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Modélisation Moléculaire

q Modèle ??

Quelques définitions :
u Un modèle est « un cadre représentatif, idéalisé et ouvert, reconnu approximatif et schématique, mais jugé fécond par 

rapport à un but donné », fécond c'est à dire que « les résultats de mesure [sur le réel] s'avèrent suffisamment 
conformes aux prédictions du modèle »

u Un modèle scientifique est une représentation simplifiée, et souvent idéale, de la réalité d'un phénomène permettant 
d'élaborer une théorie plus ou moins précise adhérant aux observations et de prévoir ce qu'il se passerait dans certaines 
conditions. Dans la plupart des cas, un modèle reste limité à un domaine d'application (les valeurs minimales et 
maximales des différentes variables) en dehors duquel ledit modèle n'est plus applicable.

q Molécule ??
u          ou

u Ensemble de boules et ressorts    ou  de noyaux et d'electrons ?

Liaison délocalisée 
Electrons délocalisés

sur la molécule
Théorie des Orbitales Moléculaires

Liaison localisée
Mise en commun de deux électrons

Théorie de Lewis
Théorie du lien de valence = hybridation
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q Quelles propriétés d'une molécule souhaite-t-on prévoir ??
u Propriétés géométriques :

u Propriétés spectrales :

u Propriétés thermodynamiques u Propriétés cinétiques/réactionnelles :

Modelisation
Etats de transition

Cyclobutane

Biphényle
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q Géométrie : arrangements des atomes dans l'espace => isoméries
u Arrangements des atomes dans l'espace => isoméries 

§ Isomères de constitution : même formule brute, formule développée différente
o Squelette
o Fonction
o Position

§Stéréoisomères : même formule développée
o Isomérie de configuration : passage d'un stéréoisomère à l'autre nécessite la rupture d'une liaison
o Isomérie de conformation : passage d'un stéréoisomère à l'autre par rotation autour d'une liaison s

u Comparer les énergies => Calcul de l'énergie
u Trouver les géométries associées aux minima et maximas d'énergie
  => Minimisation

  => Recherche conformationnelle

q Hyperchem : prise en main
u Construction/visualisation de molécules
u Coordonnées internes/coordonnées cartésiennes
u Manipulation de molécules
u 2 conformères "intéressants" du butane
u 3 conformères "intéressants" du glycol (ethane-1,2-diol)
u 4 conformères "intéressants" du méthylcyclohexane
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q 1. Calcul d'énergie en Mécanique Moléculaire
u 1.1. Champ de Force

§Objectif : établir un modèle mathématique qui représente aussi bien que possible les variations d'énergie de la molécule en 
fonction de sa géométrie

§Ensemble de boules et ressorts   = ensemble de boules soumises à des forces

§CHAMP de FORCES = combinaison des forces s'appliquant à chaque boule
Une force conservative dérive d'un potentiel

§CHAMP de FORCES = modèle mathématique représentant aussi bien que possible les variations de l’énergie potentielle avec la 
géométrie moléculaire

§Calcul d'une "Energie Stérique" (EMM) en faisant la somme de différentes contributions à des écarts d'énergie par rapport à des 
situation de référence considérées comme les plus stables

u 1.2. Définition du champ de force
Choix des types de changements de géométrie qui contribuent aux variations d'énergie
Choix de l'expression mathématique permettant d'associer une variation d'énergie à un changement de géométrie
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u 1.2. Définition du champ de force
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u 1.3. Paramétrisation du champ de forces        

u Modélisation de l'itinéraire conformationnel du butane en single point

Définition des atomes : toujours vérifier avant de lancer un calcul que tous 
les types d'atomes de la molécule sont bien définis dans le champ de force 
choisi => dans Hyperchem ** indique que le type d'atome n'est pas défini

Paramétrisation des contgributions aux écarts d'énergie : 
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q 2. Minimisation de l'énergie d'une molécule
§Objectif : atteindre le minimum (local ou global) le plus proche d'une structure de départ

§Outil : qu'est ce qui caractérise un minimum ?
u 2.1. Minimisation d'une fonction continue 

§ 2.1.1. Méthode de la plus grande pente
o Départ : atome X en A de coordonnées (xA,yA) => EpA
o Tirage aléatoire de 3 nouvelles positions pour l'atome X 
• B de coordonnées (xB,yB) => EpB
• C de coordonnées (xC,yC) => EpC
• D de coordonnées (xD,yD) => EpD

o EpB > EpA => tirage rejeté
o EpC < EpA et EpD < EpA => calcul de :

o Comme :
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u 2.1. Minimisation d'une fonction continue 
§ 2.1.1. Méthode de la plus grande pente

o Converge bien loin d'un minimum
o Converge mal dans un potentiel "plat"

§ 2.1.2. Méthode des gradients conjugués
o La ligne de plus grande pente suit une trajectoire

  orthogonale aux lignes d'isocontour
 => intégré aux algorithmes "Gradients Conjugués"
(Fletcher-Reeves, Polak-Ribiere) pour calculer le
déplacement des atomes à partir de l'itération précédente

o Converge en deux itérations dans un potentiel harmonique

§ 2.1.3. Méthode de Newton-Raphson
o Utilisation de la courbure de l'hypersurface

  => calcul des dérivées secondes de la fonction
  => calcul de la matrice Hessienne H
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Si structure optimisée ó 
Les vecteurs propres de H correspondent aux modes normaux de vibration
Les valeurs propres de H aux «constantes de force» :
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 une <0 si état de transition
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Couplage des mouvements

Termes correspondants à un atome
Seuls termes calculés dans algorithme Newton Raphson
 => "Block diagonal"
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u Modélisation de l'itinéraire conformationnel du butane :
§ en minimisant l'énergie après chaque changement d'angle
§ minimisation sous contrainte

u Modélisation des conformation privilégiées du glycol
u Conformations du cyclohexane et de cyclohexanes substitués

Chaise Demi-chaise Croisée Bateau
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q 3. Recherche conformationnelle :
u 3.1. Recherche systématique

u 3.2. Méthodes statistiques
§ 3.2.1. Monte Carlo – Metropolis

o a. Principe

o b. Module de recherche conformationnelle (Hyperchem)
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u 3.2. Méthodes statistiques
§ 3.2.2. Dynamique moléculaire
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i. Principe : ii. Dynamique à Etot constante iii. Dynamique à Ec constante

iv. Etapes d'une Dynamique Moléculaire v. Recuit simulé
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u Modélisation du complexe Na+@12C4 
§ Construction du 12C4
§ Minimisation dans AMBER
§ Exploration de l'espace conformationnel : 

o Dynamique moléculaire à température constante
• Avant d'ouvrir le panneau Compute/Molecvular Dynamics :

définir deux coordonnées internes dont le suivi pourrait présenter
de l'intérêt lors de la dynamique

o Minimisation de sélection des conformères générés :
• Snapshot, définir une borne pour rejouer la dynamique,

minimiser le conformère final

§ Construction du complexe Na+@12C4
o Calcul charges partielles sur atomes du 12C4 :

comparaison PM3 et AM1 (single point)
o Ajout Na -> Na+ (Build/Set Charge)

-> reconnu dans AMBER (Display/Label/Type) ?
-> Définir Na+ (Build/Set Atom Type) : IP

§ Minimiser
§ Réaliser une dynamique moléculaire à Energie Totale constante et à 300 K
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