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摘 要 基于键长涨落格子模型和动态蒙特卡罗模拟方法，引入疏水相互作用，对均聚高分子链坍塌转变动

力学过程进行了模拟研究 <模拟发现，其坍塌时间呈高斯分布，而平均坍塌时间随淬火深度的变化类似于蛋白
质折叠，但难以发现局部最小；另外，平均坍塌时间随链长呈指数形式变化 <在其坍塌动力学过程中，高分子链
构象先由橄榄球状演变为项链状，进而演变为香肠状，最后形成近球状的熔融球；基于团簇数目、团簇大小和

非球面参数等参量，对前人提出的动力学过程四阶段划分进行了更为清晰的界定 <
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作为高分子科学的基础，高分子链构象的研

究得到了持续的重视［% ? (］<而这其中，由于溶剂性
质或温度的变化导致高分子链构象转变的研究一

直是高分子学界的热点之一［’，>］<高分子链从!
状态到坍塌状态的热力学过程称之为线团$熔融
球转变或坍塌转变，它是高分子物理及溶液动力

学中较为普适的构象变化过程，也是研究其它更

为复杂转变过程的基础；除此之外，还与诸多生命

相关的现象有着直接的联系，比如蛋白质折叠、

@AB折叠、CAB 堆积组装等 < %&," 年，D3E4F./26G
最早对坍塌过程进行了研究，利用 H1EG2平均场理
论，成功预测了这一热力学转变过程的存在 <此
后，=6 I67769［,］和 IGE99J6GK［(］等在理论上对此进
行了深入的研究，而吴奇等则是通过激光光散射

等手段，从实验上探测到了极稀溶液中高分子单

链构象的坍塌转变过程［’］<
计算机模拟在科学研究中发挥着越来越大的

作用，被认为是继实验测试、理论处理之后的第三

种研究方法［L］<相对实验手段而言，模拟方法几乎
可以给出任意空间和时间分辨率水平的信息，而

且其体系完全“透明”，可以了解过程的每一个细

节，进而较为本质、清晰地获得其结构与功能之间

的关系 <在高分子链坍塌转变的研究中，计算机模
拟方法也被广泛用来探讨其热力学过程的性

质［#，&］<进入 !% 世纪以来，模拟方法更是被用来
研究一些特殊情况下的链构象变化或坍塌过程，

比如受力情况下［%"］、受限空间中［%%］及半刚性

链［%!］等等 <
相对于对坍塌转变热力学过程的深入研究和

一致认识［>］，其动力学过程一直没有得到充分的

理解 < =6 I67769［,］和 IGE99J6GK［%(］两个课题组最早
对其动力学过程进行了理论处理，并把其分为两

个阶段，局部快速褶皱、坍塌阶段和整体缓慢堆

积、调整阶段 <实验方面，传统的激光光散射很难
得到坍塌过程初期的信息［’］，直到最近刘世勇课

题组［%’］使用停流光谱法才第一次观察到 "M% 9之
内的构象变化信息，吴奇课题组［%>］通过检测荧光

及瑞利散射强度第一次观察到 %"9 之内的构象
变化信息，部分验证了两阶段动力学理论 <由于时
间分辨率方面的先天优势，计算机模拟则为研究

其坍塌早期阶段提供了另一种可能性［%,，%L］<本文
中，作者在立方格子空间中对高分子链进行模建，

并以未被高分子占有的格点来表示水分子，进而

引入疏水相互作用；在此基础上，借助于动态蒙特

卡罗模拟方法，对高分子链的坍塌转变动力学过

程进行了模拟研究 <

! 格子模型及模拟方法
本文采用了粗粒化的格子模型来描述高分子

链［%#］<如图 %所示，在立方格子空间中，以最小立
方体（! N ! N !）的 #个格子点代表一个高分子链
的链节，其体积为（!!）( <链节之间通过虚拟的化
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学键相连，其键长的平方有 !个可取值（"、#、$、%、
&’），而键角则有 ()个可取值，称之为键长涨落模
型［&%，"’］*基于粗粒化格子链的动态蒙特卡罗模
拟［)］是研究高分子链构象变化的有效手段 *在模
拟中，体系首先随机选择链节并进行随机运动，然

后基于 +,-./0/123重要性抽样法则进行判断，进而
使得整个体系的演化符合动力学主方程，模拟真

实体系中的链运动松弛过程 *模拟中的时间单位
是 +45，即蒙特卡罗步（+/6-, 47.1/ 5-,0）；一个
+45表示平均而言每个链节都能够被抽样运动一
次 *

829* & :;7<01, /= 7 17--2>, 0/1?<,. >@726 26 -@,

A/6BC=1D>-D7-2/6 </B,1

E 3,9<,6- 23 .,0.,3,6-,B A? 7 <262<D< >DA, F2-@

,29@- 17--2>, 32-,3 76B 23 711/F,B -/ </G, -/

6,29@A/.269 32-,3 26 32; B2.,>-2/63*

在目前的模拟中，我们只考虑了链的疏水相

互作用和体积排斥相互作用，暂时没有考虑链的

刚性以及序列等其它因素 *在格子模型中，没有被
链占据的格点即被默认为由水分子占据，且水分

子之间以及水分子、链节之间的交换完全自由，水

分子占有格子模型中的最近邻和次近邻格点，最

大为 #(个；基于类似模型，我们曾对 5EH5相关 :
蛋白在水相及油脂相中的坍塌热力学过程做了模

拟［"&］*
在模拟过程中，我们首先使用热退火的方式

模拟高分子链坍塌的热力学转变过程［"&］，从而获

得其热力学转变温度（ !>）及低温状态下坍塌线

团的各种物理学统计参量的系综平均值 *在此基
础上，对无规线团进行不同程度的淬火，模拟其坍

塌动力学过程 *此处，低温状态使用淬火深度（!
!!> I!）来描述；! J &表示体系由无热状态直接

淬火达到热力学转变温度 !>，而!越大，表示最
终温度 ! 越低 *
我们的基本模拟对象是链长（"）为 $# 个链

节的高分子单链，其在 #’ K #’ K #’的三维格子体
系中进行松弛运动 *另外，还模拟了其它链长（L"、
%$、&"(、&%"）的高分子单链的淬火坍塌过程 *为了
得到具有统计意义的结果，所有数据都针对 !’’’
个不同的坍塌路径进行了平均 *所有程序都使用
8MHNHEO%’语言编写而成，经过编译后在频率为
"P#Q赫兹的 4RS上运行 *对于 " J $# 的体系来
说，模拟计算耗时为 #’ @*

! 结果与讨论

!"# 坍塌时间的统计
高分子链的坍塌时间"可以通过如下公式

进行计算［&)］：

#9（"）J
&
&’’ #9（’）T〈#9〉[ ]91/AD1, U〈#9〉91/AD1,

（&）
此处，#9（’）表示初始时刻无规线团的回转半径，
〈#9〉91/AD1,表示过低温坍塌状态时高分子链构象回

转半径的系综平均值 *基于公式（&），我们可求得
高分子链的平均坍塌时间及其分布情况 *图 "给
出了链长（"）为 $# 的高分子线性链在不同淬火
深度（!）情况下的模拟统计结果 *不难看出，其坍
塌时间存在一个很广的分布，既有快速的坍塌过

程，也存在非常慢的坍塌过程；但总体来说，其分

布非常类似于高斯分布，平均坍塌时间靠近且大

于其最可几坍塌时间，例如淬火深度为 &P$时，平
均坍塌时间（"）为 %$$#’+453，而最可几坍塌时间
为 !#()!+453*另外，从图 " 中还可以看出，淬火
深度越大，其坍塌时间分布越宽，低温下慢速的坍

塌过程占据主导，这是因为低温下的坍塌过程过

于剧烈，坍塌初期链局部来不及进行充分的松弛

或重排，导致了链的缠结，只能在坍塌后期进行链

的解缠结过程，从而延迟了整体坍塌过程 *
在此基础上，我们又统计了平均坍塌时间与

高分子链长及淬火深度的变化关系 *如图 L所示，
当淬火深度较低时时，坍塌时间缓慢增长，而后随

着淬火深度的增大，坍塌时间呈指数形式快速增

大，基本符合阿雷尼乌斯方程，这与蛋白质折叠动

力学中折叠时间随温度的变化关系［""］非常相似，

略有不同的是，在合适的温度，蛋白质折叠存在一

个最小折叠时间，而高分子链坍塌时间持续增大 *
我们认为，相比拥有特定序列及唯一最低能量构

象的蛋白质，本研究中的均聚高分子链坍塌过程

中不需要过多的构象调整即可到达最终状态，所

%L"&&"期 陈彦涛等：高分子链坍塌转变动力学过程的动态蒙特卡罗模拟



!"#$ % &’()*+",’- ’. /01 2",/+"34/"’- ’. 5’66*),1 /"(1（!）

31/711- 2"..1+1-/ 841-50"-# 21)/0（"）

901 50*"- 61-#/0（!）", :; $

以能够在比较宽的温度范围内快速“折叠”$图 ;
则给出了相同淬火深度情况下，坍塌时间随链长

的变化关系 $可以看出，坍塌时间与链长之间符合
很好的标度关系，这说明不同链长的坍塌过程之

间存在一定的相似性 $ <4=-1/,’>等［?:］认为在均聚
链坍塌过程的后期阶段，其后期阶段的特征坍塌

时间!@正比于 !% $我们的模拟结果（图 ;）则显示
其标度值随淬火深度单调增加，这或许意味着坍

塌时间与链长之间的标度关系与淬火深度有关 $
如前所述，更大的淬火深度导致了更高的缠结可

能性，从而在后期大大延迟了整个坍塌过程 $

!"#$ A 901 5’66*),1 /"(1（!），/01 /"(1 .’+ /01 (*B"(4( -4(31+ ’.

564,/1+,［ "（ #(*B）］，*-2 /01 /"(1 .’+ /01 (*B"(4( *,)01+"/C［ "

（$(*B）］>1+,4, 841-50"-# 21)/0（"）

! D :;

!"! 坍塌过程的不同阶段
鉴于坍塌时间只能整体描述坍塌过程，为了

进行详细描述，我们又引入了其它统计参量，分别

为均方回转半径〈%#
%〉以及回转半径张量、团簇数

目 #、团簇大小 &（即团簇内部的链节数目）和非
球面参数 $ $其中，团簇的定义借鉴了 <4=-1/,’>

!"#$ ; 901 5’66*),1 /"(1（!）>1+,4, 50*"- 61-#/0（!）

’ ", /01 ,6’)1 5’1.."5"1-/ ’. /01 ."//"-# 6"-1$

等的做法［?:］，但是略有不同 $在模拟中，只要序列
上不相邻的两个高分子链节处于对方有效疏水半

径之内就认为它们属于同一个团簇；同时，团簇内

包含至少 E个链节 $相比均方回转半径而言，非球
面参数（*,)01+"/C，$）［%A］更适合来描述链的形状
及变化，其可通过链回转半径张量矩阵的 A个本
征值来确定：

$ D
（(%

(*B F (%
("2）

% G（(%
(*B F (%

("-）
% G（(%

("2 F (%
("-）

%

%%;
#

（%）
$ 的值介于 H到 ?之间；其中，$ 等于 H表示链形
状为球形，而 $ 接近 ?则表示链形状为棒状 $
图 E给出了团簇数目及非球面参数在坍塌动

力学过程中随时间的变化情况 $坍塌过程中，团簇
数目先是快速增加，然后慢慢相互融合，最后整条

链形成一个团簇 $与此类似，非球面参数也是先增
大后减小，这表明高分子链在坍塌过程中，其形状

先是呈现长棒状或香肠状，然后再坍塌为熔融球 $
相较而言，非球面参数描述了链的整体特征，而团

簇数目则是描述链的局部特征，两者在不同时间

呈现出最大值，这说明链局部和整体层次是在不

同时间进行调整或折叠的 $为了更详细的描述链
坍塌过程的形状变化，我们又统计了链回转半径

张量矩阵的 A个本征值之间的比值随时间的变化
关系，如图 : 所示 $其中，)?A! (%

(*B I(%
("-是长轴与

短轴的比值，)?%! (%
(*B I(%

("2是长轴与中轴的比值，

上述两者其值越大表示链构象越接近长条形状；

)%A! (%
("2 I(%

("-则是中轴与短轴的比值，其值接近

于 ?，表示链构象横截面呈圆形 $图 : 说明，链坍
塌开始之后，A 个比值都是先快速增大，出现峰
值，然后快速减小，最后进入平台期 $不同之处在

H;%? 高 分 子 学 报 %HHJ年



于，!个比值出现峰值的时间不同 "这是因为，尽
管其整体开始缩小，但是不同方向上，其缩小速率

不同 "在坍塌初期，高分子链呈橄榄球状，其回转
半径张量的 !个本征值并不相同，在链局部坍塌
速率相同的情况下，相较而言，短轴方向形变会

“更大”些，或“更快”些，所以尽管链整体在缩小，

但其形状在坍塌初始阶段开始变为细长的香肠

状，然后继续坍塌为熔融球，从而导致了 !个比值
在不同时间出现峰值，且中轴、短轴比值最快出现

峰值，而长轴、中轴比值则最慢 "

#$%" & ’() *+,-). /0 12+34).3（!）5*6 537).$48（"）9).3+3

4$,)（ #）

$ : ;<，!: =>;

#$%" ; ’() .54$/ /0 4() 4(.)) )$%)*952+)3 /0 4() 4)*3/. /0

%8.54$/* 9).3+3 4$,)（ #）

$ : ;<；!: =>;

在此基础上，我们又比较了不同淬火深度下，

高分子链坍塌动力学过程的异同，如图 ?所示 "不
难看出，在坍塌的初期阶段，淬火深度越大，坍塌

越剧烈，链整体大小变化也越大，同时形成的团簇

的个数也越多 "这是因为在剧烈坍塌过程中，链来
不及进行整体调整，所以只能链局部相互靠拢，从

而突然之间便形成了大量的团簇，而且出现团簇

数目峰值的时间 #（ !,5@）也更早（图 !）"也正是因

为高分子链在前期没有进行充分的调整，所以在

坍塌的后期便形成了很多缠结，反而又延迟了坍

塌过程，导致非球面参数出现峰值的时间 #（",5@）

延迟（图 !）" A+B*)43/9等［=;］发现，在坍塌的前期，
链构象形变的大小与时间有下述关系〈%%（C）D〉E
〈%%（ #）D〉! #?F== "我们也对坍塌前期［ # G #（ !,5@）］

的均方回转半径变化进行了标度分析，发现等淬

火深度为 =>!、=>;、=>H 时，其标度因子分别为
C>;;、C>;;、C>;&，基本上和淬火深度没有关系，而
且其大小与 A+B*)43/9等［=;］的结果非常接近，但是
比 I(5,等［=?］引入流体动力学相互作用后的结果
（"=）要低 "

#$%" ? J/,75.$3/* /0 4() *+,-). /0 12+34).3（!）5*6 4() 95.$54$/*

/0 1(5$* 1/*0/.,54$/*’3 3$B)［〈%%（C）〉D E〈%%（ #）〉D］0/. 6$00).)*4

K+)*1($*% 6)74(（!）

$ : ;<

与 6) L)**)3［;］或 L./53-/.%［=!］等把均聚链坍
塌的动力学过程简单地划分为两个阶段不同，

A+B*)43/9 等［=;］ 基 于 模 拟 结 果、M527).$* 和
L/26-5.6［D<］基于理论分析对此过程进行了更为详
细的阶段划分，快速坍塌、团簇生成阶段；团簇融

合、生长阶段；链整体坍塌形成熔融球阶段；熔融

球微调阶段 "上述划分基本描述了整个坍塌过程，
但没有给出合适的统计参量来指示其不同阶段的

转换，因而对于具体坍塌过程进行研究时不具有

可操作性 "在此基础上，我们以团簇数目（ !）、团
簇大小（ &）和回转半径张量长轴分量与短轴分量
的比值（ ’=!）等几个统计参量的变化为依据，对坍
塌过程进行了更为明确的阶段划分 "第一阶段为
快速坍塌阶段，以团簇数目 ! 达到最大值为终
点；在此阶段，链局部剧烈收缩，团簇数目急剧增

大，团簇大小快速增长，链构象由橄榄球状达到了

项链状，但其整体形状基本不变（图 N中 5区）"在
这一阶段，G %%（C）D O E G %%（ #）D O! #C>;;，而当
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! ! !（ ""#$）时，其标度因子明显减小 %另一方面，
图 &中团簇数目达到最大值的时间也与链长没有
关系，即 !（ ""#$）! #’，与 (#)*+,-.和 /0)12#,1［34］

的理论分析一致 %

5-6% 7 89+ :#,-#;-0. 0< =)>?;+, ?-@+［ $（ !）A $（’）］:+,?>?

;-"+（ !）

89+ <-,?; ;B0 1#?9+1 )-.+? -.1-=#;+ ;9+ ;-"+ <0, ;9+ "#$-">" 0<

" #.1 %CD，B9-=9 #,+ 3E’ #.1 DF’’；# G E4；!G CHE

第二阶段为团簇融合、生长阶段，以回转半径

张量长轴分量与短轴分量的比值（ %CD）达到最大

值为终点；在此阶段，空间距离较小的团簇开始通

过扩散运动相互靠拢，从而融合形成更大的团簇，

团簇大小快速增长，链构象演化为细长的香肠状

（图 7中 2区）%在这一阶段，$（ !）A $（’）! !’H4D，随
着链长的增加，其标度因子更加接近 I>@.+;?0:
等［CE］提出的理论值（’HF）%同时可看出，图 7中的
曲线在 ! G DF’’附近存在拐点，而拟合结果也显
示 ! ! DF’’ 时其标度因子明显减小 %图 & 的标度
分析表明，!（ %CD，"#$）!#3HJD，其与整体坍塌时间的

标度因子（图 4）非常接近，但是明显高于 (#)*+,-.
和 /0)12#,1［34］的理论预测（#’H3）%
第三阶段为链整体坍塌形成熔融球阶段，以

团簇大小接近高分子链长为终点；在此过程中，空

间距离较大的团簇通过扩散相互靠拢融合，团簇

大小增长较慢，但是链整体形状变化较大，由香肠

状演化为接近球形的熔融球（图 7中 =区）%第四
阶段为熔融球微调阶段，此时链的形状基本不变，

能量也基本达到最小值，只是链局部的各个链节

相互调整以求得到最稳定构象（图 7中 1区）%不
同于前面两个阶段，第三阶段演化到第四阶段是

一个更加缓慢的渐变过程，很难找到合适的统计

参量来明确区分 %
应当说，目前的四阶段划分与前人的两阶段

划分并没有本质的不同，在两阶段划分中图 7中
#区和 2区可以看作前一个阶段，而 =区和 1区则
可以看作后一个阶段，区分的关键在于回转半径

张量长轴分量与短轴分量的比值（ %CD）是否达到
最大值，其间区别主要是时间分辨率的高低及探

测手段的不同 %例如，对第一阶段和第二阶段来
说，团簇大小变化与时间的标度关系基本一致（图

7），但是均方回转半径变化与时间的标度关系则
在两个阶段发生了较大变化 %同理，刘世勇课题
组［C4］、吴奇课题组［CF］通过实验验证了动力学过程

的两阶段理论，如果能够继续提高仪器的时间分

辩率或通过其他描述链形状或局部形态的探测手

段，或许坍塌早期过程能够会呈现更为丰富的特

征和变化 %

5-6% & 89+ ;-"+ <0, ;9+ "#$-">" .>"2+, 0< =)>?;+,?［ !（""#$）］，

#.1 ;9+ ;-"+ <0, ;9+ "#$-">" ,#;-0 2+;B++. ;9+ )0.6+?; #.1 ?90,;+?;

*,-.=-*#) #$+? <0, ;9+ ,#1->?K0<K6L,#;-0. ;+.?0,［ !（ %CD，"#$）］:+,?>?

=9#-. )+.6;9（#）

89+ ?)0*+ =0+<<-=-+.; 0< <-;;-.6 )-.+ -? 3HJD；!G E4

! 结论
基于粗粒化的格子模型和动态蒙特卡罗模拟

方法，对均聚高分子链淬火之后的坍塌动力学过

程进行了模拟研究 %模拟发现，其坍塌时间呈高斯
分布，而在淬火深度较低时其平均坍塌时间缓慢

增长，而后随着淬火深度加大平均坍塌时间呈指

数增长，这与蛋白质折叠过程有某些相似之处 %同
时，平均坍塌时间随链长增加呈指数增长，并呈现

特定的标度关系，但是其标度指数随淬火深度加

深而增大，这可能与链缠结情形的增多有关 %另
外，基于团簇数目（ "）、团簇大小（ $）和回转半径
张量长轴分量与短轴分量的比值（ %CD）等参量，发
现其坍塌过程中，高分子链构象由橄榄球状演变

为项链状，进而演变为香肠状，最后形成近球状的
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熔融球，与前人的理论预测及模拟结果基本一致；

在此基础上，对 !"#$%&’() 等［*+］及 ,-./%01$ 和
2(.34-03［56］提出的四阶段动力学过程更为细致、
明确的描述和界定，为以后对具体坍塌过程进行

阶段划分及相互比较提供了某种可操作性 7与均

聚高分子链的坍塌过程相比，含有序列的蛋白质

多肽链的坍塌过程更为复杂和有趣，相关的工作

正在进行之中 7
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