, kvantitativni analyza sily a ¢etnosti vazby
Vv zavislosti na naboji kiemenného povrchu vyzaduje podrobnéjsi vyzkum v této oblasti a
nebyla soucasti této prace.
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8. Prilohy

K praci je ptilozen jeden soubor videos.zip obsahujicich nasledujicich pét souborti:
videol.mp4 zobrazujici pribéh simulace pro deprotonovanou kyselinu a nenabity povrch

video2.mp4 zobrazujici prub¢h simulace pro deprotonovanou kyselinu a povrch s nabojem
0,03 C/m?

video3.mp4 zobrazujici pribeh simulace pro deprotonovanou kyselinu a povrch s nabojem
0,06 C/m?

video4.mp4 zobrazujici prubeh simulace pro deprotonovanou kyselinu a povrch s nabojem
0,12 C/m’

video5.mp4 zobrazujici pribeh simulace pro neutralni kyselinu a neutralni povrch
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