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Tóm tắt 

Các tính toán hóa học lượng tử cho thấy rằng khi số lượng phân tử histidine trong 

cụm tăng lên thì giá trị năng lượng trung bình của liên kết hydrogen cũng tăng theo. Đây là 

biểu hiện của tính hợp tác của các liên kết hydrogen trong các cụm histidine có kích thước 

khác nhau. Bản chất của tương tác này được nghiên cứu dựa trên lý thuyết phiếm hàm mật 

độ (DFT). Kết quả cho thấy hiện tượng này xuất phát từ sự tái phân bố mật độ electron trên 

các nguyên tử khi có thêm một phân tử mới.  

Từ khóa: tính hợp tác, liên kết hydrogen, mật độ electron, histidine. 
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Abstract 

Quantum-chemical calculations show that with an increase in the number of histidine 

molecules in a cluster, the value of the average hydrogen bond energy also increases. This is 

the cooperativity of hydrogen bonds in histidine clusters of different sizes. The nature of this 

interaction is investigated on the basis of the density functional theory. The results show that 

this phenomenon is due to the redistribution of the electron density on the atoms when a new 

molecule is added. 
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1. Giới thiệu 

Các tương tác hợp tác xảy ra trong những hệ gồm nhiều phân tử, trong đó một phân tử 

có thể liên kết với hơn một phân tử khác. Một tương tác được xem là “hợp tác” nếu tương tác 

đã hình thành trước đó giữa các phân tử làm thay đổi ái lực liên kết đối với phân tử tiếp theo 

(Stefan & Le Novère, 2013), (Izmailova, 2020). Nói cách khác, các tương tác hợp tác có thể 

làm tăng cường hoặc làm suy yếu tương tác liên phân tử trong các cụm so với dimer. Một 

trong những ví dụ điển hình của tương tác hợp tác là liên kết hydrogen (Jeffrey, 1997), 

(Steiner, 2002). Tính hợp tác là một đặc trưng phổ biến của các hệ có liên kết hydrogen. Thật 

vậy, nhiều công trình đã chỉ ra rằng năng lượng liên kết hydrogen trong dimer của nước khác 

với trong trimer, tetramer và các cụm lớn hơn. Độ mạnh của liên kết hydrogen có thể biến 

thiên từ tương tác rất yếu đến mức có thể so sánh với liên kết cộng hóa trị yếu trong các hệ 

khác nhau. Trong các tài liệu (Moskva, 1999), (González & cs., 1996), (Mahadevi & Sastry, 

2011), (Grabowski, 2011), (Ball, 2008), (Mahadevi & Sastry, 2016), (Kiselev, 1986), 

(Kollman, 1977), (Müller-Dethlefs & Hobza, 2000), (Frank & Wen, 1957), nhiều nhà khoa 

học đã sử dụng lý thuyết phiếm hàm mật độ (DFT) để nghiên cứu cấu trúc của các phân tử 

nước trong các cụm nước khác nhau. Kết quả tính toán cho thấy năng lượng liên kết 

hydrogen tăng lên khi kích thước cụm tăng. Các kết quả tương tự cũng được thu được khi 

nghiên cứu các cụm phân tử của các hợp chất hữu cơ. Tính hợp tác của liên kết hydrogen mô 

tả sự ảnh hưởng của một liên kết hydrogen đến các liên kết hydrogen lân cận trong một 

mạng lưới. Ảnh hưởng lẫn nhau này không mang tính cộng gộp và dẫn đến những thay đổi 

về cấu trúc, năng lượng và tính chất quang phổ mà không thể giải thích được bằng cách xem 

xét từng liên kết hydrogen riêng lẻ (Tupikina, 2026). Tính hợp tác của liên kết hydrogen 

trong cấu trúc mạng β của GB3 được nghiên cứu bằng phương pháp trao đổi 

hydrogen/deuterium (H/D) trong phương pháp cộng hưởng từ hạt nhân (NMR) (Li & cs., 

2022). Tính chất vi mô không đồng nhất trong nước lỏng liên quan đến sự hợp tác liên kết 

hydrogen cũng đã được nghiên cứu (Filipczak & cs., 2025). Mặc dù tính hợp tác của liên kết 

hydrogen đã được đề cập trong nhiều công trình khoa học, nhưng chỉ có rất ít nghiên cứu 

phân tích bản chất của hiện tượng này. Cơ chế vi mô của hiện tượng hợp tác vẫn chưa đạt 

được sự thống nhất, đặc biệt là vai trò tương đối giữa hiệu ứng phân cực điện tử và sự tái cấu 

trúc hình học trong các hệ hấp phụ dị thể. Ngoài ra, các mô hình tính toán phổ biến, thường 

dựa trên giả định tính cộng tính, do đó chưa thể mô tả chính xác các hiệu ứng đa thể vốn 

đóng vai trò quan trọng trong mạng liên kết hydrogen. Các phân tử amino acid như L-

histidine chứa các nhóm chức phân cực điển hình như –NH₂ và –COOH, tạo điều kiện thuận 

lợi cho sự hình thành các liên kết hydrogen. Những tương tác này được thừa nhận là một 

trong những yếu tố then chốt chi phối cơ chế hấp phụ trên các bề mặt nano, đặc biệt là ống 

nano carbon. Mặc dù nghiên cứu này không trực tiếp khảo sát quá trình hấp phụ, việc phân 

tích bản chất và tính hợp tác của các liên kết hydrogen trong các cụm L-histidine được kỳ 

vọng sẽ cung cấp cơ sở vi mô quan trọng, góp phần làm sáng tỏ và dự đoán hành vi hấp phụ 

của các hệ tương tự ở mức độ phân tử. Trong công trình này, chúng tôi sử dụng phương pháp 

tính toán theo lý thuyết phiếm hàm mật độ để nghiên cứu bản chất của tính hợp tác trong liên 

kết hydrogen của các cụm histidine. 

2. Phương pháp tính toán 

Mô hình hóa máy tính 

Các cấu trúc của những cụm histidine khác nhau được tối ưu hóa bằng chương trình 

Gaussian 09 (Frisch & cs., 2013), (Butyrskaya, 2011) theo phương pháp B3LYP/6-31G(d,p), 

có xét đến hiệu chỉnh phân tán GD3 (phương pháp DFT-D3) (Grimme & cs., 2010), (Lê & 

Chu, 2026). Ảnh hưởng của dung môi được xét đến bằng cách sử dụng mô hình solvat hóa 

PCM (Foresman & cs., 1996), (Lê & Chu, 2026). Các yếu tố này chỉ ảnh hưởng đến năng 
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lượng điện tử của hệ và không bao gồm các hiệu chỉnh nhiệt. Do đó, các giá trị năng lượng 

thu được không phụ thuộc vào nhiệt độ và cần được hiểu là năng lượng tương tác điện tử của 

các cấu trúc đã tối ưu hóa. 

Các tính toán được thực hiện tại Trung tâm Siêu máy tính Siberia thuộc Viện Toán 

tính toán và Địa vật lý toán học, Phân viện Siberia của Viện Hàn lâm Khoa học Nga 

(Siberian Supercomputer Center, 2023), và tại Trung tâm Siêu máy tính của Đại học Quốc 

gia Voronezh. 

Trong các cấu trúc thu được, giá trị trung bình của năng lượng liên kết hydrogen (EH
’) 

được tính theo công thức: 

EH
' = (nEAA – Ecụm) / số liên kết hydrogen                                  (1)              

Trong đó: n là số phân tử trong cụm, EAA là năng lượng của amino acid, Ecụm là năng lượng 

của cụm gồm n phân tử. 

Cần nhấn mạnh rằng các phương pháp hóa học lượng tử nói chung không hướng tới 

việc cung cấp chính xác các giá trị năng lượng tuyệt đối, mà chủ yếu cho phép đánh giá các 

đại lượng năng lượng với độ tin cậy cao hơn khi so sánh giữa các cấu trúc. Phương pháp 

phiếm hàm B3LYP còn những hạn chế nhất định trong việc mô tả đầy đủ các tương tác yếu, 

đặc biệt là tương tác van der Waals. Hơn nữa, việc sử dụng bộ hàm cơ sở 6-31G(d,p) cũng 

có thể chưa loại bỏ hoàn toàn sai số chồng lấn hàm cơ sở, vốn là một nguồn sai số thường 

gặp trong các nghiên cứu về tương tác liên phân tử. Tuy nhiên, do tất cả các hệ khảo sát đều 

được tính toán một cách nhất quán trong cùng một khuôn khổ lý thuyết và cùng bộ thông số 

tính toán, các sai số mang tính hệ thống này được kỳ vọng phân bố tương đối đồng đều giữa 

các cấu trúc. Nhờ đó, các xu hướng biến thiên năng lượng tương đối giữa các hệ vẫn có giá 

trị so sánh và ý nghĩa khoa học đáng tin cậy. Hơn nữa, các giá trị năng lượng tính toán còn 

được hiệu chỉnh thông qua hệ số hiệu chỉnh k, được xác định dựa trên cơ sở đối chiếu với dữ 

liệu thực nghiệm của liên kết hydrogen, qua đó góp phần nâng cao độ tin cậy của kết quả. Vì 

vậy, mặc dù phương pháp vẫn tồn tại những giới hạn nội tại, các dữ liệu thu được vẫn đủ cơ 

sở để phục vụ cho việc phân tích bản chất tương tác và thảo luận các xu hướng cấu trúc trong 

nghiên cứu này. Do đó, xu hướng biến thiên của năng lượng tính theo công thức (1) khi thay 

đổi n là đáng tin cậy. 

Để hiệu chỉnh sai số của phép tính hóa học lượng tử đối với EH
’ theo công thức (1), 

các giá trị EH
’ được nhân với hệ số hiệu chỉnh k: 

tn tt
Hdimer H dimerE / Ek = , EH = k EH'                                           (2) 

Trong đó 
tn
H dim erE  và 

tt
H dim erE  lần lượt là giá trị thực nghiệm (Urusov & Eremin, 2004) và 

giá trị tính toán theo công thức (1) của năng lượng liên kết hydrogen trong dimer histidine. 

Trong công trình của mình (Le & cs., 2022), chúng tôi đã nghiên cứu sự hấp phụ L-

histidine bởi ống nano carbon từ dung dịch nước ở các nhiệt độ khác nhau. Khi phân tích 

đường đẳng nhiệt hấp phụ bởi mô hình hấp phụ cụm, kết quả thu được cho thấy khi nồng độ 

dung dịch đủ lớn, L-histidine được hấp phụ dưới dạng các cụm có kích thước khác nhau: 

cụm 7, cụm 8 và cụm 13. Mặt khác, sự hình thành các dimer của amino acid trên bề mặt ống 

nano là bước đầu tiên trong quá trình tạo cụm (cluster hóa) của chất bị hấp phụ trên bề mặt 

chất hấp phụ này. Do đó, các cụm với kích thước 2, 7, 8 và 13 được lựa chọn để xây dựng 

mô hình và khảo sát các thông số lượng tử. 
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3. Kết quả và thảo luận 

Tính hợp tác của liên kết hydrogen trong các cụm histidine khác nhau.  

Từ cấu trúc monomer đã được tối ưu hóa, các cụm dimer được xây dựng bằng cách 

xem xét các định hướng tương đối khác nhau giữa các nguyên tử O, H và N nhằm tạo điều 

kiện thuận lợi cho sự hình thành liên kết hydrogen. Tổng cộng bốn cấu trúc dimer đã được 

thiết lập và tối ưu hóa hình học (Butyrskaya & cs., 2024); trong đó, cấu trúc có năng lượng 

thấp nhất được lựa chọn để trình bày và thảo luận trong nghiên cứu này. Trên cơ sở các đơn 

vị đã tối ưu (monomer và dimer), các cụm lớn hơn với kích thước 7, 8 và 13 được xây dựng 

theo cơ chế cộng dần, đảm bảo duy trì và mở rộng mạng liên kết hydrogen giữa các đơn vị 

cấu tạo. Cụ thể, cụm 7 được hình thành từ ba dimer và một monomer, trong khi cụm 8 bao 

gồm bốn dimer; cụm 13 được xây dựng tương tự từ các đơn vị đã tối ưu hóa. Trong quá trình 

xây dựng, ngoài tiêu chí năng lượng, các cấu trúc còn được đánh giá dựa trên mức độ liên 

thông của mạng liên kết hydrogen (số lượng và tính liên tục của các liên kết), cũng như xu 

hướng đạt được cấu hình đối xứng hoặc gần đối xứng, nhằm giảm thiểu ứng suất hình học và 

tối ưu hóa phân bố mật độ electron trong toàn cụm. 

Cần lưu ý rằng kích thước và hình thái cấu trúc của các cụm được định hướng bởi dữ 

liệu hấp phụ thực nghiệm thông qua mô hình hấp phụ cụm. Theo đó, cụm 7 và cụm 8 tương 

ứng với các cụm đơn lớp, trong khi cụm 13 có cấu trúc hai lớp, gồm một lớp thứ nhất chứa 

12 đơn phân và một đơn phân nằm ở lớp thứ hai (Le & cs., 2022). Những ràng buộc này làm 

thu hẹp đáng kể không gian cấu hình có thể có, do đó các cấu trúc thu được không chỉ là các 

cực tiểu năng lượng mà còn mang tính đại diện cao cho trạng thái cấu trúc ưu tiên của hệ. Vì 

vậy, trong phạm vi mô hình và tiêu chí lựa chọn đã nêu, các cấu trúc của cụm 7, 8 và 13 có 

thể được xem là gần như đặc trưng cho hệ nghiên cứu. 

Các cấu trúc tối ưu của các cụm histidine với kích thước khác nhau được trình bày 

trong Hình 1. Các giá trị năng lượng trung bình của liên kết hydrogen trong dimer và các 

cụm histidine đã tính toán được trình bày trong Bảng 1. 

Khi kích thước cụm tăng lên, số lượng liên kết hydrogen hình thành giữa các phân tử 

histidine cũng tăng. Theo dữ liệu ở Bảng 1, khi kích thước cụm tăng thì năng lượng trung 

bình của các liên kết hydrogen giữa các dạng ion lưỡng cực của histidine cũng tăng theo. 

Điều này được giải thích bởi hiệu ứng hợp tác của liên kết hydrogen. Trong trường hợp này, 

các tương tác hợp tác làm tăng cường mức độ tương tác liên phân tử giữa các phân tử trong 

cụm so với dimer. 

Bản chất hợp tác của các liên kết hydrogen trong các cụm histidine có kích thước khác 

nhau sẽ được xem xét trong phần tiếp theo. 

Diễn giải bản chất của tính hợp tác trong liên kết hydrogen dựa trên lý thuyết phiếm 

hàm mật độ 

Cách đánh số các nguyên tử của amino acid ở dạng ion lưỡng cực được trình bày trong 

Hình 2. 

Ion lưỡng cực của histidine có hai nguyên tử có độ âm điện cao (O và N). Trong đó, 

nguyên tử nitơ của vòng trong amino acid liên kết cộng hóa trị với một nguyên tử H, còn 

nguyên tử nitơ của nhóm amino liên kết cộng hóa trị với ba nguyên tử H (Hình 2); nguyên tử 

O không tạo liên kết cộng hóa trị với H. Do đó, các phức của histidine được hình thành nhờ 

các liên kết hydrogen liên phân tử kiểu N–H···O và N–H···N. 

Tùy thuộc vào bản chất của các nguyên tử cho và nhận liên kết, hình học và môi 

trường xung quanh, năng lượng của liên kết hydrogen có thể biến thiên từ 1 đến 40 kcal/mol. 
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Trong phần trước, từ kết quả tính toán hóa học lượng tử, chúng ta đã thấy rằng năng lượng 

trung bình của các liên kết hydrogen tăng lên khi kích thước cụm tăng. Trong các phức 

amino acid, tính hợp tác của liên kết hydrogen được thể hiện qua sự phụ thuộc của năng 

lượng liên kết này vào số lượng ion lưỡng cực có trong phức. 

Để giải thích bản chất của tính hợp tác của liên kết hydrogen trong các phức histidine, 

sự thay đổi mật độ electron trong hệ khi có thêm một phân tử mới (dẫn đến hình thành một 

liên kết hydrogen mới) đã được phân tích. 

 
n = 2 

 
n = 7 

 
n = 8 

 
n = 13 

Hình 1. Các cấu trúc tối ưu của các cụm histidine với kích thước khác nhau  

trong dung dịch nước (đường nét đứt biểu thị các liên kết hydrogen) 

Bảng 1. Năng lượng trung bình của liên kết hydrogen trong dimer và các cụm histidine 

Hệ phản ứng Năng lượng trung bình của liên kết hydrogen (ЕН), (kJ/mol) 

Dimer 16.74 

Cụm 7 19.65 

Cụm 8 19.92 

Cụm 13 23.50 
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Hình 2. Cách đánh số các nguyên tử trong ion lưỡng cực của histidine 

Ở giai đoạn đầu, bằng các phương pháp hóa học lượng tử, đã tiến hành tính toán điện 

tích Mulliken trên các nguyên tử trong monomer và dimer của histidine. Kết quả tính toán 

được trình bày trong Bảng 2. 

Bảng 2. Điện tích Mulliken trên các nguyên tử tương ứng của histidine trong monomer 

và dimer trong dung dịch nước, được tính bằng  phương pháp hóa học lượng tử 

Số thứ tự 

nguyên tử 

Ký hiệu 

nguyên tử 

Monomer histidine Dimer histidine 

Monomer thứ nhất của 

dimer 

Monomer thứ hai của 

dimer 

1 C -0.040671 -0.039826 -0.049723 

2 C 0.248385 0.249495  0.238580 

3 N -0.526225 -0.523934 -0.524578 

4 H 0.299824 0.300427  0.300726 

5 H 0.098788 0.099893  0.091492 

6 H 0.134598 0.135326  0.121573 

7 N -0.503010 -0.502225 -0.515649 

8 C 0.314928 0.302304  0.275988 

9 C -0.266218 -0.253493 -0.255552 

10 H 0.147108 0.141792  0.144491 

11 H 0.145605 0.141434  0.141810 

12 C -0.071392 -0.061658 -0.084021 

13 H 0.159047 0.153475  0.163719 
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14 C 0.584612 0.607761  0.609968 

15 N -0.548580 -0.567182 -0.520796 

16 H 0.347847 0.340006  0.361740 

17 H 0.355885 0.396410  0.370880 

18 O -0.599455 -0.601737 -0.626976 

19 O -0.638056 -0.648590 -0.598310 

20 H 0.356982 0.334608  0.350352 

Tổng 0 0.004268 -0.004268 

Từ Bảng 2 có thể thấy rằng khi hình thành dimer histidine, xảy ra sự thay đổi mật độ 

electron trên tất cả các nguyên tử của các ion lưỡng cực tham gia vào quá trình dimer hóa. 

Các điện tích trên nguyên tử nitơ N(7), các nguyên tử hydrogen của nhóm amino H(16), 

H(17), H(20) và các nguyên tử oxy O(18), O(19) (Hình 2), những nguyên tử tham gia hình 

thành liên kết hydrogen trong quá trình dimer hóa, được in đậm trong Bảng 2. 

Khi một monomer mới gắn vào dimer để tạo thành trimer, các nguyên tử đã được đánh 

dấu trong dimer sẽ tiếp tục tham gia hình thành các liên kết hydrogen mới. Do điện tích trên 

các nguyên tử này trong dimer khác với giá trị của chúng trong monomer, nên các liên kết 

hydrogen trong trimer sẽ khác so với trong dimer. Điều này dẫn đến sự khác biệt về giá trị 

trung bình của năng lượng liên kết hydrogen trong trimer histidine so với dimer. 

Ở giai đoạn tiếp theo, phân bố mật độ electron của orbital phân tử bị chiếm cao nhất 

(HOMO) trong dimer histidine đã được khảo sát tại các giá trị đẳng mật độ khác nhau: ρ = 

0,0001 và ρ = 0,02. Hình ảnh minh họa tương ứng được trình bày trong Hình 3. 

  

а 

𝜌 = 0.0001 

b  

𝜌 = 0.02  

Hình 3. Các bề mặt đẳng mật độ electron của orbital HOMO trong dimer histidine tại 

các giá trị đẳng mật độ electron ρ = 0,0001 (a) và ρ = 0,02 (b); q1, q2 là tổng điện tích 

trên các nguyên tử của các amino acid cấu thành dimer. 
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Bề mặt ứng với mật độ electron đủ nhỏ (ρ = 0,0001) phân bố gần tất cả các nguyên tử 

của amino acid (Hình 3a). Khi tăng giá trị đẳng mật độ lên ρ = 0,02 (tương ứng với vùng có 

mật độ electron tương đối cao), bề mặt đẳng mật độ electron dịch chuyển về phía một trong 

hai monomer (số 2, Hình 3b) tạo nên dimer. Trong monomer này, mật độ electron tập trung 

chủ yếu trên vòng imidazole (Hình 3b). Trong khi đó, ở vùng lân cận monomer còn lại (số 1, 

Hình 3b), mật độ electron thấp hơn mức ngưỡng ρ = 0,02. 

Dựa trên Hình 3 và các giá trị điện tích Mulliken trong dimer, có thể kết luận rằng 

trong dimer histidine, sự phân bố mật độ electron xung quanh các nguyên tử tương ứng của 

hai ion lưỡng cực là khác nhau: một monomer có mật độ electron cao hơn trung bình, trong 

khi monomer còn lại thấp hơn trung bình. 

Sự thay đổi trong phân bố mật độ electron khi thêm một ion lưỡng cực của amino acid 

vào dimer histidine để tạo thành trimer cũng đã được xem xét. Hình 4 trình bày các bề mặt 

đẳng mật độ electron của orbital HOMO trong trimer histidine tại các giá trị ρ = 0,0001 và ρ 

= 0,02. 

 

 

а 

𝜌 = 0.0001 

b 

𝜌 = 0.02  

Hình 4. Các bề mặt đẳng mật độ electron trong trimer histidine tại các giá trị đẳng mật 

độ ρ = 0,0001 (a) và ρ = 0,02 (b); q1, q2, q3 là tổng điện tích trên các nguyên tử của các 

amino acid (số 1, 2, 3) cấu thành trimer. 

Khi mật độ electron đủ nhỏ, bề mặt đẳng mật độ electron phân bố xung quanh tất cả 

các nguyên tử của trimer (Hình 4a). Với giá trị ρ = 0,02 (tương ứng với vùng có mật độ 

electron tương đối cao), bề mặt này dịch chuyển về phía monomer thứ ba, là monomer được 

thêm vào dimer để tạo thành trimer (Hình 4b). 

Các giá trị q1, q2, q3 (tổng điện tích trên các nguyên tử của từng amino acid trong 

trimer) (Hình 4b) cho thấy mật độ electron xung quanh hai monomer (số 2 và 3) tăng lên so 

với monomer số 1. Mật độ electron xung quanh ion lưỡng cực histidine số 3 là lớn nhất. 

Trong dimer (Hình 3), mật độ electron tập trung chủ yếu trên monomer thứ hai. Tuy 

nhiên, khi monomer thứ ba liên kết với dimer này, mật độ electron của monomer thứ hai chủ 

yếu dịch chuyển về phía monomer thứ ba và chỉ một phần nhỏ về phía monomer thứ nhất. 
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Độ chênh lệch điện tích giữa các monomer trong trimer lớn hơn đáng kể so với trong dimer 

(Hình 3). Trong dimer, các giá trị q1 và q2 nhỏ, trong khi ở trimer, các giá trị q1, q2, q3 có độ 

lớn đáng kể hơn. 

Sự xuất hiện của điện tích âm bổ sung trên các ion lưỡng cực số 1 và 3 của amino acid 

tạo điều kiện thuận lợi cho quá trình proton hóa của amino acid gắn thêm. Đồng thời, sự xuất 

hiện của điện tích dương bổ sung trên ion lưỡng cực số 2 tạo điều kiện cho sự hút các 

nguyên tử có độ âm điện cao của amino acid liên kết đến. 

Khả năng hình thành cũng như độ bền của mỗi liên kết hydrogen phụ thuộc chặt chẽ 

vào mức độ phân cực của các tiểu phân, do sự tái phân bố mật độ electron trong hệ. Kết quả 

tính toán cho thấy ở trạng thái monomer, hệ có điện tích tổng bằng 0 và phân bố điện tích 

tương đối đối xứng, phản ánh mức độ phân cực tương đối thấp. Tuy nhiên, khi hình thành 

dimer, hai cấu tử đã mang các điện tích cục bộ lần lượt là 0.004268 và −0.004268, cho thấy 

đã xuất hiện sự tách điện tích rõ rệt giữa các cấu tử. Xu hướng này càng trở nên rõ ràng hơn 

trong hệ trimer, nơi ba cấu tử mang điện tích lần lượt là −0.01077, 0.09879 và −0.08802, 

biểu hiện sự gia tăng đáng kể của độ phân cực và sự bất đối xứng điện tử trong toàn cụm. 

Sự gia tăng phân cực này không chỉ đơn thuần là hệ quả của tương tác tĩnh điện giữa 

các phân tử, mà còn phản ánh quá trình tái phân bố mật độ electron có tính chất liên kết, bao 

gồm hiệu ứng phân cực cảm ứng và chuyển điện tích từng phần giữa các cấu tử. Khi kích 

thước cụm tăng lên, các liên kết hydrogen không còn hoạt động độc lập mà bắt đầu tương tác 

lẫn nhau thông qua mạng lưới electron chung, dẫn đến sự khuếch đại độ phân cực cục bộ tại 

các vị trí liên kết. Do đó, sự tăng dần của độ phân cực theo kích thước cụm là một dấu hiệu 

rõ ràng của hiệu ứng hợp tác trong mạng liên kết hydrogen, trong đó mỗi liên kết riêng lẻ 

góp phần làm tăng cường các liên kết lân cận. Nói cách khác, độ mạnh của liên kết hydrogen 

không chỉ phụ thuộc vào bản chất của từng cặp tương tác riêng biệt mà còn chịu chi phối 

đáng kể bởi các hiệu ứng tương tác đa thể trong toàn hệ, dẫn đến xu hướng gia tăng độ bền 

liên kết khi chuyển từ monomer sang các cụm có kích thước lớn hơn. 

Kết quả nghiên cứu cho thấy tính hợp tác của liên kết hydrogen gia tăng theo kích 

thước cụm, dẫn đến sự tăng cường độ bền tương tác và làm giảm năng lượng tổng thể của hệ. 

Điều này hàm ý rằng trong các hệ hấp phụ, các phân tử L-histidine có xu hướng ưu tiên tồn 

tại dưới dạng cụm thay vì ở trạng thái đơn lẻ khi nồng độ đủ lớn, do sự ổn định hóa bổ sung 

từ mạng liên kết hydrogen có tính hợp tác. Ở mức độ rộng hơn, kết quả này cung cấp bằng 

chứng về vai trò của các hiệu ứng tương tác đa thể trong việc chi phối cấu trúc và năng 

lượng của các hệ phân tử có khả năng hình thành mạng liên kết hydrogen, đặc biệt trong môi 

trường bị giới hạn như trên bề mặt vật liệu nano. Những hiểu biết thu được không chỉ góp 

phần làm sáng tỏ cơ chế vi mô của các tương tác liên phân tử mà còn có ý nghĩa định hướng 

cho các nghiên cứu tiếp theo, chẳng hạn trong việc xây dựng mô hình hấp phụ chính xác 

hơn, thiết kế vật liệu nano chức năng, hoặc dự đoán hành vi tập hợp của các phân tử sinh học 

tương tự trong các điều kiện khác nhau. 

4. Kết luận 

Tính hợp tác của các liên kết hydrogen được quan sát thấy trong các cụm histidine. 

Khi kích thước của các cụm histidine tăng lên, giá trị năng lượng trung bình của các liên kết 

hydrogen cũng tăng theo. Theo các tính toán hóa học lượng tử, khi kích thước cụm tăng do 

sự bổ sung thêm một ion lưỡng cực của amino acid vào cụm hiện có, xảy ra sự tái phân bố 

mật độ electron trên các nguyên tử, đặc biệt là trên các nguyên tử tham gia hình thành liên 

kết hydrogen. 

Dựa trên các kết quả nghiên cứu, có thể kết luận rằng tính chất hợp tác của liên kết 

hydrogen (tức là sự phụ thuộc của năng lượng liên kết vào số lượng phân tử trong cụm liên 
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kết hydrogen phức tạp) bắt nguồn từ sự tái phân bố mật độ electron của hệ khi hình thành 

liên kết hydrogen mới do sự gắn thêm của một phân tử mới. 
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