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分子动力学模拟碳纳米管与蛋白质中

功能基团的相互作用
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(中国科学技术大学高分子科学与工程系,安徽合肥 230026)

摘要:采用分子动力学方法模拟了水溶液中单壁碳纳米管 ( single-walled carbon nano tubes,

SWNT s)与由蛋白质中功能基团功能化的自组装单层膜( self-assembled monolayers, SAM s)的相

互作用.研究结果显示由于水分子的溶剂化效应,单壁碳纳米管( SWNT s)与带电荷的 SAM s相互

作用能量为零.SWNT s与不带电荷的 SAM s可以相互吸附, 而影响二者吸附的因素中范德华作用

占主导地位.同时通过质心距离分析也证明了功能化基团的种类及电离状态对 SAM s与 SWNT s

的相互作用存在影响,并验证了蛋白质原子和 SWNT s的有效相互作用距离.
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Molecular dynamic simulation of interactions between SWNTs

and functional groups of proteins
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Abstract:The interactions betw een SWN Ts ( single-walled carbon nanotubes) and functionalized SAM s

( self-assembled monolayers) in aqueous solution w ere simulated through the molecular dynamic method.

The SAM s we re functionalized by the functional g roups o f pro teins.T he simula tion results showed that

the interaction energy betw een SWNT s and the charg ed SAM s are zero because o f the solvent ef fect of

w ater mo lecules.The SWNTs have aff inity w ith the uncharged SAM s, w hile the van der Waals interaction

gives the dominant effect to the interact ion energy .The analysis of the distance of the mass center also

proved that the types and ionization states of the functional g roups had a st rong influence on the

interact ions between SWNT s and SAM s.The ef fective inte raction distance be tw een atoms of pro teins and

SWNT s w as also validated.
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0　引言

碳纳米管( carbon nanotubes, CNT s)在物质表

面/界面的非共价键吸附作用对碳纳米管开发和应

用意义重大,特别是碳纳米管与蛋白质等生物分子

表面的作用[ 1-3] .如利用 CNT s与蛋白质或 DNA 的

组合可以制成纳米级的生物传感器
[ 4]
、药物分散

器
[ 5]
等,两者之间稳定持久的吸附作用是 CNTs/生

物分子体系应用的基础.但进一步研究发现, CN Ts

与蛋白质在水溶液中作用时表现出高度的选择

性
[ 1, 6-7]

, 不同结构的蛋白质与 CN Ts 的吸附/解吸

附作用差异很大.虽然目前对 CNT s/蛋白质体系的

详细作用机理仍不甚明了, 但可以推断这种选择性

吸附作用应由蛋白质中氨基酸序列结构 、二级空间

结构等多种因素决定.最近研究表明氨基酸的功能

基团对蛋白质和 CNT s的吸附效果有着很大影响.

如 Xie等[ 8] 研究了芳香性氨基酸与碳纳米管的亲和

作用,并根据亲和力的大小对几种芳香性氨基酸进

行了排序, 发现色氨酸 ( T rp ) 对单壁碳纳米管

( SWN Ts ) 的亲和性最强, 苯丙氨酸 ( Phe ) 对

SWNT s的亲和力最弱;Su等[ 9] 从理论上指出 Trp

对SWN Ts的强烈吸附作用源自 T rp的最高占据分

子轨道与 SWN Ts的最低非占据分子轨道的相互作

用.系统研究不同蛋白质侧链中功能基团与 CN Ts

的作用有助于理解 CN Ts/蛋白质的作用规律.

为了比较蛋白质与 CN Ts作用时,不同的蛋白

质侧链上功能基团的贡献, 本文利用分子动力学方

法模拟了由蛋白质中五种常见功能基团功能化的自

组装单层膜 ( SAM s)与 SWN Ts 的作用情况, 以期

发现这些功能基团对 CN Ts 与蛋白质吸附作用的

影响, 并加强对 CN Ts/蛋白质相互作用规律的

理解.

1　模型和模拟方法

本文使用分子动力学模拟软件 GROMACS

3.3
[ 10]

,模拟了 N TP 系综下 zigzag 型和 armchair

型SWN Ts与功能化的SAM s在水溶液中的相互作

用.模拟中采用的单壁碳纳米管 SWN Ts( 10, 0)和

SWNT s( 5, 5)均由碳纳米管在线生成软件 tubegen

产生
[ 11]

,其中C —C键长1.42  ,管径分别为 7.8  

和 6.8  ,管长为 1.56 nm和 1.85 nm,碳原子设为

电中性.带有功能基团的短链分子模型由分子生成

软件 PRODRG
[ 1 2]
产生.短链分子的结构为 CH 3 —

( CH2 ) 6 —R, R为蛋白质侧链结构中常见的五种主

要 功 能 基 团, 包 括—C6H 5 , —CH3 , —NH2 ,

—OH, —COOH(图 1) .通过自编软件将短链分子

排列成规则阵列, 即自组装单层膜.模型 SAM s是

由 5( X 轴方向) ×8( Z 轴方向)分子阵列构成, 膜平

面与Y 轴方向垂直, X 轴方向分子间距为 0.45 nm ,

Z 轴方向分子间距为 0.3 nm (图 2) .两种 SWNT s

分别置于功能化的 SAM s上表面, SWNT s的下边

缘到 SAMs 上表面最顶层原子所处平面的距离均

设为 0.37 nm.模拟中对羧基和氨基分别作了去质

子化和质子化处理, 各体系分别简记为 CH 3-

SWN T, OH-SWN T, C6H5-SWN T, COOH-SWN T,

COO--SWN T, NH 2-SWNT 以及 NH +
3 -SWN T .

图 1　端基分别为 CH3 ( a) , COOH (b) , NH2 ( c) ,

OH ( d) , C6H5 ( e)的 SAMs短链分子结构

Fig.1　Molecular structures of SAMs terminated with

CH3( a) , COOH ( b) , NH2( c) , OH ( d) , C6H5 ( e)

图 2　以 COO--SWNTs( 10, 0)模型为例表示

SAMs构造和 SWNTs的位置关系

Fig.2　Illustration of SAMs-SWNTs structure

with COO--SWNTs( 10, 0) system model as the example

将各体系质心分别置于3.9 nm×4.1 nm ×4.2

nm 的长方体盒子中心,在 X ,Y , Z 三个方向上均使

用周期性边界条件
[ 10]

, 溶质到盒子壁的距离为 1

nm.模拟过程中为保持体系的电中性,对净电荷数
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不为零的体系加入相应的反离子( Cl
-
或者 N a

+
) .

模拟中溶剂分子为水分子, 采用 SPC 水模型, 溶剂

化效应参照文献[ 13] 处理.体系采用 GROMACS

联合原子力场
[ 10]

,将体系分别以最速下降法进行了

3 000步的能量优化和30 000步的位置限制模拟, 然

后在 300 K, 1 bar 条件下进行了2 000 ps的分子动

力学模拟.运动方程积分步长取 2 fs,范德华相互作

用截断半径取 1 nm .为了简化模拟体系 、减少运算

量和便于后续轨迹分析, 在整个模拟过程中对组成

SAM s 的全 部小分子 的原子 位置用 po sition

rest raints方法
[ 10]
加以约束, 而 SWN Ts 则可自由

运动.

2　结果与讨论

图 3 、图 4 分别是两种 SWN Ts 与 SAM s 的相

互作用能量随模拟时间变化曲线.为了方便比较各

体系相互作用能量大小, 对各体系取1 800 ps 至

图 3　SAMs与 SWNTs( 10, 0)的相互作用能量

Fig.3　The interaction energy between SAMs

and SWNTs( 10, 0)

图 4　SAMs与 SWNTs(5, 5)的相互作用能量

Fig.4　The interaction energy between SAMs

and SWNTs( 5, 5)

2 000 ps时间段内相互作用能的平均值作为其平衡

时的相互作用能 (表 1) .憎水性基团体系 CH 3-

SWN T, C6H 5-SWNT 的平均相互作用能量分别为

-131 kJ ·mo l
-1
和-219 kJ ·mol

-1
, 相互作用能

量为负值说明二者之间是相互吸附关系.从运动轨

迹也可以发现SWN Ts均被 SAM s紧紧吸附在其表

面,并做小幅度水平移动.苯基 、甲基等憎水性基团

与 SWN Ts的吸附主要是基于疏水作用和范德华作

用,这已经被实验证实
[ 14-15]

,所以模拟中 SWN Ts被

吸附于 CH 3-SAM, C6H5-SAM 表面是合理的.从数

值上看, C6H 5-SAM 的作用能比 CH 3-SAM 大约小

90 kJ ·mol-1 .通常苯环与 SWN Ts 可以发生 π-π

相互作用,增强两者的吸附作用.在本模拟中 C6H 5-

SAM 的苯环平面与 SWN Ts 表面相互垂直, 而

SAM s内小分子位置运动受限, 分子的取向和空间

位置不能改变, SWN Ts的碳环与苯环不能发生强

烈的 π-π相互作用.但由于 C6H 5-SAM 次层碳原子

密度较大, C6H 5-SWN T 体系的相互作用能仍比

CH 3-SAM 小得多.这说明在蛋白质和碳纳米管相

互作用过程中蛋白质功能基团的取向和空间位置的

重要性.
表 1　1 800～ 2 000 ps内各个体系

平均相互作用能量和质心距离均值

Tab.1　The average value of interaction energy and distance

of the mass center from 1 800 ps to 2 000 ps in all systems

Z.SWNT-E

/ ( kJ·mol-1 )

A.SWNT-E

/( kJ ·mol-1)

Z.SWNT-DI ST

/ nm

A.SWNT-DI ST

/ nm

COO --SWNT -0.52 -0.16 1.75 1.38

NH+
3 -SWNT -0.03 -0.8 1.49 1.76

CH3-SWNT -131.35 -144.17 0.69 0.64

OH-SWN T -172.52 -172.09 0.62 0.6

NH2-SWN T -154.33 -170.38 0.65 0.59

C 6H 5-SWNT -218.74 -231.66 0.63 0.58

COOH-SWNT -262.64 -277.01 0.66 0.64

　【注】　Z.SW N T-E , A.SWN T-E , Z.S WN T-DI ST , A.SWN T-

D IS T 分别表示 SWNTs ( 10, 0) 和 SWNTs ( 5, 5) 体系的相

互作用能量和Y 轴方向质心距离.

NH2-SAM, OH-SAM , COOH-SAM 三个体系

的平均相互作用能量分别为-154, -172 和-262

kJ·mo l-1 (表 1, 图 3, 图 4) .这几种基团与 CNT s

相互作用的文献报道相对较少.模拟结果显示这三

种 SAM s也对 SWN Ts有吸附作用.分子间的非共

价键相互作用主要包括范德华作用 、氢键作用和静

电引力作用等, 由于本模拟中设定 SWN Ts中的碳

355第 4 期 分子动力学模拟碳纳米管与蛋白质中功能基团的相互作用



原子为电中性, SAM s与 SWN Ts间静电作用能量

为零, 也不存在氢键, 所以本文中 SWN Ts 与

—NH2 , —OH, —COOH 等基团的吸附作用应是由

SWNT s与 SAM s的范德华作用所导致的[ 16-17] , 可

用 Lennard-Jones作用能表示.范德华作用大小与

原子大小有关,同样条件下原子间的范德华相互作

用大小顺序是:O —C>N —C >C —C, 这与模拟结

果中对应体系的相互作用能量大小顺序一致.羧基

具有两个氧原子, COOH-SAM 与 SWNT s的相互

作用能量要比 OH-SAM 大得多.文献[ 18]中,三肽

( H-Lys-Glu-Lys-NH2 )侧链的功能基团与石墨基底

表面有一定的吸附作用也与本文模拟结果一致.

从图 3 、图 4 中可以很清晰地看到 COO --

SWNT, NH +
3 -SWN T 体系中的相互作用能量从模

拟初始的 100 ps时间内迅速上升,很快从负值达到

零值.相互作用能量在模拟初期为负值, 表明

SWNT s与 SAM s之间为吸附作用, 能量值增大表

明吸附力减小.模拟初期的吸附作用是由构成

SAM s的短链小分子与 SWN Ts的范德华作用所引

起的(图 2) .当模拟体系平衡后, 通过计算分析得到

COO --SWNT, NH +
3 -SWN T 中功能基团与溶剂水

分子形成的氢键数平均为 190 个和 40 个, 而

COOH-SWNT, N H2-SWN T 体系分别为 8 个和 5

个.这说明 COO
-
-SAM 和 NH

+
3 -SAM 易与水分子

形成氢键, 溶剂水分子对 SAM s强烈的溶剂化效应

对 SWNT s起到了排斥作用, 并使得 SWN Ts 渐渐

远离 SAM s表面.同时 COO
-
上电荷的存在以及羧

基的去质子化减小了氧原子周围的空间位阻, 均使

得水分子更易与 COO -形成氢键,增强水的溶剂化效

应.从运动轨迹上也可以观察到两种 SWNTs 在模拟

过程中渐渐远离 SAMs表面,吸附状态发生破坏.

模拟过程中 SWN Ts 会在 SAM s 表面平移滑

动,而且各种功能基团的体积 、质量大小也不尽相

同,直接计算 SAM s与 SWNTs 之间的质心距离不

能准确反映二者之间因吸附作用而导致的距离变化

量.本文计算了 SAM s上表层原子与 SWNT s的质

心距离在Y 轴方向分量的变化用以反映 SAM s与

SWNT s在模拟过程中位置的变化.图 5 中的插图

显示了 COO --SWNT ( 5, 5)和 NH +
3 -SWNT ( 5, 5)

体系中质心距离的变化.从图中可以看出体系质心

距离逐渐增大,参照图 3,可以发现相互作用能量曲

线和Y 轴方向质心距离变化趋势是一致的.图 6为

COO --SWNT( 5, 5)和 NH+
3 -SWN T ( 5, 5)体系在

图 5　各 SAMs-SWNTs( 5, 5)体系质心距离在Y 轴的分量

Fig.5　The distance of the mass center alongY axis

in all SAMs-SWNTs( 5, 5) systems

图 6　COO--SWNT(5, 5)和 NH+
3 -SWNT( 5, 5)体系中

相互作用能量和距离变化关系图

Fig.6　The plot of interaction energy vs distance

of the mass center in the COO--SWNT(5, 5)

and NH+
3-SWNT( 5, 5) systems

模拟过程中前 100 ps的相互作用能量和 Y 轴方向

质心距离变化图.当Y 轴方向质心距离大于 1.1 nm

时, SAM s与 SWNTs 之间的相互作用能量变化趋

缓,并且二者之间的相互作用力微弱.其他 SAM s

与 SWN Ts的质心距离比较接近, 并且在整个模拟

过程中处于恒定值(图 5) .表 1列出了所有 SAM s-

SWN Ts体系在1 800 ～ 2 000 ps模拟时间内的质心

距离平均值, 可以看出 CH 3-SWN T, OH-SWN T,

C6H5-SWNT, NH 2-SWNT, COOH-SWN T 体系在

5.8 ～ 6.9  范围内.考虑到两种 SWN Ts的管径的

大小,可以得出 SWN Ts 靠近 SAM s表面的碳原子

与 SAM s表层原子之间的距离在 2.3 ～ 3  之间.

在蛋白质和 SWN Ts的分子动力学模拟中
[ 19]

, Shen

等发现在距离 SWNT s壁 2.5  左右的范围外才有
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蛋白质原子的出现, 而且 3 ～ 6  是蛋白质原子与

SWNT s的有效相互作用距离( effect ive interaction

distance) ,这与本文上述模拟得到的结果一致.

在相同 SAM s体系中 SWNT s( 10, 0)的模拟结

果与 SWN Ts ( 5, 5) 结果相似.但是由于 SWN Ts

( 10, 0)与 SWN Ts( 5, 5)在电学性能上存在的差异,

使得具有金属性的 SWN Ts( 5, 5)与 SAM s的吸附

作用稍强于 SWNT s( 10, 0) .应该指出的是,蛋白质

与 CNT s之间相互作用过程非常复杂,影响因素很

多,例如溶液酸碱度 、温度 、压强 、蛋白质中氨基酸的

序列结构及其高级结构等.本文中只讨论了五种蛋

白质侧链上主要功能基团与 SWNTs 相互作用的情

况.在实际吸附过程中,蛋白质侧链必然会受到主链 、

其他侧链以及其相对空间位置 、取向等因素的影响.

3　结论

本文利用分子动力学方法模拟研究了由蛋白质

侧链中五种常见功能基团功能化的 SAM s 与

SWNT s在水溶液中相互作用的情况.结果表明, 以

甲基 、苯基等憎水性基团功能化的 SAM s和非电离

的氨基 、羧基 、羟基功能化的 SAMs对 SWNT s均有

明显的吸附效果,而以质子化氨基功能化的 SAM s

和去质子化羧基功能化的SAM s对SWN Ts均没有

吸附作用.同时也验证了原子与碳纳米管的有效相

互作用距离.本文定性地解释了蛋白质侧链中功能

基团对蛋白质与单壁碳纳米管的选择性吸附过程的

影响,为进一步研究蛋白质和碳纳米管在生物工程

学中的应用提供参考信息.
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