


I d  b i lf   i  fi i tI due carboni alfa sono in configurazione trans
(unica possibile eccezione Pro)



Per convenzione gli angoli di torsione φ (N-Cα) e ψ (Cα-C) sono uguali a 180°
Q d  il li tid  è ll  f i  l t t  tQuando il polipeptide è nella conformazione completamente estesa

In linea di principio gli angoli φ e ψ possono assumere qualunque valore
compreso tra -180° e  +180°, ma molti di questi valori sono impediti per

problemi di interferenza sterica tra gli atomi dello scheletro polipeptidico
e quelli della catena lateraleq



Il grafico di Ramachandran
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La conformazione beta delle catene polipeptidiche
Pauling e Corey 1951Pauling e Corey 1951



Avvolgimento dell’α-cheratina



Di i li lli di i i  d ll  Diversi livelli di organizzazione della 
cheratina





La fibroina della seta



La tripla elica del collageno

Vari tipi 
di catene
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Distribuzione delle catene laterali



Ripiegamento e stabilità g
delle proteine

La conformazione nativa di una proteina è quella a cui si 
associa la sua funzione biologicaassocia la sua funzione biologica.

Il termine stabilità può essere definito come la tendenza p
a mantenere la conformazione nativa

I  di i i fi i l i h  l  t i   l  In condizioni fisiologiche le proteine sono solo 
marginalmente stabili (ΔG compreso tra 15 e 65 kJ/mole)



Forze che stabilizzanoForze che stabilizzano
le proteinele proteine

•L’effetto idrofobico tendenza delle
t   l i  i i i  il t tt  sostanze non polari a minimizzare il contatto 

con l’acqua↓

Interazioni elettrostatiche •Interazioni elettrostatiche 
•Legami chimici trasversaliLegami chimici trasversali







Denaturazione e 
rinaturazione delle proteine



I legami disolfuro possono essereg m f p
rotti da agenti riducenti







Gli agenti caotropiciGli agenti caotropici









Il paradosso di LevinthalIl paradosso di Levinthal
C f t i i lCome fa una proteina a raggiungere la sua 

conformazione nativa?
- Proteina di 100 amminoacidi 
- supponiamo almeno 10 diverse conformazioni per pp p

aminoacido = 10100 conformazioni possibili
- se il ripiegamento è casuale e richiede adse il ripiegamento è casuale e richiede, ad 

esempio, 10-13 sec per sperimentare ciascuna 
conformazione possibile ci vorrebbero 1087 anniconformazione possibile, ci vorrebbero 10 anni 
per testare tutte le conformazioni possibili alla 
ricerca della migliorericerca della migliore







I chaperoni molecolarip m
a) disolfuro isomerasi



Il complesso chaperoninicoIl complesso chaperoninico
GroEL-GroES





Alcune patologie sono legate ad p g g
un errato ripiegamento delle 

proteineproteine



Un cristallo proteico

È posto sotto una sorgente diraggi X 

I raggi X sono diffratti dalle
Nuvole elettroniche
Intorno agli atomi

da questi dati si può dedurre 
la struttura stomica



I cristalli si ottengono per precipitazione lenta della molecolaI cristalli si ottengono per precipitazione lenta della molecola
Da una soluzione, in condizioni che non dovrebbero alterare la su
struttura









Le proteine sono molecoleLe proteine sono molecole 
flessibili














































