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Sections efficaces différentielles de la diffusion élastique d'électrons par des molécules constituant l'ADN et/ou l'ARN (cas de : sucre de backbone de phosphate - bases nucléiques) 
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Résumé :
De nos jours,Il est très rare de trouver des travaux de recherche sur la diffusion élastique par des biomolécules, à la fois expérimentaux et théoriques.Nous développons ainsi une méthode qui peut être considérée comme pionnière puisqu'elle offre une description quantique multi-différentielle du processus élastique induit par des cibles biomoléculaires.Dans notre cas, nous étudions la diffusion élastique d'électrons par les composants du squelette de l'ADN tels que le 1,3-dihydroxytétrahydrofurane (1.3-dhTHF,C_4 H_8 O_3), le désoxyribose (DR,C_5 H_10 O_4),alcool a-tétrahydrofurfurylemonophosphate (THFAMP, C_5 H_11 O_5 P) et le désoxyribose monophosphate (DRMP : C _5 H_11 O_7 P), pour des énergies d'impact allant de 20 eV à100 keV.

Les calculs des sections efficaces sont effectués par le Modèle d'Atomes Indépendants (IAM), en tenant compte des différents potentiels d'interaction tels que le potentiel statique, d'échange et de corrélation-polarisation, ainsi que les effets de diffusion multiples. L'ajout de ces différentes contributions définit donc une nouvelle approche dite IAM-corrigée. 

Il convient de soulignerquenos résultats montrent de manière très claire que pour des énergies assez faibles et moyennes, le temps d'interaction est adéquat, ce qui signifie que les effets fins jouent un rôle important et ne peuvent être négligés. En l'absence de travaux sur les biomolécules considérées dans ce travail, la comparaison de nos résultats avec les données expérimentales des molécules ayant des structures géométriques similaires a montré des formes de sections efficaces différentielles et intégrales identiques, ce qui renforce ainsi la validation de notre modèle IAM-corrigé. 






