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Abstract

The understanding of the interactions that occur in liquid systems is of interest
in Physics, Chemistry and Biology. However, it is difficult to examine theoretically liquid
systems, because of thermal fluctuations and the great number of supermolecular structures
that characterize a liquid at a given temperature. The S-MC/MQ methodology allows
the treatment of liquid systems using a sequential procedure in which first the system is
treated by classical methods, with Monte Carlo simulations. Next, statisticaly uncorrelated
structures are treated by quantum mechanical methods. This sequential methodology has
the advantage that all statistical informations are available before going into the quantum
mechanical calculations.

In this work we investigate the hydrogen bonding in the pyridine-water in the
optimized cluster and in the same cluster but obtained in the liquid composed of one
pyridine and 400 water molecules at T= 300K. We analize the hydrogen binding energy
and the dipole moment of the pyridine-water cluster.

Our results obtained at the MP2/ 6-31+G* with counterpoise correction to basis-

set-superposition error, show that in the liquid the pyridine-water binding energy is weaker,

corresponding to 2/3 of the isolated optimized cluster. For the dipole moment, we obtained

a smaller dipole moment in the liquid structures than in the cluster. The total average dipole

moment using the liquid structure is 93% of the calculated value of 5.071D for the opti-
mized cluster. The cooperativity of the dipole moment is analysed using the vector model

for the dipole moment of hydrogen bonded systems. The 8-MC/MQ methodology is an

efficient procedure to treat molecular liquids, providing the possibility of future theoretical

investigations of other systems.
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Resumo

A compreensio das interagdes que ocorrem em sistemas liquidos é interesse em
Fisica, Quimica e Biologia. Porém, é dificil investigar teoricamente sistema em fase liquida,
devido as flutuagdes térmicas e 4 grande variedade de estruturas supermoleculares que
caracterizam um liquido a uma dada temperatura. A metodologia S-MC/MQ permite
o tratamento de sistemas em fase liquida, através de um procedimento seqilencial, onde
primeiramente o sistema é tratado por métodos cléssicos, através de simulagio Monte Carlo.
Posteriormente, as estruturas estatisticamente descorrelacionadas sdo tratadas por métodos
de mecénica quintica. A metodologia seqiiencial tem a vantagem de todas as informacdes
estatistica sejam obtidas antes da realizacao de célculos quénticos.

Neste trabalho investigamos as ligacoes de hidrogénio no aglomerado piridina-
dgua otimizado e no mesmo aglomerado mas obtido do liquido composto de uma molécula
de piridina e 400 moléculas dgua a T= 300K. Analisamos a energia da ligagao de hidrogénio
e o momento de dipolo do aglomerado piridina-dgua.

Nossos resultados obtidos em nivel MP2/6-314+-G*, com corregdo de counterpoise
para o erro de superposicdo de base, mostram que a energia de ligagdo é mais fraca no
liquido, e corresponde a 2/3 da energia do aglomerado otimizado. Para o momento de
dipolo, obtivemos que o momento de dipolo do aglomerado piridina-dgua no liquido é menor
que no aglomerado otimizado. O valor médio total para o momento de dipolo usando as
estruturas do liquido é 93%
cooperatividade do momento de di
o momento de dipolo de sistemas que i
S-MC/MQ é um procedimento eficiente par
possibilidade de investigagoes tedricas futuras par

do valor calculado de 5.071D para o aglomerado otimizado. A
polo & analisada usando o modelo de soma vetorial para
nteragem pela ligagio de hidrogénio. A metodologia
a tratar liquidos moleculares, proporcionando a

a outros sistemas.
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Capitulo 1

Introducao

Sistemas moleculares como anéis arom4ticos nitrogenados tém sido de interesse de
diversos estudos tanto tedricos quanto experimentais. Esta classe de moléculas desperta
interesse por seus diferentes sitios aceitadores de prétons: a nuvem 7 do anel aromético e
o par isolado de elétrons presente no heterodtomo [1]. Esta caracteristica presente nestas
moléculas possibilita o surgimento de diversas interagdes envolvendo estes sistemas. Entre
as interagdes possiveis, pode-se citar as ligagGes de hidrogénio que se formam entre estes

anéis e moléculas de dgua, tanto em aglomerados isolados quanto em liquidos moleculares.

O estudo de anéis aromdticos nitrogenados em presenca de 4gua torna-se impor-

tante, j4 que a grande maioria dos processos quimicos e biolégicos relevantes ocorrem em
tl

solucdo aquosa. Porém, 03 sistemas em fase liquida séo de dificil tratamento devido a duas
= ?

caracteristicas sempre presentes neste tipo de sistema: o grande nimero de partfculas que

ido e o grande nimero de conformacoes estruturais possiveis a uma dada
ui

compbe o lig

temperatura.

Devido a estas dificuldades para se estudar teoricamente sistemas em fase liquida,
eviao

a o e oleculares em fase gasosa seja uma op¢ao vidvel e
i aglomerados m
credita-se que O estudo d

uida. Estes aglomerados moleculares podem ser es-

similar ao estudo de sistemas e fase lig
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tlld?ldOS tanto de i
mod i
0 tE(f)I'ICO quanto e€xperimental. A maneira de se obter teoricamente um

as técnicas de jet-cooling
€ vaporizag¢ao a laser |2 3]. J4 um sistema em fase liquida, pode ser estudado diretamente
através de tecnicas experimentais para obtencao da propriedade desejada ou teoricamente,
através de técnicas de simulagio computacional como Dinsmica, Molecular e método Monte
Carlo. Embora nos dois sistemas as moléculas interagem por forcas eletrostdticas e de van
der Walls, a situagio encontrada em um aglomerado ndo ¢ a mesma situacio encontrada
em um liquide. Por isso, o entendimento das interagdes que ocorrem em um sistema em
fase liquida é fundamental para a compreensao de diversos processos biomoleculares que

ocorrem em solugao.

Para andlise de sistemas em fase liquida, pode-se utilizar o tratamento seqiien-
cial de simulacio Monte Carlo e Mecanica Quantica (S-MC/MQ) [4, 5]. Neste tratamento
obtem-se as estruturas supermoleculares do liquido através de simulacio computacional
utilizando o método Monte Carlo Metropolis. Depois, selecionam-se as estruturas descor-
relacionadas do liquido, que sdo submetidas a cdlculos ab initio de mecéanica quéntica, de
modo que todas as moléculas do liquido sio tratadas quanticamente. Ao final do cdlculo
quantico, transformam-se todos os resultados obtidos para uma determinada propriedade

eletrénica em um tnico ndmero, que é o valor médio da propriedade eletronica de inte-

resse. obtido através do célculo da média estatistica. Desta forma, pode-se obter resultados
b

precisos a respeito das interacdes eletronicas que ocorrem no liquido, sem desconsiderar a

natureza estatistica do sistema em fase liquida.

Neste trabalho nos propomos a estudar a influéncia da dgua em uma azina simples

; lécula de piridina. Para isso, analisamos as propriedades eletroénicas da molécula
que é a mo :

m i -ativamente as propriedades estruturais e energéticas das
‘ amos comparativan
especificamente, analis
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ligagdes de hidrogani
gag ldrogénio (HB) formadas nos aglomerados piridina-dgua isolado e no liquido

molecular. Tamben, investigamos o momento de dipolo obtido nas ligagGes de hidrogénio
nos mesmos sistemas.

Nosso trabalho estg organizado da seguinte maneira: no capitulo 2 descrevemos
os métodos quanticos que utilizamos para elaboragéo deste trabalho; no capitulo 3 apre-
sentamos o método de simulagao cldssica, Monte Carlo Metropolis, e algumas definigées
necessérias para a compreensao do trabalho; no capitulo 4, fazemos uma descrigio dos dois
sistemas e da maneira pela qual obtivemos cada um deles teoricamente. Ainda no mesmo
capitulo, apresentamos os resultados e anilises a respeito das ligagdes de hidrogénio for-
madas nos dois sistemas em questdo, assim como o momento de dipolo obtido nos dois
sistemas. Por ltimo, no capitulo 5, fazemos conclusdes a respeito dos resultados obtidos

neste trabalho.

R R S

R

R I TR



i 'ﬂ
[
,
¢
5
,

5

Capitulo 2

A Metodologia S-MC/MQ

Até alguns anos atrds, as metodologias de mecénica quéntica disponiveis eram
capazes de tratar somente sistemas isolados, in vacuum. Problemas como reacoes quimicas
eram tratados teoricamente de maneira pouco realista, visto que os reagentes eram tratados

quanticamente e o substrato em torno destes nao era considerado nestes calculos. Pensando

em uma descricdo tedrica mais préxima da realidade, para as reagdes enzimdticas, Warshel

e Levitt [6, 7] propuseram um método hibrido, em que parte do sistema é tratado por

mecanica quantica, enquanto que 0 restante do sistema é tratado por mecénica molecular,

de forma que todo o sistema ¢ explicitamente considerado nos célculos [8]. Devido & maneira

como o sistema é tratado nesta metodologia, ela é chamada de QM/MM - Quantum Me-

chanics/Molecular Mechanics. No tratamento hbrido QM/MM, a parte mais importante

o restante do sistema é descrito por

do sistema & tratada quantica,mente, enquanto que

funcoes potenciais cldssicas e por uma distribuicéio de cargas cléssica.

Neste trabalho, utilizamos um tratamento hibrido baseado no QM /MM, mas que

ma seqliencial primeiro através do método cléssico de simulagao Monte
b

antica, S-MC/MQ [4, 5]. Baseados neste

trata o sistema de for
ravés de cédlculos de mecénica qu

Carlo e depois at
permoleculares do liquido através de simulagao com-

r 1
tratamento, geramos as estruturas su
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putacional Monte Ca i i
rlo e depois, para obtermos as propriedades eletrénicas dos sistemas,

realizamos calculos quanticos sobre ag estruturas geradas na simulacdo computacional. Este
tratamento seqtiencial, proporciona a opeio de tratarmos primeiramente todos os dtomos do
sistema de forma cléssica, e posteriormente submetermos as estruturas geradas a célculos
de mecanica quantica. Porém, a realizacdo de célculos quénticos sobre todas as estru-
turas obtidas da simulagio MCM ¢ invidvel. Desta, forma, podemos realizar os cdlculos de
mecéanica quéntica somente sobre as estruturas estatisticamente descorrelacionadas. Com
1ss0, a metodologia S-MC/MQ torna-se vantajosa por possibilitar uma diminuigao da quan-
tidade de célculos quénticos a serem realizados sobre as estruturas geradas na simulagéo,

além de garantir a convergéncia dos resultados.




Capitulo 3

Meétodo de Simulacao Classica

Os sistemas em fase liquida sao de dificil tratamento devido a duas caracteristicas
que estdo sempre presentes neste tipo de sistema: o grande mimero de particulas que compoe
o liquido e o grande niimero de conformagdes estruturais possiveis a uma dada temperatura.

Neste contexto, tornam-se necessirios tratamentos capazes de descrever as multidoes de

particulas que sdo os sistemas em fase liquida.

Uma metodologia matemética eficaz para este tipo de tratamento é a simulagao
computacional. Atraves desta metodologia, tratam-se modelos de maneira estatistica, pro-

duzindo resultados dentro da incerteza devido ao tamanho finito da simulagéo [9, 10].

Existem atualmente duas grandes vertentes para as simulagbes computacionais: a

Dindmica Molecular [9] e o método Monte Carlo [11]. A Dindmica Molecular é um processo

deterministico, em que sdo calculadas as forcas que atuam em cada particula através do uso
b

de um potencial de interacido. Assim, as equagdes de movimento sao resolvidas para um

determinado intervalo de tempo, de modo que as posi¢Oes sucessivas das particulas sao

calculadas, gerando configuragoes que representem 0 liquido.

Ja método Monte Carlo 0 sistema é tratado estocasticamente, ou seja, as
no

1 ¢ i i ¢ Ilte um g a[l(le
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numero de variacdes icac isti
GOes para aplicagdes distintas do método Monte Carlo. Como exemplo

destas variagoe -se citar:
Goes, pode-se citar: Monte Carlo Quéntico, Monte Carlo Cinético, Monte Carlo

Reverso e Monte Carlo Metropolis.

Em noss Ak :
o trabalho, utilizamos o método Monte Carlo Metropolis para a realizacao
das simulagd Y
0es computacionais. A escolha deste método foi feita baseada em seu baixo custo
com i ; : .
putacional comparado aos métodos equivalentes e a sua eficdcia comprovada para gerar

estruturas supermoleculares que representem um liquido molecular a uima dada temperatura

5, 12, 13).

3.1 Monte Carlo Metropolis

Atualmente o método Monte Carlo Metropolis (MCM) é utilizado em diversos
ramos da pesquisa cientifica, como por exemplo, transporte de radiagao na atmosfera ter-

restre [14], sistemas caéticos [15] e transicdes de fase [16].
Em uma simulagdo MCM o sistema € representado por N particulas em uma caixa
ctibical. Estas particulas interagem através de um potencial de interagdo U previamente

escolhido. O conjunto das posigdes das particulas na caixa, r = (71,79, -, 7n), definem uma

configuracio denotada por I'y(r) e todas as configuragdes geradas pela simulacao pertencem

ao espaco de configuragoes (T}

O método MCM & um processo ergédico [17], isto significa que a probabilidade

do sistema sair de uma configuragao I'; para uma configuracdo I'; é sempre diferente de

zero, quaisquer que sejam 0s estados i e § do sistema, ou seja, todos os pontos do espago
?

de configuragbes podem Ser acessados durante a simulagao. Desta forma, realizando uma

simulagdo infinita todas as configuragdes I; pertencentes ao espago de configuragdes {I';}

sdo geradas.

Um pré-requisito do método MCM ¢é que o sistema possa ser descrito por uma

m resultados equivalentes aos obtidos quando se utiliza caixas cibicas [H.

(1997) 1930].

1Caixas poliédricas fornece
Bekker, J. Comput. Chem. 18




funcao densidad ili
e de probabilidade [18]. Assim, quando o sistema est4 em equilfbrio térmico,

ode-se ger -
P gerar configuracées que obedecam a distribuigfo de probabilidades de Gibbs

P(T) = onvr(ls) e WED/KT)

g (3.1)

d A . .
onde 2nyr(ly) ¢ a densidade de probabilidade, Z ¢ a fungéio de particio do sistema, k é a
constante de Boltzmann e T ¢ a temperatura. Uma caracteristica importante do método
MCM & que a fungio de partigio Z ndo precisa ser determinada, mas somente as probabi-

lidades relativas dos diferentes estados.
Pela mecéanica estatistica, pode-se escrever a média de uma propriedade qualquer

como

M
(=32 rmyee (-202). (32)

Por outro lado, através da distribui¢do de probabilidades P (T;) utilizada no método MCM,

um nimero M de estados é gerado, e a partir destes estados pode-se escrever (3.2) como
1 M
(=37 225 (0, (33)

que é uma estimativa para a média da propriedade f [19].

Assim, o problema se reduz a gerar os estados I'; com probabilidade P (I';), o que
pode ser feito através do procedimento de amostragem ponderada. Este procedimento con-
siste em gerar configuragdes aleatorias T; pertencentes ao espago de configurages {I';}, de
modo que ao final da simulacdo cada configuragao tenha ocorrido em sua devida propor¢ao.

Utilizando o procedimento da amostragem ponderada gera-se uma cadeia de Markov, que

consiste numa sequéncia de eventos que satisfazem duas condiges: %) o resultado de cada

evento pertence a um conjunto finito de resultados, chamado de espago de estados; i) o
evento imediatamente anterior

resultado de cada evento depende somente do resultado do

; ; jonam-se através da matriz de transigao
a ele. Na cadeia de Markov 08 estados I'; e I'; relaciona G

ade microscépica. Desta forma, constréi-se m;; tal

7 que satisfaz a condicao de reversibilid

que .
mii P = w55, (3.4)

SPR———




10
onde segund ; .
gundo Metropolis, a matriz de transicdo 7 satisfaz as seguintes condigdes:
lse P; < Pj parai # j
o P
b B selP>Pjparai#j > (3.5)
1~32; Py parai=j

desta forma a matriz de transicdo satisfaz todas as propriedades gerais de uma matriz
estocdstica, isto &, m; >0 e S mij = 1 para todo j.

Utilizando-se o ensemble NVT, no qual o ntimero de particulas (IV), o volume (V) e
a temperatura (T') sdo mantidos fixos, pode-se obter uma amostragem sobre a qual realizam-
se célculos dos valores médios das propriedades de interesse. Para realizar a simulacio,
neste ensemble, comega-se com uma configuragio inicial que consiste de um arranjo de N
particulas em uma caixa cibica a volume e temperatura constantes.

Esta caixa cibica é replicada em todo o espago formando uma rede infinita, evi-
tando que as particulas na caixa central sejam submetidas a efeitos de borda. Deste modo,
uma particula que se move na caixa original tem todas as suas imagens movidas no mesmo
caminho em todas as outras caixas. Caso uma particula deixe a caixa original, uma de suas
imagens entra pelo lado oposto gerando assim uma condicdo periddica de contorno.

Para contornar esta periodicidade introduzida pela replicagao das caixas, utiliza-se

o raio de corte (rc), que numericamente corresponde & metade do lado da caixa. Utilizando
?

o raio de corte uma particula s6 pode interagir com particulas que estejam a uma distancia

menor que .. Assim evita-se que uma particula interaja com outra particula e sua imagem
o

simultaneamente.

A simulagéo se desenvolve realizando-se movimentos sucessivos das particulas den-

¥ i i i i iS Lema fa:Z dO (0] que estes

m i jei . ]' g: s minar esta at)e-la(:,ao ou
. ] \] 1 del el t
OVlmentOS sejam a.ce]tOS ou reje badOS na sunula ao I ara

eicio. utiliza-se a probabilidade de existéncia das configuragoes geradas. A probabilidade
rejeigdo, utiliza-
isti imento, segundo a distribuigio de
a existir antes de um movimento,
de uma configuragéo qualquer ¢

e
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Boltzmann, & P, = exn (77 /1.
a xp ( Ua/ KT). Apés um movimento aleatério esta probabilidade passa

a ser Py = exp (—Ud/kT), de modo que

_]fj_j ~ exp [_W_d*_U_)] — exp (_,ATQ) . (3.6)

Assim, utili e
» utilizando P; = exp(U; /kT), submete-se o sistema ao teste de aceitagdo/rejeigao

que consiste no seguinte: se AU < 0 (a energia do sistema diminui), permite-se o0 movimento
e a particula é levada para sua nova posicao. Se AU > 0 (a energia do sistema aumenta),
permite-se 0 movimento com a probabilidade (3.6). Em outras palavras, gera-se um nimero
aleatério uniforme, 0 < £ < 1 e compara-se este nimero & probabilidade (3.6). Se € <
exp(—%F) move-se a particula para sua nova posigéo e se £ > exp(—4£¥) deixa-se a particula
na sua posicio original. Este procedimento & repetido até que a N-ésima particula da caixa
passe pelo teste de aceitagio/rejeicdo.

Para que haja uma razio em torno de 0, 5 desta aceitagio/rejeicdo dos movimentos
das particulas, utiliza-se o critério de auto-ajuste do deslocamento. Este procedimento é
usualmente utilizado e proporciona uma boa razao entre o tempo de processamento e o
ntimero de passos para se obter configuragoes descorrelacionadas [11].

Quando uma particula do sistema € submetida ao teste de aceitagio/rejeicao, diz-

se que foi realizado um passo MC e depois que todas as particulas do sistema sao submetidas

ao teste de aceitagao/rejeigao, a configuracio é gravada. Este procedimento & repetido até

um ndmero total de passos fixados previamente na simulagao.

3.1.1 Potencial Intermolecular

Existe na literatura uma grande variedade de potenciais formulados para diversos

ituagdes. Dentre esta variedade, um potencial que tem-se mostrado eficaz para a

tipos de s
m num liquido é o potencial composto pelos potenciais

descricao das interagdes que OCOITE
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Lennard-Jones (LJ) [20] e Coulombiane

12 6
U(Tij) = dgy; 74 _ [ % + &9

Tij Tij s

(3.7)

com trés parimet ; 5
p T0S para cada 4tomo % que sao €4, 0; e ¢;. Estes parametros atémicos

Na expressio (3.7), 745 corresponde & disténcia para qual a energia potencial é

ZEIO € &; corresponde a energia da ligacio entre os 4tomos 5 e J. Os parametros ¢; e g; sdo
as cargas dos 4tomos i e j. Estes trés parametros do potencial U (r;;) sdo otimizados para
cada tipo de molécula e encontrados na literatura,

Como pode ser visto na expressio (3.7), o potencial LJ é composto por dois termos:
um que tem dependéncia com r'2 e descreve a repulsio e outro que tem dependéncia com
7% e descreve a atracdo. Este segundo termo no potencial LJ faz com que a energia assuma
valores que tendem a zero quando r assume grandes valores. O terceiro termo que compde
o potencial de interacdo, descreve as interagoes eletrostdticas e é fundamental quando o
sistema de interesse é formado por moléculas polares, como é o nosso sistema de interesse.

Utilizamos o potencial intermolecular definido na equagéo (3.7) nas simulagdes
computacionais que realizamos para obtengdo das estruturas conformacionais do liquido
molecular formado pelas moléculas de piridina e dgua.

Funcdo Distribui¢do Radial

A estrutura de liquidos moleculares pode ser caracterizada através de fungdes de
distribuigdo que baseiam-se na distancia entre dtomos ou centros de massa de moléculas

distintas. Com este tipo de fungao pode-se medir a probabilidade de se encontrar um
1mtas.

de particulas separadas por uma distancia r. Para isso, toma-se como referéncia a
par de p

babilidade esperada para uma distribuicao completamente uniforme, isto é, para um gds
probabili

ideal de densidade N/V.

Uma das fungdes de distribuigio mais utilizadas para anélise da estrutura de liqui-
ma das

T RN
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dos moleculares & 30 digtiiheins
¢ 2 fungdo distribuicdo radial, G(r), ilustrada na figura 3.1. Experimental-

mente, pode-se obt 5
’ er a G(r) através das tecnicas de difragio de raios-X, difracdo de néutrons

21| e espalhame :
21] P Nto de raio-X [29]. Para calcular a G(r) realiza-se uma integragéo da funcio
distribuica, . ¢

620 configuracional sobre as Posicoes de todos os dtomos, exceto sobre o par que

estd sendo utilizado para definir g distancia r [23],

_N(N-1) Ulr
G(ry,rp) = 77 /exp (— (r1, 12, ’rN)) drsdry---dry. (3.8)

kT

G(r)A

Figura 3.1: Ilustracio de uma funcdo distribuigio radial tipica de sistemas liquidos.

Analisando a figura 3.1, pode-se observar que a probabilidade de se encontrar
particulas na vizinhanga de pequenos valores de r & nula devido & repulsdo existente entre

as particulas. O intervalo formado entre a menor distancia e a determina a primeira camada

de solvatagdo, da mesma forma que 0 intervalo entre a e b determina a segunda camada
?

de solvatacio. Parar >>0a funcao distribuigdo radial tende a 1, isso quer dizer que a

grandes distancias as particulas ndo sentem a presenga de outras particulas ao seu redor e

comportam-se como um gés ideal.

T B e
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Fungéo de Auto—correlagéo da Energia

Num tratamento majs realistico de moléculas em solucdo, é preciso considerar a na-
tureza estatistica do problema, Tem-se mostrado que a realizagdo de médias sobre centenas
de configuracdes sucessivas geradas por uma simulagio Monte Carlo fornece o mesmo resul-
tado numérico que médias realizadas sobre somente algumas configuracdes estatisticamente
descorrelacionadas (24, 25, 26].

Uma maneira usual de selecionar configuragdes descorrelacionadas, sem afetar a

média estatistica, é utilizando a funcdo de auto-correlacio da energia [4], que pode ser

definida como

: (6[)!()!-}-1') 2 (L‘l (L )) (LI-H' (L ))
C(i) = :
@ (6U%) > (U= ()’ ’ 39

onde U é a energia da configuracio ! e Uy, é a energia da configuragio gerada depois de %

passos MC.

Para processos markovianos, é conhecido que C(i) obedece um decaimento expo-
nencial C (i) = e~iT [27], e representa a correlagdo estatistica entre configuracoes sepa-

radas por ¢ passos MC. Desta forma, se 7 = 0 = C (i) = 1, tém-se configuragdes 100%

correlacionadas. Por outro lado, tomando-se ¢ = ¢0, as configuragtes sao estatisticamente

descorrelacionadas. Na prética porém, é impossivel tomar ¢ = co. Entdo considera-se

que as configuragdes estejam estatisticamente descorrelacionadas quando ¢ = 27, onde T &

conhecido como passo de correlagao definido por
T =/ C(i)di. (3.10)
0

Em simulagdes de liquidos moleculares é comum descrever C(i) por uma soma de

duas fungbes exponenciais (28]

C i) = cle T+ cre” 72, (3.11)

(3.11) em (3.10) e integrando de 0 a oo, obtem-se

onde 71 >> T2- Substituindo a equagao

50 obtidos através de ajustes exponenciais.

que T =171 T €272 onde ¢, 71, €2 € T2 8
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A utilizacs 3 i
Gao do passo de correlagdo 7 diminui drasticamente a quantidade de con-

figur

agoes que dev ili i edi i i
Goes q em ser utilizadas na, obtengio de médias estatisticas, sem que com isso a

média perca sua confiabilidade.

&
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Capitulo 4

Métodos Quanticos

4.1 O Método de Hartree-Fock

Uma boa descricio de sistemas moleculares requer a resolugéo da equagao de

Schrodinger independente do tempo,
H(r,R)¥(r,R) = E(r,R)¥(r,R). (4.1)

Nesta equagdo, tanto o operador H quanto a fungdo de onda ¥ dependem das coordenadas

de todos os niicleos (R) e de todos os elétrons (r), presentes no sistema. Desprezando todos

os termos relativisticos em M, devido 4s pequenas massas dos micleos, reescreve-se este
operador da seguinte forma:
ZAe

DD A D s DO (4.2)

A<B i<j '

a rgia cinética dos mnicleo
Na ordem em que aparecem, 05 termos de H(r,R) sdo a energia ciné s nucleos, a
strons, a repulsao eletronica e a

repulsao eletrostdtica dos nticleos, a energia cinética dos elét
ntcleo. Porém, para que a equagao (4.1) possa ser resolvida, aproxima-se
: 1

atracéo elétron-
uto tal que um dos fatores tenha uma

(r,R) d fraca dependéncia das coorde-
Y(r, por um pro

e

Pt e
1 .
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nadas nucleares, oy seja,
¥(r,R) = (x; R)4(R), 143)

onde a primeira ) )
B fungio depende parametricamente de R e representa a funcdo de onda

eletrénica e a se . 5
gunda representa, a funcéo de onda nuclear. Essas funcées de onda sio

determinadas através da resolugao das equagdes [29]

Het(l‘,R)'i/)el(r;R) = Eel(r,R)'l‘bel(l‘;R) (44)

Ha(R)4a(R) = E¢,(R),

onde
: Z €2 Z 7
Ha(r,R) = S Ti+) < -3 5 74 5~ 2475, (4.5)
i 1<y Tij i A TiA A<B Rap
Ho(R) = Y Ta+Ea(R).
A

Esta separacdo do hamiltoniano em duas partes distintas, uma eletrénica e outra
nuclear, é conhecida como aproximagdo de Born-Oppenheimer [29]. A possibilidade de
separagio dos movimentos eletronico e nuclear se deve & grande diferenga entre a massa

dos nucleos e a massa dos elétrons. Em outras palavras, os elétrons tém menos inércia e

podem ajustar seus movimentos, mais ou menos instantaneamente, a qualquer rearranjo

das posigdes dos nicleos. A aproximagao de Born-Oppenheimer permite que se obtenha a

geometria nuclear de equilibrio, assim como as energias eletronica e vibracional de sistemas

moleculares, mas & vélida somente quando a equacdo (4.3) é uma boa aproximagio para as
?

solugdes da equagdo (4.1).

A funcdo de onda eletronica 1 (r; R) é dependente das coordenadas de todos os

elétrons. Se for possivel obter um conjunto completo ortonormal de fungdes de onda de

muitos elétrons {1;}, pode-se expandir 9, (r; R) em termos deste conjunto. Assim,
7))

ot R) = 3 vic ($ilw;) = b5 (4.6)

e e
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Mas pelo princip; Paul; de
o de ' R) é jaai
P auli, wet( ) ) € antissimétrica com respeito a qualquer troca

coordenadas dos elétrons, isto &
1

P T ,
VeIl T2, ooty oty i R) = (1,1, oy oy R), (47)

determs . "
rmunantes de Slater. Estes determinantes sio formados por um conjunto completo de

spin-orbitais {¢; (4; R)} e podem ser expressos por

Y. (LR) ¢, (LR) -+ ¢, (1;R)

?a(ZR) ¢, (ZR) - ¢, (%R)

1
wel (172: N’R) = —\/ﬁ )

(4.8)

@a (N;R) @, (N;R) -+ ¢, (N;R)

onde NV & o nimero de elétrons do sistema e ¢; (; R) é o spin-orbital do elétron bE
Teoricamente, pode-se obter uma solucéo exata para a funcéo de onda eletronica,
g (r; R), através dos determinates de Slater. Na préatica porém, o ndmero infinito de
termos presentes na expansao (4.6) dificulta a obtengéo da 1,,(r; R). Para contornar esta
dificuldade substitui-se o problema da determinagdo de uma fungdo de N elétrons pela
determinacdo de NV fungdes de um elétron. Assim, através do principio variacional, escolhe-

se um unico determinante de Slater que produza a melhor aproximacao para a fungdo de
onda eletrénica no estado fundamental

Yu (1 R) = o. (4.9)
Este determinante de Slater 6timo, ¥y, é obtido usando-se o método variacional, que mini-

miza a energia do sistema.

A determinacio das IV funcdes de um elétron é feita através do uso das equagdes

de Hartree-Fock [30, 31, 32]

FU) e (LR) =aw: (LR), (4.10)

e
v
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onde 7 & chamado opergdor de Fock e definido por
F(1) = h; + Z[Jl (1) + K (1)), (4.11)
!
onde
z 2
h=T;- 5 ZAC (4.12)
A TiA
Ty =| [ @)L
(= | [0l (2) e (2)dra| ¢ (4.13)
& o operador de Coulomb e
|
Ki(1) g = | [ i ) o @) des] («19)

é o operador de troca.

Para resolver as equagdes de Hartree-Fock utiliza-se 0 método de campo auto-
consistente (Self Consistent Field-SCF) e a aproximagao algébrica LCAQO [33].

No método SCF & gerado um conjunto de spin-orbitais {(pgo) } com o qual resolve-se
a equacdo de Hartree-Fock, eq. (4.10). Desta resolugio obtém-se um novo conjunto de spin-

orbitais {cpgl) } que & reinserido na equagéo (4.10), dando origem a um outro conjunto de

spin-orbitais {cpl(-z)}. Estas iteracdes se repetem até que haja uma convergéncia na densidade

eletrénica do sistema.

A aproximagdo LCAO consiste na expansdo de y; numa base finita de fungoes

conhecidas {X,}, isto &,

¢; =Y XaCai- (4.15)
«

Desta forma, a resolugio da equagdo (4.10) deixa de fornecer a solugao exata HF para

fornecer a aproximagao HF-SCF-LCAO. Este resultado é tdo préximo da solucao exata
e > :
e atinge o limite HF muito antes do conjunto

quanto maior for o nimero de fungoes Xa»

er completo. Embora a energia obtida no procedimento HF-SCF-LCAOQ seja tinica,

(Xa} 8 | N
o sio tnicos. Mas, 0 determinante de Slater é invariante quando

os spin-orbitais obtidos na

et

ity
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realiza-se uma transf; 80 unit4ri
CTIMagao unitéria sobre ele, fazendo com que o conjunto de spin-orbitais

nao seja unico. Por i 5
1ss0, durante a resolugio das equagdes (4.10) escolhe-se o conjunto de

spin-orbitais que di : )
P que diagonaliza a matriz & nesta equagao. Este conjunto é chamado de spin-

orbitais canénicos.

Illterpretandq fisicamente a equagio (4.10), diz-se que esta é uma equacio de
Schrodinger para um elétron movendo-se no campo criado pelos nicleos e no campo médio
criado por todos os outros elétrons. Embora a equagio de Hartree-Fock seja formalmente
uma equagdo de um tnico elétron, ela depende de todos os outros elétrons devido aos

operadores de Coulomb e de troca, presentes no operador de Fock.

4.2 Superposicao de Base

A maior parte dos tratamentos quanticos usam um conjunto de funcdes-base {x,}

para expandir os orbitais moleculares ¢;, equagao (4.15). A escolha do conjunto de fungdes-

base adequado ¢é essencial para que 08 célculos quanticos fornegam resultados confidveis.

Um dos menores conjuntos de fungdes-base utilizados em tratamentos quénticos,

é o conjunto de base minima que utiliza o menor nuimero possivel de fungdes para cada

Atomo.

O conjunto de fungoes centradas nos nticleos é conhecido como orbitais tipo Slater.

coes que apresentam um decaimento exponencial do tipo e~¢", onde

Estes orbitais sdo fun

r & a distancia ao nicleo e ¢ é uma constante. E bastante usual substituir as fungdes STO

fungdes tipo gaussianas A diferenca entre esses dois tipos de fungao é que as gaussianas
por fu -

‘ © At . __C,..Q 5
decaem exponencialmente com © quadrado da distancia ao nicleo, €7, e isso aumenta
a

ar e resoluga i e recem I uagoes tree-Fock. Por
3 i aparece as equagoes de Har

i o das integrais qu

apidez de T lug
atuais ] Oes-base compostos

5 anti is 0 uso de conjuntos de fungoes-base o}
i : lculos quénticos i
isso, & comum 1nos €a

exclusivamente por fungoes do tipo gaussianas.
E também, o conjunto de funcoes tipo “double—¢”, que é construido de
xiste tambemn,
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maneira semelhan itais ting @
te aos orbitajs tipo Slater, exceto pelo fato de que cada orbital atémico é
desdobrado em doj itai
a dois orbitais, De modo anslogo, o conjunto de fungdées do tipo “triple—¢”
desdobra os orbitais atém: A :
rbitais atémicos em brés orbitais. Estes desdobramentos séo referentes a todos

0s orbitais do si :
sistema, sejam eles referentes a elétrons de camada interna ou de valéncia.

Existem aind i .
% 05 conjuntos de fungdes-base que seguem o mesmo espirito das funcdes

(14 %
triple—¢” 9 . :
ple—¢”, mas desdobram somente orbitais referentes a elétrons das camadas de valéncia.

Outra prética usual em tratamentos quénticos, é a adigio de funcdes extra aos
conjuntos primitivos de fungdes-base. Algumas destas funcdes adicionais levam o nome de
funcées de polarizacio e sio simbolizadas pela letra P ou por um asterisco ao final do
nome da base. As fungdes difusas também sdo freqiientemente adicionadas aos conjuntos
de fungdes-base através de orbitais de expoente pequeno, e sio simbolizadas por um sinal
de + no meio da base.

Em nosso trabalho, utilizamos o conjunto de fung¢des-base 6-31+G*. Esta base, é
composta por 6 gaussianas primitivas para descrever os orbitais de camadas internas, 3 e 1
indicam os nimeros de gaussianas que descrevem os orbitais interno e externo das camadas

de valéncia, e ainda uma funcdo difusa (+) e uma de polarizagdo (x) centradas nos dtomos

ndo hidrogénicos.

E comum observar-se erros devido & superposicao de base na maioria dos cédlculos

quéanticos. Estes erros surgem porque & base gerada para o aglomerado é maior que as bases

utilizadas para as moléculas do aglomerado isoladas. Assim, as moléculas se estabilizam

menos do que deveriam quando comparadas ao aglomerado, gerando um artefacto de cal-

culo conhecido como erro de superposicao de base—BSSE. Os efeitos do BSSE mostram-se

parecer quando a base atinge o limite (base

menores com O aumento da base e tendem a desa

Uma maneira conceitualmente simples de eliminar o BSSE é acrescentar

completa) [34]- ~

fungd onjuntos de funciio-base das moléculas até que a energia de interagio entre as
uncdes a0s C

moléculas do aglomerado nao sofra mais mudangas [35, 36).

P rigir os efeitos causados pelo BSSE, utiliza-se 0 método de correcdo de
ara cor

.
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counterpoise [34. 37 .
134, J. Para ilustrar este método, considera-se duas moléculas 4 e B, cada

uma delas com conj
unt =
Juntos de fungao-base’ denotados por a e b, centradas nos niicleos das

moléculas 4 e B. ; )
Considera-se tambem o aglomerado AB com o conjunto combinado de

fungoes-base ab. Entj
- Entéo, tem-se a eXpressao para a energia de complexacéo, dada por:

ABecomplex = E(AB)z, — E(A)q — E(B)s, | (4.16)

onde a geometria do aglomerado ¢ designada pela notagio (*). Partindo da geometria do
aglomerado, calcula-se a energia da molécula A com a funcao-base ab, localizando a fungao-
base b na posigio correspondente & molécula B, sem a presenca explicita desta molécula.
Usa-se 0 mesmo procedimento para a molécula B. Assim, a correcao de counterpoise pode

ser definida por

AEF = E(A)} + E(B)y — E(A); — E(B);. (4.17)
Desta forma, a energia de ligagdo do aglomerado, com corregdo de counterpoise, é definida

por AE‘complex - AECP-

4.3 Correlagao Eletrénica

A energia obtida pelo método Hartree-Fock é a melhor energia que se pode obter

com um unico determinante de Slater. O tratamento HF, obtém grande parte da energia

eletronica total nao-relativistica de um sistema molecular. Uma limitagao deste método é

que ele nio leva em conta 0 movimento correlacionado dos elétrons. Por isso neste trata-

mento, uma pequena parte da energia total do sistema & deixada de lado. Esta pequena
b

parte da energia total do sistema corresponde & energia de correlagdo eletronica.
A energia de correlagao cletronica consiste na diferenca entre a energia exata e a
ener, ‘
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energia obtida pelo métodg HF [38], ou seja:

Eeorr = Eoppyy — Eyp. (4.18)

Hsta contribuigio na energia ¢ necessaria para uma descrigio mais detalhada de
processos fisicos e quimicos para estados estaciondrios de sistemas moleculares [38]. Uma
maneira de obter a energia de correlagio eletronica ¢ utilizando métodos que vao além
da aproximagdo Hartree-Fock. Como exemplos destes métodos pode-se citar o método de

Interagao de Configuragdes (CI) e a Teoria de Perturbagio Mgller-Plesset (MPPT) [36, 39].

4.4 Teoria de Perturbacdo Mgller-Plesset

Uma maneira de se obter a energia de correlacio eletrénica de um sistema mole-
cular ¢ através da utilizacao da Teoria de Perturbagdo Mpller-Plesset (MPPT). Neste trata-
mento, descreve-se o sistema através de um hamiltoniano composto por dois termos: um é
hamiltoniano de referéncia Hy (néo-perturbado) e outro é o hamiltoniano de perturbagéo,
el

H=Ho+ H', (4.19)
onde a perturbacdo deve ser pequena quando comparada & referéncia, para facilitar a con-

vergéncia do método. Deste modo, a equagao de Schrodinger a ser resolvida é

Hy = Evp. (4.20)

No tratamento MPPT supoe-se que a equagio de Schrodinger para o hamiltoniano

nio perturbado,
Hop©® = EOy0), (4.21)

resolvida exatamente. Supoe-se também, que a funcéio de onda de referéncia (@
possa ser
amiltoniano Hy seja hermiteano [39].

. ; o
seja nio degenerada e normalizada, e ainda que
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Para que a e a
quagao (4.21) tenha solugdo exata & preciso fazer a escolha adequada
do hamiltoniano nio perturbado Hy e da perturbacio H'

Hartree-F

Sabe-se que o determinante
Fock @, & auto-funcéo do operador de Fock, com auto-valores 3, ;, onde a soma
se estende sobre os orbitais ocupados, o que torna conveniente escolher o hamiltoniano nao
perturbado como

Hy=>"F(i). (4.22)
Assim, a perturbacéo é dada por 2

H =H- Hg_Zh —i—Z——Z]—"(z Z__ZVHF (4.23)

i< i<
onde

v ( Z [7;(3) — K;(3)] . (4.24)
Esta escolha do hamiltoniano Hartree—Fock como sendo o hamitoniano néo perturbado foi

feita pela primeira vez por C. Mgller e M. S. Plesset [40]. Assim, a equagédo (4.21) torna-se
Ho®o = B @y, (4.25)

onde Hy é a soma dos operadores de Fock, ® ¢ a fungéo de onda HF e E© ¢ a soma

das energias orbitais SCF. Para que a solugdo da equagdo (4.20) seja unica, utiliza-se a

normalizagio intermedidria, (Poly)) =1 [41].

Dai, tem-se que a energia em primeira ordem ¢é dada por

EW = Zgl - Z (i5]li) = Escr, (4.26)

1.7

onde
(illig) = (@ol v7(3) |2o) (4.27)

i i é : - & correta até primeira
da através do método Hartree-Fock &

Isso mostra que a energia obti

ordem e que a correlagéo cletronica s6 se manifesta a partir de segunda ordem.

energia em segunda ordem ¢é dada por

] ‘I’OIH’ "Pn)l (4.28)

ZO EO) — (0)

A corregao para a
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onde B re resent
n - Teépresenta a soma das energias orbitais para as auto-funcoes @, dadas por
o =Bo+ ) C00F+ Y CBbE 4. (4.29)
1,4 1<j
a<b

onde ®q é o determi .
0 minante do estado de referéncia que contém os spin-orbitais ocupados ®;,

ir Pk A configuragio ®2 ¢ obtida através da substitui¢do do spin-orbital ocupado

®; pelo spin-orbital desocupado Pq, chamada de substituigio simples. O spin-orbital e
obtido realizando-se uma, sibstituigdo dupla, isto &, substituindo-se os spin-orbitais ocupados
®; e @; pelos spin-orbitais desocupados ¢, e ®p, e assim sucessivamente.

Pelo teorema de Brillouin [42], (®o| H' |®¢) = 0, vé-se que as substituicdes simples
néao contribuem para a soma na energia em segunda ordem. As substituicdes triplas e de
ordem mais alta também néo dao nenhuma contribuigio no somatdério, j4 que H’ sé contém
operadores de uma e duas particulas. Desta forma, somente as substitui¢oes duplas con-

tribuem na expressio para a corre¢do da energia em segunda ordem, que pode ser reescrita

de modo simplificado como

£ o Ll (el (w30

De modo anélogo, pode-se obter as expressoes para as energia em ordens mais altas.

Neste ponto da descrigdo do tratamento MPPT, é importante salientar o problema

da extensividade. No tratamento MPPT observa-se que alguns termos sdo proporcionais a

2 p3 ... o que faz com que estes sejam termos ndo extensivos. Pensando neste problema,
?

ns,n, -

ue o cancelamento destes termos nao-fisicos

Brueckner [43] e Goldstone [44] demostraram g

m todas as ordens. Assim, pode-se dizer que a energia obtida pelo tratamento
ocorrem € .

em que se desejar.

. e I

MPPT com corregdes até segunda ordemn, MP2.

ST

G S S S e
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4.5 Ligacio de Hidrogenio

A com < o '
Preeensao dag ligacdes de hidrogénio (HB) é de grande interesse em fisica,

quimica e biologi e . .
gla, devido & grande variedade de situacgoes em que estas interacoes encontram

se prese e o
presentes [2, 45, 46, 47]. Uma destas situagdes refere-se 4 presenca destas ligagdes como

elementos - .
estruturais em molécylas grandes como proteinas e dcidos nucleicos [48]. Além

disso igacs . L -
, as ligagdes de hidroggnio sao Tesponsavels por notdveis mudangas nas propriedades

de vdrios complexos moleculares (49, 50]. Como exemplo destas mudancgas pode-se citar

efeitos percebidos na energia de ligagéio e no momento de dipolo de complexos moleculares
[51).

O recente progresso de técnicas como vaporizagao a laser e jet cooling, favoreceu
a obtencdo de uma rica variedade de aglomerados moleculares que interagem através de
ligagdes de hidrogénio. Este fato provocou um aumento nas investigagOes de ligacdo de
hidrogénio, tanto por parte dos teéricos quanto dos experimentais.

Entretanto, a situagdo encontrada em um aglomerado molecular isolado néo é a
mesma encontrada em um liquido. Isso faz com que o estudo das ligagoes de hidrogénio em
fase liquida seja fundamental para o entendimento de uma série de fendmenos biolégicos
conhecidos por ocorrerem somente neste estado da matéria, principalmente em solugao aquo-
sa. As ligacdes de hidrogénio estdo intimamente relacionadas & estrutura e as propriedades
da dgua em seus diversos estados, assim como em moléculas em solugdo aquosa [52].

Uma ligacéio de hidrogénio se forma quando duas moléculas, uma doadora (R— H)

e outra (X) aceitadora de préton, se aproximam fazendo com que o par de elétrons da

molécula aceitadora de protons seja puxado em diregao ao hidrogénio. Contudo, pode-se

a sitios doador e receptor de prétons que interajam formando
écula sitl d iy tor d
ter em uma mesma molécu

il i i ern 'n I‘agoes SUIg dl sas (:Ollseqi'!en
i ] i as na molécula. Destas mte 111 A

iteri a igaga hidrogénio
. itérios para formagao de uma ligagdo de g
i 50 tomados como cr
clas que comumente s
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de hidrogénio e na;
S ) .
. udangas estruturajs sofridas por estas moléculas depois da formacao
a HB.

Geometric
ament .
e, observa-se que na molécula doadora, de prétons a distancia entre

¢ hidrogeéni . ]
BENIO que participa da HB e o dtomo ligado a ele covalentemente é alongada. Pode-se

também predi i .. _
predizer a dirego da ligacdo de hidrogeénio quando existe apenas um préton e um

ar isolad sty : _—_— . . 1
P ado de elétrons envolvidos na ligacdo de hidrogénio, que tende a manter-se colinear L

a ligagdo R — H [49).

A ligagdo de hidrogénio também provoca uma redistribuicdo de cargas entre as
moléculas doadora e receptora de prétons. Para verificar esta redistribuigcao de cargas,
pode-se analisar o potencial eletrostético na regiao da molécula doadora de prétons depois 4§
da formagao da ligagao de hidrogénio. Outro modo de verificar estes rearranjos na densi- |
dade eletronica, é analisando a diregio ¢ 0 médulo do momento de dipolo do aglomerado
molecular.

Neste trabalho, utilizamos critérios geométricos e energéticos para determinar a
formacéo de ligagoes de hidrogénio entre as moléculas de piridina e dgua no liquido molecular

e analisamos o momento de dipolo para verificar a redistribuicdo de cargas nas moléculas

do aglomerado. :’5

4.5.1 Cooperatividade na Ligagao de Hidrogénio a'

Sabe-se que a formacgdo de uma HB provoca mudangas na disposi¢ao dos nu-

. LA s i enris de '
cleos e, consegiientemente, na densidade eletronica das moléculas envolvidas na ligag i
)

hidrogénio. A estrutura eletronica das moléculas envolvidas na HB passa por um rearranjo
i !

d observado no espectro eletronico e no momento de dipolo de moléculas em i
ode ser

¢des observadas em moléculas que interagem por meio !

que p

aglomerado. Devido a estas altera
da ligacio de hidrogénio, presume-Se que a capacidade de formar outra HB seja também
a ligagéo !

alterada devido a presenga da primeira ligagdo de hidrogénio.

lo, pode-se tomar um par de moléculas AH e BH que podem ser
o exemplo,

Com
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tanto doadoras quanto ¢
9 O receptoras de prétons. Se estas moléculas formam uma ligacao de

hidrogénio do tj -
Ipo AH---BH, a densidade eletronica de BH é compartilhada com AH

através da ligaca : - .
82ga0 de hidrogenio. P orém, o préton de BH ainda est4 disponivel para

formar uma ligac ;
EY Opan
gagao de hidrogénio com outra molécula CH, o que formaria o trimero

AH---BH ... _
H---CH. Observa-se que devido & falta de carga negativa em BH, a ligacio

BH ---CH no trimero torna-se mais forte que uma ligagao similar no dimero BH ---CH.

O raciocini i 2 . )
cinio andlogo, leva a pensar que a molécula AH seja mais aceitadora de prétons em

AH --- BH que isoladamente.

O efeito exemplificado acima reporta a natureza cooperativa das ligacGes de hidroge-
nio e é chamado de cooperatividade ou nio-aditividade. Este efeito, faz com que as ligagdes

de hidrogénio presentes em uma cadeia de moléculas sejam mais fortes que ligages exis-
tentes em cada dfmero da cadeia isoladamente [45].

Porém, as ligagoes de hidrogénio nem sempre sio cooperativas, o que costuma ser
chamado de anti-cooperatividade. Esta anti-cooperatividade ocorre quando uma molécula
é uma dupla receptora ou doadora de prétons. Embora este tipo de intera¢ao enfraquega,
esta interacdo ainda é energeticamente favoravel e forma-se expontaneamente, fazendo com

que a existéncia de duas ligagoes de hidrogénio seja mais favordvel que a existéncia de uma

Unica ligagao.
Tomando-se um aglomerado molecular interagindo por meio de uma ligagio de

. P a8 . 1
hidrogénio e adicionando-se a este uma terceira molécula de modo seqiiencial®, todas as

ligacdes de hidrogénio da cadeia sio fortalecidas. O mesmo acontece quando adiciona-se de

i tienci & é cadeia.
maneira seqiiencial a 4%, 5%+ moléculas na

Pode-se observar que a primeira HB formada num aglomerado polariza ambas as
ode-

léculas. Deste fato, espera-se que O momento de dipolo do aglomerado seja maior que
moléculas. ,

lo foi confirmada por Kofranek e seus colaboradores, para cadeias lineares
o foi cor

momento de dipo
ajs atuam tanto como doadora quanto receptora de prétons.

. i
1Em cadeias seqiienciais a8 moléculas cen

TR ———
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de HCN [54].

ra ba . t s, ti [o] efe]‘t() CO( )l )erativo nas

ligacoes de hidrogeni ravé
gag e hidrogénio at; avés do momento de dipolo do aglomerado piridina-

dgua, obtido
em fase gasosa e em fage liquida.

oo

e

PN,
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Capitulo 5
Resultados

5.1 Descricao dos Sistemas

5.1.1 Aglomerado Piridina-Agua em Fase Gasosa %

Para obtermos teoricamente o aglomerado piridina-dgua isolado, realizamos c4l-
culos ab initio de otimizagdo de geometria utilizando teoria de perturbagdo Mgller-Plesset
em segunda ordem, MP2, e teoria do funcional da densidade, B3LYP, com conjunto de
funcoes-base 6-314+G*, fornecendo um total de 147 fungdes-base para o sistema. Estes cal-

culos foram realizados com o programa Gaussian 98 [55] e a estrutura obtida é ilustrada na

figura 5.1.

L
) '"""@ﬁ

jridi e i i atl‘a\’és de (o] i []iza_("_a_o de ge()n‘letria em
I i ura ado plrldma égua lsolado Obtl(l(l t
g 5- ].: Estrutura dO aglon]er

nivel MP2/6-31+G*,
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D\istémcm(gg‘ MP2 B3LYP

NGy = N, Gy 1.347  1.341
CoCs=CaCy = CyCs = G50 1396 1.395
CyHy = CoHy, 1.088  1.088
CsHg = CsHy 1.087  1.086
CyHy 1.088  1.087
O12H3 0.984 0.983

O12H 14 0.970 0.968

N1Hyz 1.964  1.950
Angulos (°)

CaoN,Cs 1176 117.9
NiC2C3 = N1 CsCs 1232 123.2
CoC3Cy = CgCs5Cy 118.7 118.5

ChC4C; 118.6  118.7
H:CCs = CsCsHyy 121.0 1208

HgC3Cy = H1gCsCly 121.2 121.3
C3CyHy = C5C,Hy 120.7  120.6
Hi3010H14 105.2  105.4

Tabela 5.1: Disténcias e &ngulos planos formados no aglomerado piridina-4gua obtidos através dos métodos
MP2 e B3LYP, com conjunto de fun¢des-base 6-31+G*.

Observando os valores das distancias e angulos formados no aglomerado piridina-

dgua, tabelas 5.1 e 5.2, notamos que os dois métodos tedricos fornecem estruturas geome-

tricamente muito semelhantes.

Analisando a tabela 5.2, podemos afirmar que a ligacdo 019 H13 estd alinhada com

o eixo principal da molécula de piridina e que a ligagio O19H}4 estd quase perpendicular ao

plano da molécula de piridina. Devido a esta conformagéo, a molécula de dgua néo quebra

Angulos Diedros (°) MP2 B3LYP
H13N10203 = H13N10505 171.8 175.3
H13N1CoHy = HisN1CsHin -83 —45
H14012N1Co 96.2 92.9
H14012N105 -92.8 —-924

formados no aglomerado piridina-dgua obtidos atraves dos métodos MP2 e
orm

bela, 5.2: Angulos diedros
sy : base 6-31+G*.

B3LYP, com conjunto de fungdes-

|
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De modo ger
geral, as estruturas que obtivemos através dos métodos MP2 e B3LYP
$40 muito semelh :
antes. Esta semelhanca também Jé havia sido observado por Dkhissi e seus

colaboradores ¢ )
[56]' Devido a este fato, analisaremos daqui em diante somente a estrutura

do aglomerado obtida através do método MP2.

Na tabela 5.3 comparamos os valores das distincias e angulos do aglomerado iso-
lado com distancias e angulos das moléculas de piridina e dgua isoladas. Nossos cdlculos
para obtengdo destas geometrias isoladas foram realizados em nivel MP2/6-31+G* e sao
comparados a valores experimentais obtidos por Innes [1] para a molécula de piridina iso-
lada, e Benedict [57] para a molécula de dgua isolada. Observamos que todas as distancias e
angulos interatémicos que obtivemos em nossos célculos estio em bom acordo com os valores
obtidos experimentalmente, tanto para a molécula de piridina quanto para a molécula de

dgua. Além disso, observamos que nio existem diferencas entre as distancias interatémicas

Distéancias (A) MOIéClﬂa’isolada MOiéCUIaexp(:rinmnt.al Aglonleradoisolado
N1Coy = N1Cp 1.347 1.338 1.347
CyC3 = C5C5 1.398 1.394 1.396
C3Cy = C4Cs 1.396 1.392 1.396
C2H7 = CGHII 1.088 1.086 1.088
C3Hg = CsHyp 1.087 1.082 1.087
CyHg 1.088 1.081 1.088
s _ - 2047
N10Oi2 = = :
O12H:3 0.971 0.957 0.984
O10H14 0.971 0.957 0.970
Angulos (°)
CoN1Cos 116.8 116.9 i;gg
N1C2C3 = N1CsCs 123.7 1238 '
118.6 118.5 118.7
CoCaCa = CoCsCs | 118.4 118.6
C5C4Cs 1184 - e
N1O12H13 -
104.5 105.2
Hiy3012H14 105.5

la 5 3 i &ngulos das moléculas de pil‘iclina e dgua isoladas, obtidas tedrica e experimen-
T&‘tbe a H.3: DistAncias € : ‘
i ioua i1solad obido teoricamente.
talmente, e do ag]omerado piridma—ag isolado obido te
3
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da molécula de piridina :
piridina is
olada ¢ no aglomerado em fase gasosa. Observamos também que a

distancia O, H
12H13 no a - ]
3 glomerado isolado & 0.014A maior que a disténcia O12H14, na mesma

estrubura e 0.0134 maior que o distancia 015 Hi3 na molécula de piridina isolada, que é de
0.971A. Este alongamento de 0.0134 pa distancia O19H3 no aglomerado isolado evidencia
© fato de que as moléculas de piridina e 4gua estio formando uma ligacdo de hidrogénio
[45]. Este comportamento pode também ser observado nos cdlculos de Dkhissi et al. (56].

Também no PPN )
‘ tamos que a distancia O12Hy4 permanece inalterada quando comparamos seu

valor no aglomerado isolado e na molécula de dgua isolada.

Para os angulos, observamos uma maior variagao no angulo CoN1Cs. Esta variagio
corresponde a 0.8” de diferenca entre estes angulos no aglomerado isolado e na molécula de
piridina isolada. Esta pequena variagio deve-se & ligeira diminuicio das distancias C»Cs e
CsCs no aglomerado isolado (cerca de 0.002A menores), aliada ao fato de que a molécula
de piridina néo tem uma forma hexagonal regular. Desta forma, o 4ngulo CoN;Cg torna-se

maior no aglomerado isolado que na molécula de piridina isolada.

5.1.2 Liquido de Piridina e Agua

Estudamos o liquido molecular constituido pela molécula de piridina como soluto

e moléculas de dgua como solvente. Para isso, escolhemos o método de simulagdo computa-

cional Monte Carlo Metropolis, j& que este método de simulacio tem-se mostrado eficaz para

gerar estruturas supermoleculares que representem um liquido em equilibrio termodinémico

[58].

Realizamos no total, cinco simulagdes computacionais para obtengao do liquido

molecular. Nestas simulagdes, variamos 05 potenciais para as moléculas de piridina e dgua,

ilizamos para a molécula de piridina foram OPLS de 6 sftios [59] e OPLS de 11 sitios
que utilizam

e 4gua, utilizamos 08 potenciais SPC [61] e TIPSP [62]. Das trés

[60]. Para a molécula d

: -idina. duas foram otimizadas em fase gasosa
. olécula de piridina,
adas para a m

geometrias utiliz

R e

N e e T Y T S N e
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em niveis HEF/6-314-G* ¢ MP2/6-31 4G+

€ a terceira geometria resultou da otimizacio do
aglomerado piridina-

A .
gua em nivel MP2/6-314+G*. Devido & grande semelhanga estrutural

trabalho somente o liquido de piridina e dgua obtido em uma das simulagges.

Na simulagio que analisamos a seguir, utilizamos o método Monte Carlo Metropo-
lis para gerar as estruturas supermoleculares que correspondem ao liquide. Esta simulagio
foi realizada com 1 molécula de piridina e 400 moléculas de 4gua, no ensemble NVT, com
a densidade da 4gua, p = 0.9966 g/cm3 [63], & temperatura de 298.15 K. Esta simulagio
consistiu de 2x10° passos MC de termalizacdo, seguido por um estdgio de equilibrio de
80x10% passos MC. Realizamos esta simulagdo MCM utilizando o programa DICE [64].

Para descrevermos as interacdes moleculares no liquido, utilizamos o potencial
composto pelos potenciais de Lennard-Jones e de Coulomb, mostrado pela expressao (3.7).
Os parametros dos potenciais que utilizamos nesta simulagio foram SPC para dgua e OPLS

de 11 sitios para a piridina, tabela 5.4.

Agua-SPC gle) () o(A)
0 —0.820 0.155 3.165

Hy 0.410 0.000 0.000

Hs 0.410 0.000 0.000
Piridina.OPLS/1sttios  q(e)  e(52) o(A)
N —-0.678 0.170 3.250

Cy = Cs 0473 0070 3.550
Cs = Cs 0447 0070 3550
s 0227 0070 3.550

By Hiy 0.012 0030 2420
Hg = Huo 0.155 0.030 2.420
Hy 0.065 0.030 2.420

tencial LJ para as moléculas de dgua e de piridina utilizados na simulagéo
poten

Tabela 5.4: Parametros do

computacional.

. iridina e dgua que utilizamos nesta simulagio
: 10léculas de pirl
As geometrias das I
i a que obtivemos da otimizagao do aglomerado piridina-dgua em
foram, para a piriding,
?

ey R R T T T T USRI
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Coordenadas( )

Piridina T Y =

N 0.0000  0.0000 — 0.0000
Cy 1.1527  0.0000 0.6980
Cs 12017 0.0000 2.0936

Cy —0.0010  0.0000 2.8067
Cs =1.2001  0.0000 2.0945
Cs —1.1521  0.0000 0.6989

Hy 2.0648  0.0000 0.1046
Hyg 2.1609  0.0000 2.6049
Hy —0.0014  0.0000 3.8943
Hyp —2.1590  0.0000 2.6065
Hy, —2.0648 0.0000 0.1064

Agua
O 0.0000  0.0000 0.0000
H, -0.5774  0.8165 0.0000

Hy 0.5774 —0.8165 0.0000

Tabela 5.5: Coordenadas atomicas das moléculas de piridina e dgua utilizadas na simulacio computacional.

nivel MP2/6-31+G* e para a dgua a geometria definida no potencial SPC. Apresentamos

as coordenadas destas geometrias na tabela 5.5.

Através da simulacdo MC, geramos 80x10° estruturas supermoleculares que re-
presentam o liquido de piridina e 400 moléculas de dgua em equilibrio térmico. Contudo
esta é uma quantidade muito grande de estruturas para submetermos todas elas a célculos

quanticos. Utilizando a funcéo de auto-correlagio da energia, selecionamos dentre estas

b

. . ’

St i i te.
acurdcia das médias estatisticas obtidas posteriornien

Através da funcdo de auto-correlagao da energia mostrada na figura 5.2, realizamos
raves da

just m duas fungoes exponenciais e a partir deste ajuste obtivemos o passo de
um ajuste co 6 ‘
tistica T & 24x10* passos MC. Separamos as 80x10° configuragdes por um
correlagdo estatistica 7 = ~ <
04 MC e obtivemos 250 estruturas com correlagdo estatistica de 25%
intervalo de 32x10* passoS

tivas. A correlagio presente nestas 250 estruturas nao afeta
4s consecutvas.

entre duas estrutur

]
|
4
8
£l

A AT e e e
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—_ C(i)= 0-3(’«(“”4'0.76('”8”)
0.8
o
o
0.6
0.4 = 1 " ] A 1 1 %
0 50 100 150 200 250

i (intervalo das configuragdes)

Figura 5.2: A funcio de auto-correlagdo da energia calculada para o liquido de piridina e dgua é repre-
sentada pela curva de bolas vazias. A linha contfnua representa o ajuste exponencial feito para a mesma
funcao. Da equagdo C(i) obtivemos T = 600 que corresponde a um intervalo de 24x10% passos MC.

a média das propriedades eletronicas obtidas, como veremos adiante, apenas aumentam
a quantidade de célculos quénticos a serem realizados para a obtencdo de propriedades
eletrénicas desejadas.

Para analisarmos a estrutura do liquido de piridina e dgua, fizemos uma andlise da
funcao distribuigdo radial dos centros de massa das moléculas de piridina e de dgua, figura
5.3. Deste grafico, observamos claramente a formagao de duas camadas de solvatagao, que
sdo definidas pelo nimero de primeiros vizinhos da molécula de soluto. Este nimero que
define as camadas de solvatagdo é conhecido como nimero de coordenagdo. A primeira
destas camadas comeca em 2.75A e termina em 6.15A com pico em 4.85A. J4 a segunda
A e termina em 9.55A. Os mimeros de coordenagdo que encon-

camada comeca em 6.15

t s foram 30 moléculas na primeira camada de solvatacdo e 120 moléculas na segunda
ramo

da. A figura 5.4 ilustra uma configuragao obtida para a primeira e segunda camadas
camada. -

de solvatacao.

T
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G(r)

Figura 5.3: Funciio distribuicéo radial das distancias entre os centros de massa das moléculas de piridina

e dgua no liquido molecular.

a camadas de solvatagao a) e b) respectivamente definidas pela

segund
de massa das moléculas de piridina e dgua.

Figura 5.4: Ilustragdo da primeira e
funcio distribuigo radial dos centros
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5.1.3 Aglomerado Piridina-Agua no Liquido

Aglomerado
S I : _
1oleculares podem ser definidos como estruturas constituidas por

um pequeno nimero de molé interagi
moléculas Interagindo por forgas intermoleculares e sio objeto de

grande interesse tanto tedrico quanto experimental

Jet cooling & - . ——
g € uma das técnicas experimentais utilizadas para se obter aglomerados

molecul . 'a téeni . i
ares. Esta técnica consiste em expor um fluido, geralmente uma solugdo, a uma

pressao mais baixa que sua pressio de evaporagido. Deste modo, uma parte do fluido resfria-
se rapidamente enquanto a outra evapora. Comprimindo-se o vapor produzido através
de uma alta pressdo, geralmente detecta-se a formacdo de aglomerados moleculares com
diferentes quantidades de moléculas. Teoricamente, pode-se obter aglomerados moleculares
através de otimizagio de geometria, utilizando-se métodos ab initio ou semi-empiricos.
O aglomerado piridina-dgua foi recentemente estudado por Dkhissi, Adamowicz e
Maez [56]. Neste trabalho, através de cdlculos realizados para o aglomerado piridina-dgua,
os autores apresentam um estudo comparativo de diferentes métodos tedricos e conjuntos
de func¢Bes-base. Nio observamos na literatura atual nenhuma referéncia sobre a obtenc¢io
experimenta] do aglomerado piridina-4gua. Neste sentido, uma referéncia interessante ¢ de
Caminati e seus colaboradores [65, 66] que investigaram através de técnicas experimentais
a formacao de aglomerados compostos por diazinas (pirimidina e piridazina) e dgua.
Em nosso trabalho estamos interessados em investigar o aglomerado molecular

formado por 1 molécula de piridina e 1 molécula de dgua. Este aglomerado apresenta uma

ligacéo de hidrogénio entre o 4tomo de nitrogénio da piridina e um dos dtomos de hidrogénio

da 4 Obtivemos este aglomerado teoricamente em dois estados distintos: No liquido
a dgua. i

i imi asosa.
molecular de piridina e agua € otimizado em fase g

U do de analisar a formagao de ligagio de hidrogénio no liquido molecular de
m modo

< oenseso radial determinada pelas distancias entre
R o através da funcdo distribuigao
piridina e dgua é atrave v |
de nitrogénio da piridina e de oxigénio da dgua, figura 5.5. No primeiro pico
0s dtomos de nitroge

SR o R 0
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G(1)

0.3

0

Figura 5.5: Funcio distribuicio radial da distancia entre o 4tomo de nitrogénio da piridina e o dtomo de
oxigénio da 4gua.

da G(ry..0), observamos que as ligagdes de hidrogénio comegam a se formar em 2.45A e
terminam em 3.35A, com um méximo em 2.94A. Com isso, pudemos determinar a distancia

rn_o a ser utilizada como um dos critérios geométricos necessdrios para caracterizar a

formacio de ligagdo de hidrogénio.
Outro modo de analisarmos a formagao de ligagoes de hidrogénio no liquido mole-

cular é através da distribuicdo energética de algumas das estruturas do liquido molecular,

figura 5.6. Deste grafico, notamos que s estruturas selecionadas pelas linhas tracejadas
.6. g

caracterizam estados que interagem por meio da ligagdo de hidrogénio existente entre as

ligagdo de aglomerados piridina-dgua no liquido.
Baseados na G(rn..0) ilustrada figura 5.9 e na distribuicio energética ilustrada na
aseados n

fi i itéri 16tricos e energéticos, para caracterizarmos a
ntes critérios geon
gura 5.6, tomamos 0S segul

fequi iridina e dgua:
fi 0 de ligagao de hidrogénio no liquido molecular de piridina e 4g
ormagao , o | ,
2 entre O nitrogénio da piridina e o ox1génio da dgua: ry._o < 3.54;
/ Disténcia e

i
&
b
s

W
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Figura 5.6: Distribuigdo energética das estruturas no liguido molecular de piridina e dgua. As linhas
tracejadas definem as estruturas com energia de ligaco cldssica menor que 2kcal/mol e distdncia entre os

dtomos de nitrogénio e oxigénio menor que 3.5 A.

Vv Angulo entre nitrogénio da piridina, oxigénio e hidrogénio da dgua: 85, < 30%;

+/ Energia cldssica da ligagao de hidrogénio: £ > 2.0kcal/mol.

Utili:i;ando estes critérios sobre as 250 estruturas supermoleculares obtidas no
liquido de piridina e 4gua, obtivemos a ocorréncia de ligagdo de hidrogénio apresentada

na tabela 5.6. Quantitativamente, dentre as 250 estruturas do liquido analisadas obtivemos

0HB 1HB 2HB 3HB
percentual  17% 62% 20% 1%

Tabela 5.6: Ocorréncia de ligages de hidrogénio (HB) no liquido molecular de piridina e dgua.
abela 0.0: s

resentaram 1HB, 49 estru-
a taram HB, 154 estruturas que aprese ,
44 estruturas que nao apresen

entaram 2HB e 3 estruturas
leculares onde se observa a formagao de uma tnica

que apresentaram 3HB. Percebemos uma clara
turas que apres

i 10
predominancia de estruturas supern

T

TR

!.
i
i
i




41

ligagdo de hidrogen; ,
' ogénio. Devj . :
do 20 nasso Interesse em estudarmos os aglomerados formados

por 1 molécula de Piridina e 1 o]

ecula de 4gua, restringimos a maioria de nossos cilculos

Anti 3 e
quanticos as 154 estruturas Supermoleculares que apresentam 1 HB.

Se integrar o
STATMOs o primeiro pico da G(rn..0), obtemos uma média de 1.76HB /estru- i

tura. Por outro lado, se fizermos a madia, partindo da ocorréncia das ligagdes de hidrogénio
no liquido, tabela 5.6, obtemos L.1HB/estrutura. A diferenca existente entre estas duas
médias deve-se o fato de que nao podemos garantir que todas as estruturas de primeiros i
vizinhos que sdo inclufdas na integracio do pico da G(rn..0) estdo realmente associadas
a ligagOes de hidrogénio. Porém, ambos os nimeros médios de HB /estrutura, estao em
bom acordo com o esperado para um liquido molecular polar, que é de aproximadamente 1
ligacdo de hidrogénio por estrutura gerada [67].

Na tabela 5.7, apresentamos as disténcias ry. o e os angulos 0oy obtidos da

otimizacao do aglomerado piridina-dgua e das 154 estruturas do liquido que apresentaram

1 ligacdo de hidrogénio. De agora em diante, sempre que apresentarmos resultados obtidos i

e sio apresentados acompanhados de seus respectivos erros estatisticos. Percebemos que

I
para os aglomerados do liquido molecular, estes resultados correspondem a valores médios i
[§
|
f
|

Aglomeradoisoiade _ (Aglomeradouiquido) 154 csruturas

r A 2.947 2.937 + 0.013
R0 0.7 14.5 + 0.6

N

‘9N(3H (0)

T

Tabela 5.7: Distancias e 4ngulos das ligagdes de hidrogénio no aglomerado isolado e no lfquido molecular.

P liouido molecular apresentamos valores médios acompanhados de erros estatisticos, obtidos das 154
ara o liqui

estruturas com 1HB. i

i StaﬂCl N_,_O aj 10 e V [ 5

{qui i para os angulos @, 4. observamos uma
i liquido com 1 HB. Jé par NOH
obtido das 154 estruturas do |
: i ional presente i
variacdo de aproximadamente 14°. Tsto se deve & grande variedade conformacional p
o acontece 1O aglomerado isolado onde o pequeno &ngulo 05, € um i
no liquido, o que nao

& o] istema. i
reflexo da minimizagdo da energia do sis j
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5.2 Energia da Ligacdo de Hidrogénio

Para obtermos i
4 ——
energia de ligacio do aglomerado piridina-4gua. obtido em fase
gasosa e nas estrutu e e
ras que apresentaram ligagio de hidrogénio no liquido molecular, rea-

lizamos cél it ;
dlculos ab initio, em nive] MP2/6-31+G* com o programa Gaussian 98 [55]. Cor-

rigimos o BSSE S
& pbresente nestes cdlculos através do método de correcio de counterpoise.
Fizemos també £ ;
M, & correcao para a energia de ponto zero do aglomerado piridina-dgua
otimiz il . )
mizado, utilizande o mesmo nivel de csleulo e 0 mesmo programa. Os valores obtidos

para estas energias de ligagfo sdo apresentados de modo resumido na tabela 5.8.

Aglomeradojsolage  (Aglomeradoyguido) {Aglomeradojiquido) 4

154

Jgp(kcal/mol) 8.36 5.84 +0.10 5.76 £ 0.20

E“" (kcal/mol) 6.24 3.70 £ 0.10 3.63+£0.23
ESE . (kcal/mol) 4.35 £ =

Tabela 5.8: Energias das ligacdes de hidrogénio formadas no aglomerado isolado e nos aglomerados obtidos
das 154 estruturas com 1 HB e 49 estruturas com 2 HB do liquido molecular. O indice CP indica valores
que incluem corregéic de counterpoise e o indice inferior indica a inclusdo de corregdo de ponto zero. A

energia de ponto zero obtida para o aglomerado isolado foi de 1.89kcal/mol. Os valores médios obtidos para

o liquido apresentam seus respectivos erros etatisticos.

Para o aglomerado piridina-dgua isolado, realizamos célculos quéanticos partindo da

geometria otimizada anteriormente. J4 para os aglomerados obtidos no liquido molecular,

submetemos a cdlculos quanticos as 154 estruturas supermoleculares que apresentaram 1

HB e obtivemos as energias de ligagao de todas as 154 estruturas, com as quais calculamos o

gia de ligagao. Para corrigirmos o BSSE pr
culos ab initio em nivel MP2/6-31+G*.

L1 esente nos cdlculos de energia
valor médio da ener

de ligacdo no liquido, realizamos um total de 770 cdl

Também realizamos cileulos quanticos similares para as 49 estruturas do liquido
ambém

9 HB. Para isso retiramos destas estruturas a molécula de dgua ener-
ram . ,

de piridina. Assim,

que apresenta.
ficamos com 49 estruturas con-

menos ligada a molécula

geticamente
a molécula de dgua similar & estrutura do aglomerado

; s )
tendo uma molécula de piridina e un

otimizado.




counterpoise pa,
Polse para o BSSE do aglomerado isolado, 6.24kcal/mol, estd em bom acordo com

o resultado teérico obtige na literatyrs [56), que ¢ de 6.29kcal /mol.

Existem diversas andlises que consideramos interessantes de serem feitas sobre os
resultados da tabela 5.8, Uma destas andliges refere-se a0 fato de que tanto no aglomerado
otimizado quanto no valor médio para os aglomerados obtidos no liquido, a correcio de
counterpoise para o BSSE corresponde a 2.1kcal/mol da energia de ligagio total nos dois
sistemas. A principio, ndo h4 nenhuma razdo para que estes nimeros sejam iguais nos dois
sistemas, visto que no lfquido existe uma grande variedade de conformagdes estruturais para
as moléculas, ou seja, existem diversos valores para distincias ry_o e orientacgdes relativas
das moléculas de piridina e dgua.

No lfquido, encontramos um valor médio para a energia de ligacdo em torno de
3.70kcal/mol, ou seja, esta energia ¢ cerca de 2.5kcal/mol mais fraca que a energia de ligacao
do aglomerado isolado (6.24kcal/mol).

Nas 49 estruturas que formaram duas ligagdes de hidrogénio no liquido, observamos
que devido & presenga da segunda molécula de dgua atuando como doadora de prétons,
a energia de ligacdo é em média 0.15kcal/mol mais baixa que a energia média das 154
estruturas com 1 HB. Este fato confirma o efeito anti-cooperativo presente entre as moléculas
de dgua [45, 68].

Podemos afirmar que o valor médio da energia de ligagdo do aglomerado no liquido
é cerca de 2/3 da energia de ligagdo no aglomerado otimizado. Estas diferencas nas energias
am que as moléculas de piridina e dgua interagem mais fortemente no

de ligagdo mostr

. btidos do liquido. O que pode ser explicado
aglomerado isolado que nos aglomerados obti

las ligacoes de hidrogénio que se formam no liquido, j4 que as moléculas de dgua atuam
pelas ligacoes

- éculas de
doadoras, quanto receptoras de prétons. Sendo assim, as molécul
entre si tanto como A
m ligagdes de hidrogénio entre sl, figu . .
coes se tornam, enfraquecendo a ligacdo de hidrogénio

ra 5.7, de modo que quanto mais ligacoes
dgua forma

i n o
se formam, mais intensas estas lig
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Figura 5.7: C
.T: Confi do i igagod i
nfiguracdo ilustrando as ligacoes de hidrogénic entre piridina-dgua e entre &
ntre dgua-dgua no

liquido molecular.

existent & B
e entre a molécula de piridina e uma destas moléculas de dgua. Desta manei
- neira, o

efeito i e : Ani -
na energia das ligacoes de hidrogénio, contribui para a diminuigdo do valor da ;
- energia

quando comparada & energia piridina-dgua

de ligacdo piridina-dgua no liquido molecular,
Fste comportamento jé havia sido observado por Scheiner

obtida no aglomerado isolado.
para cadeias de HCN [45]. Em seu trabalho, 0 autor observou que as energias de ligaga

8.0
jonalmente a0 aumento da qua.

ividuais das energias de ligagao referentes as

aumentavam proporc ntidade de moléculas na cadeia.

A figura 5.8, mostra 08 valores ind

154 estruturas do liquido, obtidas por cdlculos quanticos. A distribuigao de valores ob-
ia da flutuagdo térmica presente no liquido e ndo pode

servada nesta figura é uma evidénc
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Figura 5.8: Distribuicio dos valores individuais da energia de ligacio de hidrogénio formada nos 154
aglomerados piridina e d4gua do liquido. A linha pontilhada representa o valor médio da energia de ligacio

piridina-dgua no liquido.

ser substituida por apenas uma estrutura, similar ao aglomerado piridina-dgua isolado, por

exemplo.

5.2.1 Convergéncia Estatistica
Como o valor da energia de ligagao do aglomerado piridina-dgua no liquido foi

obtido através da realizagdo de uma média estatistica sobre valores obtidos de célculos

quanticos, & importante discutirmos a convergéncia de nossos resultados finais para esta
)

energia de ligacao.
O erro estatistico é dado por

g (5.1)
N -1

g =

N & o niimero de configuragdes presentes na média. Como é
oe

desvio padré
onde s €0 ’ a do tipo 1/ VN com niimero total de con-

. endénci
sabido, o erro estatistico tem uma dep

sdia. Po aior o nimero de configuracdes,
4 a medaia.
no célculo d

rtanto, quanto m
figuracoes usadas
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Figura 5.9: Convergéncia da energia de ligagio do aglomerado piridina-4gua do liquido. A linha pontilhada

representa o valor médic da enegia de ligacdo para o aglomerado no liquido.

calculamos esta média levando em consideracao quantidades diferentes de cédlculos quénti-
cos. Podemos perceber claramente que o valor médio da energia de ligagao converge em

torno de 80 c4lculos quanticos. Quando levamos em consideragdo uma quantidade maior

de calculos quénticos no cileulo do valor médio, observamos somente uma diminuig¢éo do

erro estatistico da média. Logo, podemos afirmar que nossos resultados para a energia de

ligacdo das estruturas do liquido estao convergidos e que esta energia corresponde a cerca

de 2/3 da energia de ligagao obtida para o aglomerado piridina-dgua em L SRR,

5.3 Momento de Dipolo

o. realizamos célculos quaticos ab initio em
H

ipol
Para analisarmos 0O momento de dip

a* utilizando 0 programa Gaussian 98 [55]. Analisamos as moléculas de
. .31 , u t2 .
mivel MEcBeF do piridina-dgua isolado e obtido no liquido molecular.
a

: er
piridina e 4gua isoladas € © aglom

e s



o 3
© a variedade estrutural apresentada no liquido,

Os valore
® Para os momentos de dipolo obtidos para as moléculas de piridina e

dgua isolad
g adas, para o aglomerado isolado e Para os aglomerados do liquido molecular, sdo

apresentados na tabels 5.9.

s (debye) Moléculaigojaga Aglomeradoigojado (Aglonleradoliquido)

Hpiridina 2.510 2.495 2.495 .
[Tk - 2.487 2.489 £ 0.003
Tr— 2.327 2.335 2.272
P - 2.254 2.175 £ 0.002
Hisidinad dgun = 5.071 4.712 £ 0.055

Tabela 5.9: Momentos de dipolo das moléculas de piridina e dgua isoladas e dos aglomerados piridina-
dgua isolado e no liquido molecular. Os valores para o liquido molecular sdo médias estatisticas sobre 154

estruturas acompanhadas de seus respectivos erros estatisticos. O fndice CP indica valores com correcio de

counterpoise.

Dos valores apresentados na tabela 5.9 podemos analisar o efeito do BSSE no mo-

olo, e também 0 efeito da polarizag.éo S
)
rados otimizado e em fase ll'quida. Adicional-

. ofrida por moléculas que interagem
mento de dip

_ 5 Ayt me
através de ligagdes de hidrogénio nos aglo
o efeito cooperativo no momento de dipolo das es-

: : d
mente, podemos analisar 2 influéncia

. cular.
truturas apresentadas no liquido mole

t
Uras que apresentaram 1 ligagao de hidrogénio

dgua obtido ng liquido, foi calculado através da



mental 2.215 40,01
0D [69], quanto €Om o valor teérico de 2.46D [56], obtidos na literatura.

isolado é maior ue
que a soma dog Mmomentos de dipolo das moléculas de piridina e dgua

isoladas. I o :
St se deve a0 efeito de polarizagio sofrido pelas moléculas de piridina e 4gua

quando formam a ligagio de hidrogénio no aglomerado piridina-dgua [68).

Com relagio ao BSSE, observamos que a sua influéncia no momento de dipolo &
pequena. Para a molécula de 4gua obtida dos aglomerados do liquido, observamos uma
variagao de 0.097 devido ao BSSE. J4 & menor variagdo observada foi para o momento
de dipolo da molécula de piridina, também obtido dos aglomerados do liquido que foi de
0.006D. Para os nossos resultados, podemos entdo afirmar que o erro de superposi¢io de
base ndo exerce uma influéncia significativa no momento de dipolo tanto das moléculas
isoladas quanto das moléculas em solugio aquosa.

Ainda sobre os valores apresentados na tabela 5.9, podemos comparar 0s momentos
de dipolo das moléculas de piridina e dgua dos aglomerados obtidos isoladamente e em
solugao aquosa. Como a estrutura da molécula de piridina que utilizamos na simulagdo
computacional é a estrutura que obtivemos no aglomerado piridina-dgua isolado, o momento
de dipolo da molécula de piridina ndo varia nas duas estruturas. Jd para o momento de

~ e~ s que no aglomerado
dipolo da molécula de dgua, com corregao de counterpoise, observamos q g

isolado este momento de dipolo tem o valor de 2.254D e no liquido este valor é diminuido

de 0.079D. Esta diferenca pode ser explicada pelas diferentes geometrias das moléculas de

vras

a‘gua nas duas estruturas. Em outras pala 2

eletrénicas causadas pela HB formada com a molécula de
)

no aglomerado isolado a molécula de dgua

apresenta distorgoes geométricas € Ftores i
{ 5 orgdes geométricas
to que no liquido as moléculas de 4gua néo sofrem distor¢des g :

iridina, enquanto q . » .
P » end devido & imposigdo de rigidez das moléculas

quando formam as ligagdes de BiaroEen,

durante a simulagao.



mentos de dipolo do aplomer i
- giomerado isolado @ og aglomerados obtidos no liquido molecular.
SEIvamos que o moment i
ento de dipolo do aglomerado isolado & 8% maior que o valor médio
do momento de dipol

d .
O dos aglomerados do liquido molecular. Esta diferenca de 0,36D

indica que no aglomerado isolado existe uma polarizagio maior que nos aglomerados do
liquido molecular. Da tabela 9.10, observamos que as cargas nos sitios que participam da
ligagéo de hidrogénio sio aproximandamente 10% maiores no aglomerado isolado que nos
aglomerados do liquido. Juntando estes dois resultados obtidos para o aglomerado isolado,
maior polarizagio e maior densidade de carga, € possivel entender a diferenca observada

entre os momentos de dipolo do aglomerado isolado e dos aglomerados do liquido.

Cargas (u.a.) Moléculaigagn  Aglomeradogopage (Aglomeradoiiuido)

154 estrut
Nitrogénio —0.200 —0.333 —0.298 £+ 0.003
Oxigénio —0.953 —1.031 —0.995 + 0.002
Hidrogénio 0.475 0.586 0.522 + 0.004

Tabela 5.10: Cargas nos sitios das moléculas de piridina e 4gua que participam da ligagdo de hidrogénio no
aglomerado isolado e do liquido molecular. Os valores para o liquido séo acompanhados de erros estatisticos

Acreditamos que a polarizagdo causada pela formagao da ligacdo de hidrogénio

i j jor T } iferenca existente entre os momentos
no aglomerado isolado seja a maior responsével pela difereng

de dipolo dos aglomerados isolado e no liquido. Esta afirmagéo se baseia no fato de que

as cargas nos sitios que participam da HB sio menores nas moléculas de piridina e dgua

isoladas, porém os momentos de dipolo destas moléculas sdo maiores que os obtidos para
oladas,

P ] 1

(Aglonlel‘aC]‘olfq"ido)154 estrut
93.84 +£0.91

Aglomeradoisolado
a (%) 23.07

de dipolo do aglomerado e o eixo z. Os valores para o

mento
Tabela 5.11: Angulos formados entre 0 1.1101
- fsticos.
liquido sdo acompanhados de erros estat!

izagdo sofrida pelos aglomerados isolado e

i i olar
QOutro modo de investigarmos & P
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no liqui & :
fquido, & analisando a jnfiye
uéncia d
destes : 3 oriormags :
aglomerados, através do gy 1 agoes geométricas no momento de dipol £
gulo o. Este 4 Poe
1 A1 y
do aglomerado e o eixo z, eixo e 1gulo é formado entre o momento de dipol
L m que estd posici e
L posicion
piridina no aglomerado. Da tabela 5.1 ado 0 momento de dipolo da molécula de
11, vemo 3
aglomerado isol , 2 R e e
ol 3 s llerenca entre o 4 |
i ‘ o angulo & do i
angulo é explicad glomerados do liquido molecular. O valor de 0.9
lIcada pela grar ’ . T de 0.91° de er
n1de variedad o neske
e de conformacé
agoes estruturais, e {
, € conseqiientemente

na figura 5.10.

g 1 4 w
I 1gura 5- 0 D e onio afc S p p & a O no li \]1(1
lf reﬂtes C nf rmacoe eStIuturalS ara o aglOIl)EI adO lIldln agu apreSEHtad l q )

molecular.

arla I I { ] I'

olarizaca : :
polarizacéio das moléculas nos momentos de dipolo dos aglomerados, calculamos 0 moment
nto

de di . v
e dipolo para estas estruturas isoladas e no liquido, atraveés da soma vetorial dos momento
]

de dipolo da moléculas isoladas, Het: dado por

4 Qﬂl)il'idiualu'ﬁglm cosf (52)

2 2
fu’piridina £ Higua

e ilustrado na figura 5.11.
ados na tabela 5.12 observamos que g é 0.359D maior no

Dos valores apresent
que tem 0 valor médio de (4.712+0.055)D.

no aglomerado do liquido,

aglomerado isolado que
0.190D maior que 0s aglomerados

isolado possul fyet

al a 4.542D.

mbém que 0 aglomerado

de Hoet igu

Observamos ta:

do liquido, que tem valor médio
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Figura 5.11: ” i i
g 9.11: Tlustracio da adido vetorial dos momentos de dipolo das moléculas de piridina e dgua no
aglomerado.

Aglomeradojsslade  (Aglomeradogy )
: iquido/ 154 estrut.
) 4.732 4542 +0.007
1 (D) 5.071 4.712 +0.055

Tabela 5.12: Valores dos momentos de dipolo obtidos através da soma vetorial das moléculas isoladas

(f4ye1) e diretamente de cdlculos quanticos, ambos com correcdo de counterpoise. Os valores para o liquido

sao acompanhados de erros estatisticos.

Podemos afirmar que as diferengas observadas entre os momentos de dipolo, tanto
{4 quanto f,,;, no aglomerado isolado e dos valores meédios para os aglomerados no liquido,

devem-se as diferentes polarizacdes a que estdo submetidos os dois sistemas. No liquido, o

efeito cooperativo da dgua faz com que a polarizagao sofrida pela molécula de piridina seja

menor que a polarizagio sofrida pela mesma molécula no aglomerado isolado.

Observamos o efeito cooperativo, quando comparamos 0s momentos de dipolo do
aglomerado isolado ao valor médio do momento de dipolo dos aglomerados piridina-4dgua
do liquido. Tanto o dipolo obtido diretamente de célculos quanticos, u, quantc o dipolo
o liquido.
i : isoladas, ft,e;, mostram-se menores no
] i dipolos das moléculas 1s0  Hye

obtido pela soma vetorial dos i e
& outra evidéncia da cooperatividade nas ligagdes

liquido que no aglomerado isolado. et tam individualmente
. 4 dgua aumentam In viaualme

lo das moléculas de

s momentos de dipo

de hidrogénio. O ‘
° idrogénio formadas entre estas moléculas, fazendo

. ‘racoes de h
com o aumento do nimero de ligagdes d
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COm que 0 momento de dj
1polo do aglomeradg Piridina-dgua no liquido seja menor que o

momento de dipolo dg aglomerado isolade

5.3.1 Convergéncia Estatistica

COIIlO 0S mo .
mentos de dipolo para as 154 estruturas do liquido foram obtidos

através do célculo édi fsti
de médias estatisticas, vamos analisar a convergéncia de nossos resul-

tados para e :
P sta propriedade. Na figura 5.12 mostramos os pontos referentes aos valores

individuais dos momentos de dipolo obtidos diretamente dos cilculos quénticos, p, e obti-
dos através da soma vetorial dos momentos de dipolo das molécuals de piridina e dgua,
Hoyet, Para as 154 estruturas de aglomerado do liquido molecular. Observamos que tanto
para p quanto para fi,, existe uma grande distribuicio de valores. Esta distribuicao de
valores apresentada nos dois gréficos caracteriza as diferentes conformacdes estruturais que
estdo presentes no liquido molecular. Notamos também que os momentos de dipolo obtidos
diretamente dos cdlculos quénticos, y, tém valoresmais distribuidos que os valores obtidos
para a soma vetorial dos dipolos, .. Na figura 5.13, apresentamos a convergéncia para o
momento de dipolo p para os aglomerados obtidos no liquido. As médias apresentadas neste

grafico foram obtidas através de cdlculos em que levamos em conta diferentes quantidades

de configuragoes Analisando este grafico, podemos afirmar que os resultados para o mo-

mento de dipolo p dos aglomerados presentes 1o liquido, mostram-se convergidos quando
inclufmos pelo menos 100 configuragoes no cdlculo do valor médio do momento de dipolo

dos aglomerados do liquido.
lise para a soma vetorial do momento de dipolo das molécu-

Fizemos a mesma ana
erados obtidos do liquido, figur
:dades de configuragdes. Observamos que os

2 5.14. Estas médias foram obti-

las isoladas nos aglom

consideracdo diferentes quant

das levando em |
o incluimos aproximadamente

120 configuragoes na

; nd
valores mostram-se convergidos qua

média. .
resultados para 0s momentos de dipolo i e fi,,; dos
1gto, NOSSOS
Como pode ser Visto,
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aglomerados obtidos no liquido, est&o convergidos e correspondem, respectivamente, a 93%

e 96% dos valores dos momentos de dipolo correspondentes para o aglomerado piridina-agua

isolado que sao u = 5.071D e Hoey = 4.732D.
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Capitulo 6

Conclusoes e Perspectivas

Utilizamos um procedimento sistemético baseado na metodologia seqtiencial Monte
Carlo/Mecénica Quantica (S-MC/MQ) para obtermos as estruturas que apresentaram li-
gacdes de hidrogénio no liquido de piridina e d4gua. Critérios geométricos e energéticos foram

utilizados para selecionarmos estas estruturas no liquido. Estes critérios constituem uma

definigdo mais geral que o nimero de coordenacéo obtido da fungéo distribuigao radial. A

anslise detalhada destas estruturas mostrou que a maioria delas, 62% , contém uma ligagéo

de hidrogénio, enquanto que © restante das estruturas apresentam duas ou nenhuma ligagao.

Na média, obtivemos 1.1 ligagdo de hidrogénio no l{quido de piridina e dgua. Através da

50 de auto-correlagio da energia obtivemos o int

as estruturas estatisticamente descorrelacionadas.

angliss dafine ervalo de correlagao estat{s-

tica, com o qual selecionamos somente

scorrelacionadas que apresentam uma ligacdo de hidrogénio

Obtivemos 154 estruturas de

as de piridina e dgua. Todos os res
ra o calculo das médias estatisticas. Utilizando as

entre as molécul ultados mostram-se convergidos quando
os pelo menos 80 estruturas pa
mulacdo Monte Carlo, re
de ligagao e momento de dipolo destas estru-

utilizam
alizamos célculos quanticos ab initio

154 estruturas geradas pela si

, e obtivemos & energia

em nivel MP2/6-31+G*
esultados a0s obtidos para o aglomerado piridina-dgua

turas no liquido. Comparamos estes I




momento de di .
polo foram submentigos & corregiio de counterpoise.

Obtivemos sy )
que a média para a energia de ligaco das 154 estruturas do liquido é de

aproximadamente 3.70 kcal /mo] o corresponde a 2/3 da energia de ligagdo do aglomerado

isolado. o
Este resultado Sugere que a utilizacio de aglomerados otimizados para imitar

interacdes especificas entre soluto e solvente em liquidos ndo é recomendada.

Nosso resultado para o momento de dipolo, do aglomerado piridina-4gua isolado
€ p=5.071 D. Comparando este resultado com a média, obtida para g no liquido, (4.712+
0.055)D, notamos que o momento de dipolo do aglomerado isolado & 0.359D maior que a
média de x no liquido.

Como era esperado, a soma vetorial dos momentos de dipolo das moléculas iso-
ladas, p,,.,, forneceu valores menores pa.ra os momentos de dipolo, tanto para o aglomerado
isolado (0.339D menor), quanto para os aglomerados do liquido (0.170D menor). Compa-
rando ft,,; para os aglomerados isolado e em liquido, observamos que o p,,; do aglomerado
isolado & 0.190D maior que a média para 0 i, dos aglomerados do liquido, depois da

inclusdo da corregio de counterpoise. Isto reafirma que existe uma grande polarizagéo ele-

trostatica reciproca entre as moléculas do aglomerado isclado e que estas moléculas estdo

mais polarizadas que as moléculas do liquido.

Finalmente, enfatizamos que nossos resultados obtidos utilizando a metologia S-
3

MC/MQ sdo estatisticamente convergidos.
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correlation obtained by the ‘autocorrelation function of the energy. A detailed statistical analysis is
presented and converged results are obtained. The QM calculations are performed at the ab initio
MP2/6-31+G(d) level and the results are compared with the optimized 1:1 cluster. Our results using
QM calculations on 155 structures making one hydrogen bond gives an average binding energy of
3.7 kcal/mol, after correcting for basis set superposition error, indicating that in the liquid the
binding energy is about 2/3 of the corresponding binding in the optimized cluster. © 2002
American Institute of Physics. [DOI: 10.1063/1.1485963]

I. INTRODUCTION

Hydrogen bond continues to be a topic of increased in-

terest in physics, chemistry, and biology.' =8 It is fundamental -

to understand a series of biological phenomena that are
known to occur only in water, including proteins, DNA and
enzymatic reactions. Recent progress in cluster physical
chemistry™® with laser vaporization and jet-cooling tech-
niques, have produced a rich variety of hydrogen-bonded
complexes. These lead to an increasing interest in the theo-
retical and experimental investigation of bot7h structure and
spectroscopy of hydrogen-bonded systems.’® However, the
situation found in a cluster is, of course, not the same as that
in a liquid and understanding the nature of hydrogen bonds
in solution is crucial for several solvation and bir:)molecular
processes. It has been recognized that extrapolatmg‘hydro-
gen bond energjes from gas phase to aqueous is partlcul'arly
risky.® Recent efforts have considered the solvent effect on
the hydrogen bonds.'®?® These studies have be]egn concerned
with the influence of the solvent environment.~ Thus tl_lere
are theoretical studies of the solvent (S) effects on 2 }_)amc(tjl-
lar hydrogen-bonded system 4---B. The (4-""B )+S | 5;1“’ ;
ied using continuum theories. Lischka anq co-workerst a\_fd
Studied hydrogen-bonded interactions 1o the f'lcectil_‘;f;z; ,
dimer and in complexes formed by acetic acxd2 Jn S lfor o
Solvents using the polarized continuum model i
description of the solvent. In this investigation we are 1

. Electronic mail:
YAuthor to whom correspondence should be addressed
canuto@if.usp.br

0021-9606/2002/117(4)/1/8/$19.00

* . ested in the situation where the hydrogen bond is formed
* directly with the solvent, 4---S. This specific interaction is
- analyzed with the solvent as a dynamic, statistical, liquid at a
 certain temperature. The difficulty in the theoretical study of

hydrogen bonds in liquids is associated to the fact that in a
liquid there is not one, or even a few, but a very large num-
ber of different structures at a certain temperature. Although
there has been some effort to estimate theoretically the hy-
drogen bond strength in liquids,20 using results from system-
atic cluster calculations, it still lacks the statistical nature that
is intrinsic in a liquid system. Monte Carlo or molecular
dynamics computer simulation can give the essential aspects
of the structure of ‘a liquid and this type of treatment has
indeed been successfully used in obtaining the solvent effects
in the absorption UV/visible spectrum.*®=* In our case a
sequential treatment of the QM/MM (quantum mechanics/
molecular mechanics) type i5used. The structure of the lig-
uid is generated by Monte Carlo computer simulation and
quantum mechanical calculations are performed next in these
super-molecular structures. In this sequential (S-MC/QM)
treatment all molecules are treated by quantum mechanics. In
this present paper this methodology is extended to obtain
hydrogen bond strength in liquids. To .the best of our knowl-
edge, this is the first ab initio theoretical calculation of the
specific interaction hydrogen bond between the solute and
the solvent that explicitly considers the statistical average
that characterizes the liquid. The calculated ﬁnal. res.:ul-t rep-
resents an average of structures obtained for th.e liquid in th_e
thermodynamic equilibrium. The system consndfsrf:d }}ere 1s
the pyridine—water system. The selection of pyridine is mo-

© 2002 American Institute of Physics
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tivated by the strong interest involved in six-membered ni-
trogenated aromatic rings as the building block of proteins
and nucleotides. Theoretical studies of the 1:1 complex. of
pyridine-water have been performed previouslyz"z‘1 a%mmg
at understanding the cluster situation. As we shall see, In the
case of pyridine in liquid water more than one hydrogen
bond can be formed and this type of statistic is of interest.
Monte Carlo simulation is performed for one pyridine mol-
ecule in water at room temperature. Then hydrogen-bonded
structures in the liquid are identified and separated. These
structures are submitted to single-point ab initio second-
order perturbation theory (MP2) calculations and the binding

energies are then obtained and averaged. Another aspect that _

has to be considered in the theoretical calculations is the
effect of basis set superposition error (BSSE).*" All results
presented here are fully corrected for BSSE using the coun-
terpoise correction.’”® Thus several quantum mechanical
calculations are performed on the structures generated from
the Monte Carlo simulation and all results are corrected for
BSSE. The binding energy is thus obtained using configura-
tional averages of several hydrogen bonded. structures ob-
tained from Monte Carlo simulation at 7=25°C. The num-
ber of structures used is obtained sampling the MC structures
after analysis of the interval of statistical correlation,”%

Estimating the difference between the hydrogen bond in
gas and in liquid is important also in the context of classifi-
cation of the amount of covalence involved.® In a liquid it is
expected that the hydrogen bond is weaker compared to the
same binding in a cluster.>%'>*° This paper describes an ab
initio attempt to estimate this difference in hydrogen bond
strength.

Il. MONTE CARLO SIMULATION

Monte Carlo (MC) statistical mechanics simulations are
carried out employing standard procedures,* including the
Metropolis sampling technique51 and periodic boundary con-
ditions using the minimum image method in a cubic box.
The simulations are performed in the canonical (N¥T) en-
semble. The system consists of one pyridine molecule plus
400 water molecules. The volume of the cubic box is deter-
mined by the experimental52 density of water, which at T
=298.15K is 0.9966 g/cm>. The intermolecular interactions
are described by the standard Lennard-Jones plus Coulomb
potential with three parameters for each atom i (¢;, ¢;, and
g;)- The atomic parameters are combined by geometric aver-
age to generate the pair parameters €;=(¢;;)'? and o,
=(0;0;)". For the water molecules we use the SPC poten{
tial developed by van Gunsteren et al.>’ For pyridine, we use
two models of OPLS potential, the 6-site® and 11-site 5
Most of the quantum mechanical calculations are made on
the structures obtained by the MC simulation using the 11-
site model. However, comparison with the 6-site mode] indi-
cates the possible dependence of the results on the particular
choice of the classical potential. The set of intermolecular
potential parameters employed in the simulations are shown
in Table 1. The intermolecular interactions are spherically
truncated within a center of mass separation smaller than the
cutoff radius, r¢, of 11.5 A. Long range corrections were
calculated beyond this cutoff distance.”® The Lennard-Jones

’ROOF COPY 506228JCP
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arameters used in the Monte Carlo simulagj

LE 1. Potential pararm L2 ons (g
le:xiemary charge unit, € 10 kcal/mol and o in A). {gin
System B ‘ ’

- dine 6-site”
i]:Iynclnw —0.49 0.170 3.250
!
ity Ce om  omg L
CyHz, CsHio e ' el
o 0.09 0.110 3750
idine 11-site®
;yrldlﬂﬁ —0.678 0.170 3.250
cl c 0.473 0.070 3.550
Cz , C: —0.477 0.070 3.550
C:, 0.227 0.070 3.550
e Hy 0.012 0.030 2.420
Hy Hio 0.155 0.030 2.420
H, 0.065 0.030 2.420
Water SPC*
o -0.820 0.155 3.165
0.410 0.000 0.000

H

‘Reference 54.
bReference 55.
Reference 53.

potential contribution is estimated assuming an uniform dis-
tribution G(r)=1 after the cutoff radius and the electrostatic
potential contribution is estimated with the reaction field

. method of the dipolar interaction. In the simulation the mol-
. ecules are kept with rigid geometries. During the classical

simulation the water molecules are kept in their C;, structure

. with roy=1.000 A and @HOH)=109.47°. The quantum me-

chanical calculations, however, have a relaxed geometry for
the water. The pyridine molecule is also held rigid in its
structure, optimized at the cluster (1:1) with MP2/6-31
+G(d) level of theory. These geometries are discussed in
the next section when we present the quantum mechanics
methodology.

. The initial configurations are generated randomly, con-
sidering the position and orientation of each molecule. One
MC step is performed after one water molecule randomly
atlempts to translate in the Cartesian directions and also at-
tempts to rotate around a randomly chosen axis. The maxi-
mum allowed displacement of the molecules is self-adjusted
after 50 configurations to give an acceptance ratio of new
configurations around 50%. The maximum rotation angle
Was fixed during the simulation in &¢==15°. The simuls-
tions consisted of a thermalization phase of 2.0X 10° MC
Steps, followed by an averaging stage of 80.0X 10° MC
steps, where the thermodynamical properties are evaluat®
and the configurations are generated.

o tﬁ\: quunijélrum mechanical calculations will be pe_ff"”_ne;:
important tgura,t.mr,ls generated by the MC simulation ! a-
flons. et Zre01311m12§ the Statistics. Successive (:011ﬁguirVe
important additis(:auls teally highly correlated, wil nOttegthe
interva] of stati na lnformatlgn. The.:refore e calculal tion
function of the o nggglanon LSIng the. et arVa
of MC steps th;nerg?" "™ Essentially, it gives the inf® can
be sampleq. For tslfatlSFlcal[y. uncorrelated conﬁgurﬂt‘o“bm-1
that configurar ¢ simulations presented here, we © ot

1S separated by 320 10° MC steps ar
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FIG. 1. The calculated radial distribution function between the nitrogen
atom of the pyridine and oxygen atom,of the water molecules, Gu_o(r).

tistically uncorrelated. Then, the total of 80X 10° successive
configurations generated in the simulation can be drastically
reduced to 250 uncorrelated configurations whitout loss of
statistical information.*!**” Thus, after each stmulation 250
uncorrelated configurations were sampled to be used in fur-
ther quantum mechanical supermolecular calculations. A de-
tailed discussion on this procedure of sampling configura-
tions is given below in Sec. V. R s,
All simulation are performed with the DICE*® Monte

Carlo statistical mechanics program. DICE is a general pro-:
gram for MC simulation with a graphical interface that cal- .-

culates thermodynamic properties and generates structures

for using in most conventional quantum chemistry program. -

., lll. STATISTICAL ANALYSIS

A. Hydrogen bonds from Monte Carlo simulation

An important point is this study is the identiﬁcatior} of
the hydrogen bonds obtained in the Monte Carlo sxmulatfog.
We first analyze the radial distribution function bt.acause it is
the conventional and well known procedure to give the co-

ordination number. Figure | shows the radial distribution

function, G(r), between the nitrogen qf pyridim? and the
oxygen of water, Gn_o(r) for the Il-site potential model
used to simulate the pyridine. The hydrogen bonds are ob-
tained from the analysis of this Gy_o(r), that has a well-
defined first peak, indicating a hydrogen-bond structure. The

first peak in the Gy_o(r) distribution function starts at 2.45

A and ends at 3.35 A, with a maximum at 2.94 A. The

spherical integration of this first peak in the Gn-o(r) over

ing 1 i ter molecules as
ne interval, gives 1.76 wa ' .
gt T t iated with this pro-

nearest neighbors. The uncertainty assocl ¢ neighbor
cedure is that it can not be assured that all nearest-neig

structures involved with a distance N-O smal.ler than the
minimum of Gy_o(r) (3.25 A in t}.liS- case)‘ are mdezc-l iils;)n
ciated with hydrogen bonds. Associating this in corri 1rC1<tl ion
with the N—H distribution gives better results but s w ures
that cannot be associated to hydrogen bond still 1pecllfooén_
more efficient and correct way tg_extract th; ;ﬁmnﬁt‘,’-“
bonded structures can be used. Stll.mger and ad‘recﬁonal
and Mezei and Beveridge63 have discussed the di
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TABLE _!l‘ Statistics of the hydrogen bonds formed between pyridine (6-
and ||-site} and water. Uncertainties are the standard deviation.

6-site 11-site

Percentage of configuration
0 hydrogen bonds # .

24% 17%
I hydrogen bonds 63% 62%
2 hydrogen bonds 13% 20%
3 hydrogen bonds 0% 1%
(Ry-g) (A) 3.04+021 2.94+0.16
{ANOH)} (degree) 1727 14+7

and energetic aspects of hydrogen bonds and its usefulness in
identifying hydrogen bonds in computer simulation of lig-
uids.

Hydrogen bonds are better obtained using the geometric
and energetic criteria.**5®% We consider a hydrogen bond
formation when the distance Ry <3.5A the angle
&NOH)=30° and the binding energy is positive. In doing so,
in the 250 MC configurations we find 223 and 269 hydrogen
bonds formed in the nitrogen atom of pyridine in the 6- and
11-site potentials. This gives an average of 0.9 and 1.1 hy-
drogen bonds, for the 6-site and 1l-site potentials, respec-
tively. Note that these are averages for the liquid. Pyridine
can form up to three hydrogen bonds with the surrounding
liquid water molecules and Table II gives the complete sta-

" tistics obtained for the hydrogen bonds formed. Note the

detailed information that can be obtained with this procedure

--and it cannot be done in a simple fashion using only the

G(r) distribution function. There is a clear predominance of
the structures with one hydrogen bond and this result is not
very much dependent on the potential. In the 6-site model we
find that 63% of the configurations form one hydrogen bond.
This is to be compared with the result of 62% for the 11-site
potential: We find that, for instance in the 11-site potential, in
17% of the configurations the pyridine does not form any
hydrogen bonds, in 62% it forms one, and in 20% forms two
and in only 1% it forms three hydrogen bonds. The average
quantum mechanical values computed for the hydrogen-
bonding energies in the liquid are obtained using these struc-
tures. There is a total of 155 configurations making one hy-
drogen bond. All these 155 structures composed of one
pyridine and one water will be submitted to quantum me-
chanical calculations of the binding energies.

As the appropriate Boltzmann weights are included in
the Metropolis Monte Carlo sampling technique50 the aver-
age value of the binding energy, or any other property calcu-
lated from the MC data, is given as a simple average over a
chain of size L of energy values:

s (1)
(E)=ZZ E;.

It is known that independent, or uncorrelated, values_ of E;
generate a normal distribution with a standard deviation (s)

given by
L N 1 p\2 @)
5 R e E
5=\ oy (ED (B
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and a statistical error of the average (o) given simply by Hig
His
S Seresag, LIS,
= (3)
V(L—1) O

Note that for large L the standard deviation converges to a
constant value and the statistical error tends to zero. Thus,
the final value represented by (£)*s shows the two infor-
mations that describe the normal distribution and comprises
68% of the data.

B. Sampling configurations

The question of sampling configurations from statistical
simulations has been recognized to be a very important issue
and it is crucial for the efficiency of QM/MM methods. In-
stead of performing a quantum mechanical calculation on
every configuration generated by the MC simulation, we use
the interval of statistical correlation and the statistical ineffi-
ciency, to select the configuration that gives relevant statisti-
cal information.’*#%-5% We have shown numerically that
performing average over thousands of successive configura-
tions generated in the MC simulation, gives the same result
as averaging over only a few statistically uncorrelated
configurations.****® This is a very efficient way to sample
configurations. It is statistically sound and, as we shall see

below it gives statistically converged results. In doing so, the -

subsequent quantum mechanical calculations are performed

only on some uncorrelated structures. This is one of the ad-: -

vantages of the sequential procedure of the S-MC/QM, in
that all the important MC statistical informations are avail-
able before running into the QM calcuiations. As in previous

idine— r complex. z .
FIG. 2. The structure of Pyndme watfa plex. Atomic umbering i
used to define the geometrical parameters.

works38_43'58 we calculate the autocorrelation function of the
energy, C(n), to obtain the interval of statistical correlatjgy,
using the definition

(§EEE,-+,,> _ E,(E;—<E>)(Ei+n_-(E>)
C=Ey T E~E?E 6

where E; is the energy of a configuration i and £, is the
energy of the configuration generated n MC step later, For
Markovian processes, it is known that C(n) follows an ex.
ponential decay®® C(n)=exp(—n/7) and represents the sta-
tistical correlation between configurations separated by n
MC steps. Thus, C(n)=1 means that configurations sepa-
rated by n MC steps are 100% statistically correlated and do
not contribute with new statistical information to the aver-
age. Analyzing the exponential decay is easy to see that only
with an infinite separation the configurations will be statisti-
cally uncorrelated, C(n=c)=0. However, in practice the

- configurations are considered statistically uncorrelated for an
~ interval n~27 where C(n)=0.13, i.e., less that 13% of sta-

tistical correlation. In the simulations of molecular liquids
performed by us, the C(n) was best described by the sum of
two - exponential  functions, C(n)=c, exp(—n/m)+c

TABLE III. The optimized geomelry of the pyridine—water cluster (1:1) in comparison with the isolated

moieties using the MP2/6-31+ G(d) level. Also shown are the experimental data for isol idi
ted
and water (Ref. 71). Atomic indices are defined in Fig. 2. PIEIEE PUEIIRIReE 20

Distance (A) Isolated Cluster (1:1) Experiment
N,C; and N,C, 1347 1347 1.338
C,C; and CiCy 1.398 1.396 1.394
C,C; and C,C; 1.396 1.396 ].392
C2H7 and CﬁHH 1.088 1.088 'l.
C3Hy and CgH,q 1.087 1.087 o
C4Hy 1.088 1.088 o
NjHi3 1.964 Lol
N0, 2.947 "
OjHys 0.971 0I984
O12Hy4 0.971 0.970 8'357
Angle (degree) >
C.N, Gy 116.8 1176
N,C;C; and N,C,Cs 123.7 1232 LG
C2C3C¢ and C(,Csc.g 118.6 | 187 1238
o oo} 118.4 s LE5
e 18.6 118.4
Hy30,5H 4 1055 | =
_ 05.2 104.5

ihedral (degree)
Hy;C GG
Hy3C Gy H, 716
HiOnN,C, o3
H,0N G, e
-92.8
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xexp(—n/7), where 73> 7, In this case, 7is calculated by
integrating C(n) from zero to infinite, then T=c17Ti+¢, T
=c,7o. The same behavior of the autocorrelation function
was found also by other authors®-68 i simulations of spin
models in a lattice.

For pyridine in water we obtain here that configurations
separated by 320X 10° MC steps are statistically uncorre-
lated. Using configurations separated by less than this is a
waste because it includes configurations that do not contrib-
ute to the average. Further, if the simulation is not long
enough it will give statistically unconverged results in spite
of the large computational effort. Therefore, we select one
configuration in each 320X 10> MC steps and use them to
perform QM calculations. This assures that the structures
used in the quantum mechanical calculations are statistically
relevant and converged values are obtained, as it will be
demonstrated below. As the total number of MC steps in the
simulation was 80X 10, the averages, including the quan-
tum mechanical calculations, are then taken over 250 uncor-
related configurations (250= 80X 10%/320x 10%).

" IV. QUANTUM MECHANICAL CALCULATIONS
~ A. The optimized 1:1 cluster i

All quantum mechanical calculations are performed us-
. ing Gaussian98%° at the ab initio second-order perturbation
theory, MP2, level thus including electron correlation effects:

- be performed (nearly 1000) to keep the computational effort

within a reasonable limit it is necessary to make some analy- .

" sis of the influence of the basis set. The basis set employed
- here is the double-zeta plus diffuse and polarization, 6-31
+G(d). In a recent investigation Dkhissi, Adamowicz, and
Maes> presented a comparative study of several different
theoretical methods for the 1:1 pyridine—water complex. Our
result for the binding energy of the optimized 1:1 cluster
with MP2/6-31+G(d) is 6.24 kcal/mol after correcting for
BSSE. This is in very good agreement with their equivalent
result of 6.29 kcal/mol.2* Frequency calculation is also per-
formed to assure that the geometry obtained is indeed a true
minimum of the energy. The optimized cluster is showr21I 121‘}
Fig. 2. This is the same structure as obtained previously,”™

with the hydrogen atom of water binding to the nitro_gen
atom of pyridine. The other hydrogen atom of water points
perpendicular to the aromatic plane of pyridine. In the ex-

ental studies of the hydrogen bonded clusters formed

perim 17,18

between diazines and water, Caminati and co-workers
obtained the water located parallel to the aromatic ring. Here,
in the pyridine case, this possible energy-nﬂni?rln;}im structure
was not found. Similar to previous studies™ _the plane
formed by water and pyridine are nearly perpendicular. The
dihedral angle H 402N, C; (see Fig. 2) is calculated as 96?.
In Table 1II, the optimized geometry of t.he. 1:1 cluster is
shown in comparison with the isolated moieties and the ex-
perimental data of the monomers.”®’" The hydrogen bond
distance N;—H;3 and N;—0Oy are cal.culate'd as 1.964 A and
2.947 A, respectively. These are typical dlstar}ces of a me-
dium strength hydrogen bond. In the MC simulation the

maximum of Gy_o is located at 2.94 A (Fig. 1). Comparing
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F‘IG. 3. Histogram of hydrogen bond distances obtained from the MC
simulation,

e wn
X T

N_O[

the cluster situation with the liquid it can be noted that there
are no marked differences in the average N—O distance. With
the 11-site potential the average value is 2.94 A (Table II),
compared to the optimized cluster value of 2.95 A. The 6-site
potential gives a slightly longer distance, which is possibly a
consequence of the smaller classical charge on the N atom.
However, note that the standard deviation is also larger for
the 6-site potential. In any case the N—O distance calculated

* in all results. As a very large number of calculations have to for the 1:1 cluster is within the statistical result for the liquid

2.94x0.16 A or 3.04+0.21 A. To give a clear picture of the
spread Fig. 3 shows the histogram of the N—O distance. The
histogram is asymmetric and reflects the asymmetry of the
interatomic potential. The potential is more repulsive for
lower distances than it is for larger distances. Figure 4 shows
some. of the structures derived from the simulation [4(b),
4(c), and 4(d)], in comparison with the optimized 1:1 cluster
[4@)]. ;

The largest geometrical relaxation upon complexation
occurs in the water molecule. As it can be seen in Table III,
the water O—H distance involved in the hydrogen bond
OH: N is increased by 0.013 A. Again, this stretch, is in
good agreement with the previous ab initio MP2 results.*"?*
In the pyridine moiety one can note a slight increase in the
C,N,C¢ angle. This lengthening of the O,,H,; distance is
responsible for the redshift of the OH stretching vibrations.
The hydrogen bond also leads to a blueshift of the bending
vibrational mode. This is very well described here. The sym-

(a) (b)
3% 4 %
R
(c)

=

FIG. 4. Illustration of some hydrogen bonded structures generated in the

MC simulation and comparison with the optimized cluster shown in (a).
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the optimized geometry of the pyridine-water

tof ) level. Calculated average dipole

® enl
dipole T & MP2/6-31+ G(d

i stants and the .
TABLE 1V. The rotational con moieties using

cluster (1:1) in comparison with the isolated

iqui is 4.72 D.
moment for the liquid structures I — ——
sola
Present Ref. 24 Expt. (Ref. 49) Present
Property res —
6039.2 02.
015.5
Roatonslconsenis (M ot 2777.7 5804.9 1405.9
;.;fgi 2947.1 2959.2 1141.3
| 5.07
2.46 2.15
Dipole (Debye) 251

metric and asymmetric stretching modes are calculated to be
redshifted by 185 cm™! and 54 cm™!, whereas the bending
mode is calculated to blue shift by 47 cm™'. In Table IV we
compare the calculated rotational constants and dipole mo-
ment with experiment and previous theoretical results. The
MP2/6-31+G(d) dipole moment calculated for the 1:1 opti-
mized cluster is 5.07 D, compared to the average dipole mo-
ment 0f 4.72 D for the pyridine—water using the structures of
the liquid. . :

B. 1:1 cluster in liguid

The major interest of this paper is the calculation of the
binding energy of pyridine in liquid water and a comparison
with the result obtained for the optimized 1:1 cluster. All

binding energies are obtained using counterpoise correction .-

to BSSE, i.e., ;
AES 3=E, 3—E 5~ Enpy» )
AE, y=E, g—E,;~Ejp, ®)

where, as usual, E,_ is the energy of the complex, £ A(B) 18
the energy of the monomer 4 obtained with the entire basis
set, including the basis set of monomer B, and £ B(4) 1S the
equivalent for the monomer B. £ 4 and E are the energies of
the monomers 4 and B. Thus the difference between AECP
and AE gives the basis set superposition error. It is interest-
ing to compare this error in the cluster and in the liquid. As
discussed before 250 configurations were extracted from the
Monte Carlo simulation. In these we separate the 155 con-
figurations (62%) with one hydrogen bond using the strye-
ture obtained by the MC simulation. Thus we calculate the
binding egergies of one hydrogen bond, with and without the
counterpoise corrections, using Egs. (4) and (5) 155 times
leading to a total of 775 QM calculations of the MP2/6-31’
+G(d) level.

The calculated binding energies are summarized in Table
V. There are several things worth noting on these results

TABLE V. Calculated binding

J ‘ : energy of hyd
+G(d) including counterpoise correction 1o yB;

First, it can be noted that the counterpoise correctiop 1,
BSSE is similar in the cluster and in the liquid, both amoupt.
ing to 2.1 kcal/mol. There is no reason why on should eXpect
a priovi that these numbers are the same, if we recall thy in
the liquid the pyridine-water shows a large variety of confor.
mations with several N—O distances and relative oriept,.
tions. However, on the average, for this case, the counter.
poise correction is the same as in the 1:1 cluster, Tpe
magnitude of the binding energy is expected to decrease in
the liquid compared to the optimized cluster. After the coup-
terpoise correction to the BSSE the cluster binding energy s
calculated as 6.24 kcal/mol, in good agreement with a recent
ab initio study.”* In the liquid, we obtain the average binding
energy using the structures generated and separated by the
MC simulation as 3.70 kcal/mol, around 2.5 kcal/mol weaker
than the same binding in the cluster, Now we can go slightly
beyond and analyze the contribution of the structures with
two hydrogen bonds. This relates to the well-known coop-
erative effect > To have an indication of this hydrogen
bond magnitude we have considered the cases of the con-
figurations with two hydrogen bonds that correspond to 20%
of the configurations generated in the MC simulation. A
similar analysis (51 structures with two hydrogen bonds)
shows that due to the second water the binding energy is 0.13
keal/mol higher, in the average. We thus find here that the
binding energy in the liquid is about 2/3 of the binding cal
culated in the optimized cluster.

V. CONVERGENCE OF THE RESULTS

'As the calculated valye obtained for the liquid cas¢ 15
derived from several quantum mechanical MP2 calculations
using the structures of the simulation, it is important nO¥ 0
d;scuss the convergence of the final result. It is also conv®"
fient to show the statistica] efficiency obtained with the %"
tocorrelation function of the energy. Figure 5 shows
Snapshots of the calcylated values for all the 155 configu™®

ogen bond of pyrid; .
SE. Resu| Pyndine and water obtained with MP2/6-31

18 shown for (he |;

statistical errors are : i
also shown. The standard deviarjon is given in parenth, quid are average values and the
= eses.
Binding energy Present results
(keal/mol) MP26. Ref. 24

AET

314Gy P o
Cluster (| MPZ/G'“**G(d,p) Mprgfsg?;;isg(lf/)
ster (1:}
sl 8.36 ) Cluster (1.1) Livuid
iqui

7.89

6.24 629 5.84*0.10 (1.20)
3.70%0.10 (1.24)
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FIG. S. Distribution of the individual Quanrum mechanical MP2 values of
the hydrogen binding energies of pyridine and water obtained using the
structures generated by the MC simulation.

tions used. This spread of values is a characteristic of the
liquid and cannot be described by a single cluster. Figure 6,
- in complement, shows the histograms of these same calcu-
lated values. Note that 68% of the calculated energies are
within the range of 2.46 kcal/mol and 4.94 kcal/mol, corre-
sponding to the limits of (E)*s; and 95% are within the
limits of (E)*2s. At this stage it may be convenient to

analyze the dependence of our calculated average value of -

the hydrogen binding energy on the set of L values used in
the calculation. As discussed before the configurations sepa-
rated from the MC simulation are statistically uncorrelated

and therefore the average value should converge fast and

systematically and should be independent of the particular
choice of the set of MC configurations selected for the QM
calculations. The statistical error of the average, however,
depends on the total number of uncorrelated configurations
(L) used to calculate the average; i.e., on the total size of the
simulation. Figure 7 shows the calculated average binding
- energy for different L. The results clearly demonstrate that
the average value has converged after around 80 QM binding
energy calculations. This is again a demonstration of the ef-
ficiency of the use of the autocorrelation function in that only
L~ 80 instantaneous values give statistically converged re-

30+ /\\ 4
2 ]
5520-

Q
[=]
o
o 10f

/

c 1 2 3 4 5 6 1
Binding Energy [kcal/mol]

FIG. 6. Histogram of calculated quantum mechanical binding energies.
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FIG. 7. Convergence of the calculated average binding energy.

sults. Increasing further the number of calculations does not
change the average binding energy but, of course, the statis-
tical error o decreases with increasing Z, as it can be seen in
Eq. (3); the standard deviation s, instead goes to a constant
value. In complement, it can be seen that using less than 80
QM calculations leads to nonconverged results. That would
correspond to a simulation with less than 40 10° MC steps.
Thus the use of the interval of the statistical correlation (27)
obrtained using the autocorrelation function of the energy is a
very effective way to assure statistically converged results
with a relatively small number of calculations, because only

" statistically uncorrelated configurations are included. Our
- present results for the hydrogen bond between pyridine and
water is a converged value incorporating the inherent statis-

tical nature of the liquid. Our best result indicates that the
binding energy for the pyridine in liquid water is 2/3 of the
corresponding binding in the cluster. To our knowledge this
is the first ab-initio statistical analysis of the binding energy
of a hydrogen bond in a liquid system.

VI. SUMMARY AND CONCLUSIONS

A very systematic procedure based on the sequential
Monte Carlo quantum mechanics (S-MC/QM) methodology
has been used to obtain hydrogen bond strength and struc-
tures in liquids. Using the structures generated by Monte
Carlo simulation, QM calculations are performed at the ab
initio MP2/6-314+G(d) level and the results are compared
with the equivalent binding in the optimized 1:1 cluster. The
hydrogen bond structures are obtained using a geometrical
and energetic procedure that is a more general definition than
the procedure using the coordination number generated in
the radial distribution function. Detailed analysis shows that
there are structures that make no hydrogen bonds and a few
others that make two hydrogen bonds. 62% of the configu-
rations have one hydrogen bond. In the average, pyndine in
liquid water makes 1.1 hydrogen bonds. The samplin_g: of the
structures for the quantum mechanical calculatio_ns is made
using the interval of statistical correlation obtained by the
autocorrelation function of the energy. Converged results are
obtained using a little more than 80 structures. Our results
using QM calculation on 155 structures making one hydro-
gen bond gives an average binding energy of 3.7 kcal/mol,
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after correcting for basis set superposition error, indicating
that in the liquid the binding energy is about 2/3 of the cor-
responding binding in the optimized cluster. This suggests
that the use of optimized cluster to mimic situations of the
liquid in specific interaction between solute and solvent 1s
not recommended. The methodology presented here can of
course be used in estimating other situations and systems aqd
the present application demonstrates the feasibility of this
approach. The S-MC/QM methodology treats all molecules,
solute and solvent, by quantum mechanics. In addition, run-
ning first the MC simulation gives important statistical infor-
mation that is advantageously used in the subsequent QM
calculations. :
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