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【序】量子力学的(QM)/分子力学的(MM)分子動力学(QM/MM-MD)法は、凝集分子系に

おいて、着目する溶質分子の電子状態変化を考慮しながら、多数の溶媒分子群の運動

も同時に取り扱うことが可能であり、計算精度と計算時間のバランスが良いため非常

に広く用いられている。しかしながら、その計算精度は、溶質の QM 計算の精度だけ

ではなく、溶質-溶媒(QM-MM)間相互作用の精度にも強く依存しており、主に 2 つの

問題点が良く知られている。一つ目は、QM-MM 間の静電相互作用が近距離で不正確

になる問題であり、これは QM 溶質の電子が MM 電荷へと引き寄せられ、その電子

配置が不正確になることに起因する[1]。二つ目は、Lennard-Jones 関数等を用いて経

験的に取り扱われる QM-MM 間の非静電相互作用の記述の問題であり、一般的には

GAFF 力場等の汎用的な力場が良く用いられているものの、QM/MM-MD 法において

も適切であるとは限らない。このような問題点を解消するため、溶質-溶媒(QM-MM)
間の相互作用を“経験的”に改善する方法がこれまでに幾つか提案されてきた[1-3]。し

かしながら、これらの方法では、適切な参照値を必要とするため汎用性に乏しい点と

化学反応過程における中間状態での取り扱いが困難である点が大きな欠点である。そ

こで、これらの問題点を“非経験的”に解消するため、本研究では、溶質近傍の溶媒も

QM 領域へ含めた計算が実行可能な分子数適応階層型 QM/MM-MD 法[4]を新しく提

案し、本手法をグリシン水溶液系へ適用してその有効性を検証した[5]。 

【理論と方法】溶質近傍の溶媒も QM 領域へ含めた場合には、溶媒が QM 領域と MM
領域に分割されるため、それらの間で溶媒分子の入れ替わりが起こり、エネルギー勾

配が不連続になってしまう点が大きな問題である。このため、2 つの領域の間に遷移

(T)領域を設けて、入れ替わる溶媒分子の勾配を連続的に変化させる必要がある。こ

の際に、T 領域は、従来は溶質からの“距離”を用いて定義されていたが[6]、我々は計

算上の優位性から、溶媒の“分子数”を用いた取り扱いを新しく提案した[4,5]。本手法

では、MD の各ステップで T 領域に含まれる NT個の溶媒分子を 1 個ずつ QM 領域へ

加えることにより構築される合計 NT+1 個の QM/MM ポテンシャル Va (a = 1,…,NT+1)
を用いて、運動方程式とポテンシャルエネルギーVad が以下のように与えられる。 
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ここで、M と r は系の質量と座標のベクトルであり、σa は分割 a の重み関数である。

本手法は、溶質のみを QM とする標準的な QM/MM-MD 法に比べると計算コストは高

いものの、式(1)における NT+1 個の勾配は各ステップで並列に独立して計算が可能で

あるため、実質的には 大の QM 領域(a = NT+1)を持つ QM/MM 計算のコストと同程

度まで計算コストを削減することが可能であり、これは本手法の大きな利点である。 

【結果と考察】本研究ではテスト系として、水溶液中の双性イオン型グリシン

(NH3
+CH2COO-)へ本手法を適用し、水和構造の解析と Natural Population Analysis によ

る電荷分布の解析を行った[5]。本解析では、QM 計算の理論レベルに B3LYP/6-31G(d)
法、溶媒水分子には TIP3P モデルを採用した。この際に、溶質のみを QM とした場合

(標準的なQM/MM-MD法)と溶質の周りの第 1水和圏の水分子もQM領域へ含めた場

合(分子数適階層型 QM/MM-MD 法)の 2 つの計算結果を比較した。図 1 にグリシンの

(a) -COO-基および(b) -NH3
+基の周りの水分子の動径分布関数をそれぞれ示す。標準的

な QM/MM-MD 法では、全系を QM とする Car-Parrinello MD (CPMD)法による結果[7]
に比べて、動径分布関数の第 1 ピークは両方とも高くなり、結果としてこれらの水和

数は実験値よりも過大に見積もられた。また、水溶液中での電荷分布の解析によると、

QM 溶質の電子と MM 電荷間でパウリ反発が欠如しているため[1]、-COO-基と-NH3
+

基は過剰に分極しており、これが溶質-溶媒間相互作用を過大評価する原因であるこ

とが判った。一方、分子数適応階層型 QM/MM-MD 法は、CPMD 法による水和構造や

水和数の実験値を精度良く再現した。したがって、溶質近傍の溶媒分子を QM 領域へ

含めることにより、溶質-溶媒間相互作用を十分に改善することが可能であり、今後、

凝集分子系の化学反応の自由エネルギー解析[8]等への適用が大いに期待できる。 
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図 1 双性イオン型グリシン分子の周りの水分子の動径分布関数 
(SD: 標準的な QM/MM-MD 法、NAM: 分子数適応階層型 QM/MM-MD 法) 


