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Uvod

Eksperiment
• Priprema uzorka
• Merenja, osmatranja
• Skupljanje podataka
• Obrada podataka

Teorija
• Razvijanje modela i hipoteza
• Predikcija eksperimenata

Računarske simulacije
• Priprema modela
• Obrada podataka
• Testiranje teorija
• Mogućnost simulacije eksperimenata koje je teško izvesti



Sta želimo da modelujemo?



Biološke sistemeFazni prelazi

Osobine materijala

Katalitičke mehanizme

Sta želimo da modelujemo?



Pregled statističke termodinamike



Makrokoordinate: energija, zapremina, površina, polarizacija, 
magnetizacija, molski brojevi komponenti, …
Makrostanja: (E,N,V), (T,N,V), (T,N,P), (T,µ,V), …

Mikrokoordinate: položaji čestica
Mikrostanje: klasično i kvantno stanje



Ergodični sistemi



Statistička termodinamika se zasniva na jednoj pretpostavci:

Sva dostupna mikrostanja izolovanog sistema su podjednako verovatna

Mikrokanonski ansabl: S=k ln (E,N,V)
P=1/(E,N,V)

Kanonski ansabl: F=-kT lnQ
P(Ei)=exp(-βEi)/Q

Veliki kanonski ansabl: Ω=-kT lnΞ
P(Ei,N)=exp(-βEi+µβN)/Ξ

Particione funkcije se ne mogu izračunati osim za najjednostavnije sisteme



Računarske simulacije

• Računaske simulacije daju egzatno rešenje u okviru korišćenog
modela

• Izbor modela sisteme zavisi od toga sta želimo da simuliramo
• Računarske simulacije zbog vremenskog ograničenja prouzrokovanim

ograničenim računarskim resursima obično razmatraju sisteme od
100-10000 čestica i vremenske opsege od 10 ps do 100 ns

• Srednja vrednost dinamičke promenjive i njena statistička greška



Molekulska dinamika
Rešavanje Njutnovih jednačina kretanja

Monte Karlo metod
Uzorkovanje po važnosti

r’



Kako proceniti kvalitet simulacije?

Primer: bacanje kockice
Srednje vrednost <x>=i pi*xi=3.5
Standardna devijacije =<x2>-<x>2  2.92



Molekulska mehanika

Born-Openhajmerova aproksimacija za molekule:
Atomska jezgra se kreću na površi potencijalne energije

Ab initio potencijal

Potrebno je rešiti
elektronsku Šredingerovu
jednačinu u svakom
koraku (BOMD)
Kretanje elektrona se
uključuje preko fiktivnih
stepeni slobode (CPMD)

Kako modelovati površ potencijalne energije ? 



Periodični uslovi

Potrebni su da bi se izbegao uticaj površinskih efekata na simulaciju

Čestice interaguju sa svim (beskonačno mnogo) replikama čestica



Ograničavanje interakcija

Da bi se izbeglo računanje interakcije sa beskonačno mnogo replika, obično se 
potencijali koji brzo opadaju ograničavaju do nekog rastojanja rc.
Izuzeci su Kulonov potencijal i interakcije dipolnih momenta.

Od posebnog interesa  je slučaj rc=L/2  – posmetra se interakcija čestice samo 
sa najbližom replikom ostalih čestica

Ipak, moramo dodati korekciju za ukupnu potencijalnu energiju  



Koraci tokom izvođenja simulacije:

Inijalizacija sistema

Uravnotežnjenje sistema

Proizvodnja rezultata

Obrada podataka

Koraci tokom izvodjena
eksperimenta:

Priprema uzorka

Merenje

Obrada podataka



Molekulska dinamika

Izračunati sile koje deluju na čestice i rešiti Njutnove jednačine kretanja

Srednja vrednost termodinamičkih promenjivih se računa koristeći vremensku 
usrednjenost 

Mogu se računati vremeski nezavisne (termodinamičke i strukturne) 
ali i vremenski zavisne (kinetički koeficienti) osobine sistema



Molekulska dinamika u NVE ansamblu

Inicijalizacija:

Izabrati broj čestica, gustinu, dužinu vremenskog koraka za dinamiku,...

Izabrati početni položaj čestica. Poželjno je da se čestice ne preklapaju.
Dobra početna konfiguracija je npr. kada se čestice nalaze u čvorovima
jednostavne kubne kristalne rešetke

Brzine čestica u početku biramo na slučajan način, pogodno iz Maksvelove
raspodele za zadatu temperaturu



Uravnoteženje:

Početno stanje je malo verovatno stanje za termodinamičke parametre
koje želimo da simuliramo. Stoga je potrebno pripremiti sistem u stanje
koje odgovara željenim parametrima. Tome služi uravnotežnjenje
sistema.

Iako ćemo koristiti NVE ansambl za uzorkovanje stanja, pogodno je
pripremiti sistem na željenu temperaturu. U tu svrhu koristimo
skaliranje brzina čestica na odabranu temperaturu tokom ovog dela
simulacije

Ovakvo skaliranje temperature ne oponaša NVT ansambl, ali je pogodno 
kao brz metod za uravnotežnjenje sistema



Integracija Njutovih jednačina:

Ograničen i pomeren potencijal

Periodični uslovi

Ograničeni LJ potencijal Ograničeni i pomereni LJ potencijal



Verleov algoritam

Jednačine kretanja

Najviše vremena potrebno je izračunavanje sila

Verleov algoritam ne koristi brzine da bi se odredili položaji čestica u 
sledećoj tački. Brzine se mogu odrediti na sledeći način:



Molekulska dinamika u različitim ansamblima?

Ansambl Konstantne veličine Termodinamičke
funk.

Mikrokanonski N,V,E S=k ln (N,V,E)

Kanonski N,V,T F= - ln Q(N,V,T)

Izobarski-izotermski N,P,T G= - ln (N,P,T)









B. Turoňová et al., Science 
10.1126/science.abd5223 (2020). 

~ 40 S proteina po virusu
Antitela treba da se vezu za S protein 

Sistem se sastoji od 4 S proteina
zakacena za membranu virusa u
vodenom rastvoru. 2.5 duga MD
simulacija sa 4.1 miliona atoma. NPT
ansambl, T=310 K, P=1 atm.





Monte Karlo metod

Srednja vrednost dinamičke promenjive u kanonskom ansamblu:

Ako dinamička promenjiva zavisi samo od prostornih koordinata:



Za numeričku integraciju d-dimenzionalnog integrala potrebno je Nd tačaka, 
N je broj ekvidistantnih tačaka duž jedne dimenzije. Mnogo manje tačaka je 
potrebno ako koristimo Monte Karlo metod  

Za numeričku integracija 1-d integrala potrebno je odabrati N ekvidistatnih tačaka 
u intevalu (a,b) i vrednost funkcije u tim tačkama. 
Monte Karlo integracija se zasniva na uzorkovanju N tačaka koristeći uniformnu 
raspodelu verovatnoće



Uzorkovanje po važnosti – često nisu sve tačke podjednako važne

U molekulskim sistemima jako veliki broj 
konfiguracija ima veoma malu verovatnoću 
jer je njihova potencijala energija 
ogromna. 

Kolika je prosečna dubina Nila?



Potrebno je rešiti:

Bilo bi sjajno ako bi mogli da uzorkujemo tačke direktno iz Bolcmanove raspodele 

Problem je to što ne znamo vrednost particione funkcije. Ono sto znamo za
svaku konfiguraciju je samo relativana verovatnoća u odnosu na drugu
konfiguraciju



Kako efikasno odrediti dubinu Nila?
Želeli bismo da uzorkujemo samo tačke
gde se nalazi Nil. Počnimo od jedne
tačke gde se nalazi Nil. Izaberimo
sledeću tačku tako što ćemo na slučajan
način izabrati tačku u blizini i utvrditi
da li se nalazi na Nilu. Ako se nalazi,
uvrstićemo je u srednju vrednost i
pomerićemo se u tu tačku, u suprotnom
uvrstimo predhodnu tačku ponovo u
srednju vrednost i ostati u toj tački. Tu
proceduru ponavljamo dovoljan broj
puta.



Metropolisov Monte Karlo metod

Stanja iz konfiguracionog prostora uzorkujemo na sledeći način:

Na slučajan način izaberemo novu konfiguraciju koja sa nalazi u blizini 
predhodne konfiguracije. Ako je njena potencijalna energija manja od 
predhodne potencijalne energije, prihvatamo novu konfiguraciju. U slučaju da 
nije manja, računamo vrednost exp(-(V(novo)-V(staro)) i oporedjujemo taj 
broj sa slučajnim brojem izvučenim iz uniformne raspodele. U slučaju da je 
uniformni broj manji od ove vrednosti uzimamo novu konfuguraciju, u suprotnom 
zadržavamo staru konfuguraciju. Proceduru ponavljamo dovoljan broj puta. 
Očekivana vrednost dinamičke promenjive predstavlja srednju vrednost 
promenjive u svim dobijenim konfiguracijama.



Detaljan balans (mikroskopska ravnoteža)

U termodinamičkoj ravnoteži ukupan broj sistema koji se kreću iz konfiguracije
a u b, K(ab) treba da je jednak broju sistema koji se kreću iz b u a, K(ab).

K(ab)= K(ab)

K(ab)=N(a)  (ab)  acc(ab)

N(a): ukupan broj sistema ansambla u konfiguraciji a,proporcionalan exp(-V(a))
(ab): a priori verovatnoća da se generiše pomeranje a b
acc(ab): verovatnoća da se prihvati pomeranje ab

U Metropolisovoj verziji (ab)=(ab)

Zbog uslova mikroskopske ravnoteže, Monte Karlo simulacije mogu da 
se koriste da bi se odredile ravnotežne osobine sistema ali ne i 
neravnotežne



Na koji način se bira nova konfiguracija?

Možemo pomerati sve atoma od jednom ili izabrati samo jedan atom i 
njega pomeriti
Rastojanje za koje se pomeraju atomi ne treba da je premalo ni 
preveliko. Kada je malo konfiguracioni prostor se sporo ispituje, kada je 
veliko, mnogo konfiguracija biva odbačeno.

Za translaciona pomeranja:



Monte Karlo metod u različitim ansamblima

Ansambl Konstantne veličine Termodinamičke
funk.

Kanonski N,V,T F= - ln Q(N,V,T)

Izobarski-izotermski N,P,T G= - ln (N,P,T)

Veliki kanonski ,V,T = - ln (,V,T)

Pod uslovom konstantnog pritiska zapremina simulacione kutije se može
menjati tako što se sve koordinate čestica skaliraju konstantnim faktorom

Pod uslovom konstantnog hemijskog potencijala broj čestica se može
menjati tako što se ubaci ili uzme čestica iz simulacione kutije
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Zaključak

Molekulske simulacije u statističkoj termodinamici predstavljaju značajan
doprinos razumevanu eksperimenata kao i proveri teorijskih modela

Dve najznačajnije metode su molekulska dinamika (MD) i Monte Karlo metoda
(MC)

MC: Lakše ju je implementirati od MD, potrebno je manje vremena za
izračunavanje, mnogo efikasnije isputuje konfiguracioni prostor nego MD jer
moze da “skace” kroz konfiguracioni prostor. Ne daje vremenski zavisne
osobine sistema

MD: Daje vremenski zavisne osobine sistema. Troši se mnogo vremena na
računanje sila, sistem može ostati zarobljen u određenom delu konfiguracionog
prostora, nekada je potrebno ogromno vreme da se sistem uravnoteži tako da
je MD praktično nemoguće primeniti


