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在过去数十年的时间里，分子力场得到不断发展（表x1），被广泛地应用于蛋白质、核酸、有机小分子、糖分子和磷脂的模拟，并被证明能够很好地解释化学和生物体系上的问题1, 2。目前分子力场类型主要可分为固定电荷力场和可极化力场。固定电荷力场由于其不考虑原子周围化学微环境的变化所产生的极化作用等，极大减少了计算量，因此在复杂的生物大分子体系中应用最为广泛。
目前发展较为成熟的四种固定电荷分子力场分别是AMBER(Assisted Model Building and Energy Refinement)、CHARMM(Chemistry at HARvard Macromolecular Mechanics)、GROMOS(GROningen MOlecular Simulation)和OPLS(Optimized Potential for Liquid Simulations)力场。
AMBER力场最初是由美国加州大学的Peter A. Kollman团队发展（1984年）3，应用于蛋白质和核酸体系，之后又相继发展了可应用于磷脂、糖分子和有机小分子体系的力场参数，目前在分子动力学模拟中比较主流的AMBER力场版本分别是ff14SB4，Lipid175，GAFF26和GLYCAM_06j7。CHARMM力场最初是由美国哈佛大学的Martin Karplus团队发展（1983年）8，可适用于蛋白质、核酸、磷脂、糖和有机小分子得模拟，目前比较主流的CHARMM力场版本是CHARMM369-14和CGenFF15。GROMOS力场最初由荷兰格罗宁大学的van Gunsteren团队发展（1984）16，包含蛋白质、核酸、磷脂、糖和有机小分子的力场参数，目前GROMOS力场的发展由瑞士苏黎世联邦理工等团队共同推进。OPLS力场最初由美国耶鲁大学的William L. Jorgensen团队发展（1988）17，根据对氢原子的不同处理方式，可将OPLS力场分为全原子力场OPLA-AA(OPLS All Atoms)，和联合原子力场OPLS-UA(OPLS Unit Atom)，于上述3类力场不同的是，OPLS力场最初的版本是应用于有机溶剂等液相体系，而后逐渐发展出适用于蛋白质等生物大分子体系的力场参数。
此外，随着计算机硬件的发展，可极化力场也逐渐发展起来，并能够用于模拟复杂的生物大分子体系18。与固定电荷力场相比，可极化力场考虑了原子周围化学微环境的变化对原子上电荷分布的影响，从原理上更准确，但也增加了计算复杂度。华东师范大学的张增辉等开发了线性标度量子化学计算方法MFCC(分子碎片共轭帽子)用于计算蛋白质的特异性极化电荷19。目前比较主流的可极化力场有AMOEBA(Atomic Multiple Optimized Energetics for Biomolecular Applications)20和CHARMM Drude力场21等。

表x1. 近十年固定电荷力场的发展
	力场类型
	年份
	力场版本
	适用范围

	AMBER
	2008
	GLYCAM067	Comment by Leyun: 2008年是GLYCAM力场的最初版本，后来该力场的版本又更新，但是没有找到对应的参考文献
	糖分子

	
	2012
	GAFFlipid22
	磷脂

	
	2014
	Lipid1423	Comment by Leyun: 目前最新的有lipid17/lipid21,但是没有找到对应的参考文献，是否需要添加？	Comment by Leyun: Lipid17和lipid21目前引用了对应的AMBER版本的参考文献
	磷脂

	
	2015
	ff14SB4
	蛋白质、核酸

	
	2016
	GAFF26
	有机小分子

	
	2018
	Lipid175
	磷脂

	
	2020
	ff19SB24
	蛋白质

	
	2021
	Lipid2125
	磷脂

	CHARMM
	2010
	C36 Lipids9
	磷脂

	
	2011
	C36 RNA10
	RNA

	
	2012
	Carbohydrates26
	糖分子

	
	2012
	C36 DNA12
	DNA

	
	2012
	C36 Protein14
	蛋白质

	
	2016
	CGenFF15, 27, 28
	有机小分子

	
	2017
	C36m Protein13
	蛋白质

	GROMOS
	2011
	54A729
	蛋白质、核酸、磷脂

	
	2011
	ATB1.030
	有机小分子

	
	2012
	54A831
	蛋白质、核酸、磷脂

	
	2012
	53A6GLYC32
	糖分子

	
	2014
	ATB2.033
	有机小分子

	
	2016
	56A6CARBO_R34
	糖分子

	OPLS
	2012
	OPLS235
	蛋白质、有机小分子

	
	2015
	OPLS-AA/M Protein36
	蛋白质

	
	2016
	OPLS337
	蛋白质、有机小分子

	
	2017
	LigParGen38
	有机小分子

	
	2019
	OPLS-AA/M RNA39
	RNA
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