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• Proteine costituite da Aminoacidi (AA) e struttura
generale di un AA

• Variabilità catena laterale degli AA comporta
proteine con diverse proprietà biochimiche

• Caratteristiche strutturali e chimiche degli AA
• Struttura primaria, secondaria terziaria e 

quaternaria
• Struttura del gruppo peptidico
• Descrizione struttura secondaria ad α-elica e 

foglietto β
• Proteine di interesse alimentare

PROTEINE



• Tutte le proteine, sia nei batteri, sia nelle forme di vita più 
complesse, sono costituite dallo stesso gruppo di 20 
amminoacidi legati in modo covalente, in caratteristiche 
sequenze lineari

• Otto di questi amminoacidi sono essenziali in quanto. Tali 
aminoacidi (leucina, isoleucina, lisina, metionina, valina, 
treonina, fenilalanina, triptofano) devono pertanto essere 
introdotti con gli alimenti, onde evitare specifiche carenze 
nutrizionali. Nei primi due anni di vita diventano essenziali 
altri due aminoacidi, chiamati rispettivamente arginina e 
istidina.

• Ogni amminoacido ha una caratteristica catena laterale 
(gruppo R) da cui dipendono le sue proprietà chimiche

• ogni proteina ha proprietà ed attività diverse, in quanto è 
composta da amminoacidi in combinazioni ed in sequenze 
diverse.



Il contenuto proteico % degli alimenti è molto 
variabile







T.A. Brown, Conoscere la biochimica, Zanichelli editore 2018

STRUTTURA GENERALE DI UN AMMINOACIDO
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FORMA ZWITTERIONICA
Proprietà a.a : alti p.f., solubilità in acqua, 
proprietà acido base perché classificabili come 
anfoteri



LA STRUTTURA DI UN AMMINOACIDO



• Tutti gli amminoacidi (esclusa la glicina) hanno il carbonio α
(alfa) legato a quattro gruppi sostituenti diversi,

• il carbonio αè quindi un centro chirale.
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GLI ENANTIOMERI

I quattro gruppi sostituenti diversi
di ciascun amminoacido possono disporsi
nello spazio in duemodi diversi,che sono
le immagini speculari non
sovrapponibili l’uno dell’altro (forme L e D).



I 20 amminoacidi standard sono nella forma L-

GLI ENANTIOMERI



LE FAMIGLIE degli
AMMINOACIDI







Alcuni amminoacidi vengono modificati quando fanno già parte della catena proteica









NELLE SOLUZIONI ACQUOSE VICINE ALLA NEUTRALITA’ ((pH
6-7)),, GLI AMMINOACIDI SI IONIZZANO.

IL COMPORTAMENTO ACIDO-BASE DEGLI 
AMMINOACIDI



LO SWITTERIONE: è una forma ionica dipolare di un
amminoacido che si forma in seguito alla cessione di uno ione H+

dal gruppo α carbossilico al gruppo α amminico. 
presenti entrambe le cariche, la carica netta è zero.

Essendo

IL COMPORTAMENTO ACIDO-BASE DEGLI 
AMMINOACIDI



Gli amminoacidi sono molecole anfotere: 
possono agire sia da acidi, sia da basi

In soluzioni acquose attorno a pH 6-7,
la maggior parte degli amminoacidi sono ioni dipolari 

neutri:



In una soluzione acida, il gruppo carbossilato accetta uno
ione idrogeno e la carica elettrica dell’amminoacido passa
da 0 a +1



In una soluzione basica, il gruppo ammonico cede
un protone allo ione ossidrile e la carica elettrica 
dell’amminoacido passa da 0 a -1









POLARITA’DI UN GRUPPO OSSIDRILE E UNA MOLECOLA D’ACQUA

AA polari idrofili (serina, treonina, cisteina, asparagina e glutammina)
con gruppi –OH, -SH e –CONH2;
AA apolari idrofobi (alanina, glicina, fenilalanina,isoleucina,, leucina, 
metionina, prolina, triptofano, tirosina e valina).



In un a.a. acido o basico ci sono 3 pKa, il PI negli acidi è tra pK1 e 
pK2, nei basici tra pK2 e pK3





LA FORMAZIONE DEL LEGAME PEPTIDICO E’ ENDOERGONICA.
δG = 21KJ/Mole

IL LEGAME PEPTIDICO



REAZIONE CHIMICA FRA DUE AA PER FORMARE UN LEGAME
PEPTIDICO

Reazione di condensazione con eliminazione di una molecola di H2O



CARATTERISTICHE DEL LEGAME PEPTIDICO



I GRUPPI PEPTIDICI SONO 
PLANARI E RIGIDI

• LA RISONANZA CONFERISCE AL LEGAME PEPTIDICO IL CARATTERE DI 
PARZIALE DOPPIO LEGAME.

• GLI ATOMI DI Cα SONO AI LATI OPPOSTI DEL LEGAME PEPTIDICO CHE
LI TIENE UNITI (GRUPPO PEPTIDICO TRANS).

• C-N= 1.49 A°

• C=N = 1.27A°



Il gruppo peptidico transé più stabile del gruppo peptidico cis (non presente
nelle proteine), che sarebbe causa di interferenze steriche.

IL LEGAME PEPTIDICO



LA ROTAZIONE ATTORNO AI LEGAMI DI UNA 
CATENA POLIPEPTIDICA

Non c’é possibilità di rotazione tra carbono carbonilico ed azoto.



LA CATENA POLIPEPTIDICA

Essa é una sequenza di gruppi peptidici planari e rigidi.



GLI ANGOLI DI TORSIONE DELLO SCHELETRO POLIPEPTIDICO

• Φ (FI) = ANGOLO DI ROTAZIONE INTORNO AL LEGAME Cα-N
• Ψ (PSI) = ANGOLO DI ROTAZIONE INTORNO AL LEGAME Cα-C
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GLI ANGOLI Φ (FI) E Ψ (PSI) DETERMINANO LA 
STRUTTURA SECONDARIA



GLI ANGOLI DI 
TORSIONE DELLO

SCHELETRO 
POLIPEPTIDICO



E’ PURAMENTE

• PER CONVENZIONE GLI ANGOLI φ (fi) E ψ (psi) SONO
DEFINITI PARI A 0°, QUANDO I DUE LEGAMI PEPTIDICI CHE
FIANCHEGGIANO
PIANO.

UN ATOMO DI
Cα

SONO SULLO STESSO

• QUESTA CONFORMAZIONE E’ 
QUINDI

PROIBITA DA
SOVRAPPOSIZIONI 
TEORICA.

STERICHE,



GLI ANGOLI DI 
TORSIONE DELLO 

SCHELETRO 
POLIPEPTIDICO



LE INTERFERENZE STERICHE
LE CONFORMAZIONI STERICAMENTE IMPOSSIBILI HANNO LE

DISTANZE INTERATOMICHE, TRA ATOMI NON DIRETTAMENTE
IMPEGNATI IN LEGAMI FRA LORO, INFERIORI A QUELLE DELLE
CORRISPONDENTI DISTANZE DI VAN DER WAALS.



L’INTERFERENZA STERICA TRA L’OSSIGENO CARBONILICO E
L’IDROGENO AMMIDICO DEL RESIDUO ADIACENTE
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IL GRAFICO DI RAMACHANDRAN

biochimico indiano
Ramachandran ipotizzò che

la conformazione di una
catena polipeptidica potesse

essere completamente
descritta riportando i valori

di φ (fi) e ψ (psi) per
ciascun residuo

amminoacidico, in un grafico
bidimensionale.
• Ψ psi (C-Cα)
• Φ fi (N-Cα)



Gly
Minori limitazioni

Pro
-35°<Φ <-85°

Eccezioni:

IL GRAFICO DI RAMACHANDRAN



IL GRAFICO DI RAMACHANDRAN

In conclusione,

indipendentemente dal tipo di proteina, i valori degli angoli φ e

ψ di tutti gli amminoacidi tendono ad occupare le aree del

grafico più stabili, nelle quali le distanze interatomiche tra

atomi non direttamente impegnati in legami fra loro siano

superiori ai rispettivi raggi atomici, così da non creare

interferenze steriche.



LE PROBABILITÀ RELATIVE DELLA PRESENZA DI UN
DATO AMMINOACIDO NEI TRE TIPI PIÙ COMUNI DI 

STRUTTURA SECONDARIA



I QUATTRO 

LIVELLI 

GERARCHICI 

DELLA 

STRUTTURA 

DELLE 

PROTEINE



LA CONFORMAZIONE PROTEICA
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E’ L’ORGANIZZAZIONE 
PROTEINA,

SPAZIALE DEGLI ATOMI DI UNA

E’ LA CONFORMAZIONE PIU’ STABILE ED A PIU’ BASSA ENERGIA E
QUINDI PREDOMINAFRA LE ALTRE,

E’ CHIAMATA CONFORMAZIONE NATIVA E CORRISPONDE ALLA
CONFORMAZIONE FUNZIONALE DI OGNI PROTEINA,

ESSA E’ STABILIZZATA DA LEGAMI DEBOLI.







Struttura primaria:

è data dalla sequenza amminoacidica nella catena polipeptidica.



Legame H

α -elica
•ponte-H ogni 
3,6 aminoacidi

•Il legame H si 
instaura tra l’H 
dell’azoto 
amidico e l’O del 
gruppo 
carbonilico

Struttura secondaria α -elica
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Struttura secondaria α -elica

• Legami ad idrogeno co-lineari col 4°
aminoacido sopra e sotto nella stessa 
catena

– Niente legami ad idrogeno con 
l’esterno

• Gruppi R proiettati in fuori 
ortogonalmente

• Sempre destrogira
• Alcuni aminoacidi (prolina) rompono

l’α - elica causando un piegamento
della catena

• Non sono presenti AA polari carichi
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• Legami ad idrogeno fra aminoacidi 
di catene diverse o aminoacidi 
remoti della stessa catena

• Formazione a foglietto ripiegato in cui
le catene sono mantenute a distanza
fissa l'una dall'altra

• La glicina è l’AA più presente

Le catene adiacenti sono antiparallele

Nel foglietto beta diversi segmenti della 
catena polipeptidica,che hanno una 
disposizione distesa sono paralleli tra 
loro (con decorso antiparallelo). La 
struttura è stabilizzata da legami 
idrogeno tra i gruppi NH e CO di 
segmenti adiacenti. L’affiancamento di 
diversi segmenti della catena 
polipeptidica dà origine a strutture 
indicate con il termine di foglietti 
beta(beta sheet) ondulati a causa
degli angoli di legame.

Struttura secondaria β a pieghe



LE FORZE RESPONSABILI DELLA
STRUTTURA TERZIARIA
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LE FORZE RESPONSABILI DELLA
STRUTTURA QUATERNARIA



LA DENATURAZIONE
E’ LA PERDITA DELLA CONFORMAZIONE NATIVAE DELLA 
FUNZIONE DI UNA PROTEINA, CON L’ASSUNZIONE DI UNA
ORGANIZZAZIONE SPAZIALE TOTALMENTE APERTA.

SI HA LA ROTTURA DEI
LEGAMI DEBOLI E DEI PONTI
DISOLFURO.



LE DIMENSIONI DELLE PROTEINE

SOLITAMENTE, LE CATENE

POLIPEPTIDICHE PIU’ COMUNI

HANNO MENO DI 2000 RESIDUI

AMMINOACIDICI.

QUESTI LIMITI SONO IMPOSTI:

1) DALLA CAPACITA’ DEGLI ACIDI NUCLEICI DI OPERARE DA CODICE 

GENETICO

2) DALLA ACCURATEZZA DEL PROCESSO DI BIOSINTESI DELLE PROTEINE.



LA MASSA PROTEICA

LA MASSA MOLECOLARE DI UNA PROTEINA VARIA DA
10000DALTON A VALORI SUPERIORI A 106 DALTON.

NUM. APPROSSIMATIVO = MASSA PROTEICA
RESIDUI A.A. 110

110 = MASSA MEDIA DI UN RESIDUO A.A.



Classificazione delle proteine

-In base alla funzione (enzimatica, ormonale, di trasporto 

etc.)

-In base a caratteristiche fisiche e funzionali:

Proteine fibrose di forma allungata, fisicamente 

resistenti, insolubili in acqua

Proteine globulari di forma sferica, compatte, con 

interno idrofobico ed esterno idrofilo



-In base alla composizione chimica

Proteine semplici (comp. elementare costante 50%

C, 23% O, 16% N, 7% H, max 3% S)

Proteine coniugate (glicoproteine, lipoproteine,

nucleoproteine, flavoproteine)



LE PROTEINE SEMPLICI E
CONIUGATE

• LE PROTEINE SEMPLICI
AMMINOACIDI,

SONO COSTITUTE ESCLUSIVAMENTE DA

• LE PROTEINE CONIUGATE PRESENTANO ANCHE 
UN RUOLO DETERMINANTE

UN GRUPPO
PROSTETICO, CHE HA 
FUNZIONE BIOLOGICA.

NELLA LORO



LE PROTEINE CONIUGATE
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CLASSE GRUPPO PROSTETICO ESEMPIO

• FOSFOPROTEINE GR. FOSFORICI CASEINA (LATTE)

• LIPOPROTEINE LIPIDI β1 - LIPOPROTEINA
• GLICOPROTEINE CARBOIDRATI DEL SANGUE

Ig G

• EMOPROTEINE EME EMOGLOBINA

• FLOVOPROTEINE 

METALLOPROT.

NUCLEOTIDI 

FERRO

FLAVINICI
SUCC. DEIDROG. 

FERRITINA





LE CLASSI DI PROTEINE
(IN BASE A FORMA E SOLUBILITÀ)

 LE PROTEINE FIBROSE

In esse, la catena polipeptidica è disposta in lunghi filamenti o foglietti,

hanno funzione strutturale, 
danno protezione esterna, 

supporto meccanico,
forma alla molecola;

sono generalmente insolubili,

sono costituite da un solo tipo di struttura secondaria.



 LE PROTEINE GLOBULARI

71

la catena polipeptidica è avvolta su se stessa, fino a
raggiungere una forma sferica o globulare,

sono presenti in molti enzimi, ormoni, 

anticorpi e proteine di trasporto;

sono formate da tipi diversi di strutture secondarie, generalmente sono

solubili nel citosol o nella fase lipidica delle

membrane.



LE PROTEINE GLOBULARI:
STRUTTURA TERZIARIA E DIVERSITÁ FUNZIONALE

Le proteine globulari non solo possiedono una struttura secondaria, ma sono anche
ripiegate in una struttura terziaria compatta,

la struttura terziaria ha origine da interazioni di gruppi che possono essere
anche molto lontaninella struttura primaria,

la struttura primaria determina le strutture secondarie e terziaria.



SEQUENZA AMINOACIDICA
STRUTTURA TRIDIMENSIONALE FUNZIONE

ne consegue che

l’informazione che determina la struttura tridimensionale è
contenuta interamente
primaria)della proteina,

nella sequenza aminoacidica (struttura

ciò può essere dimostrato attraverso esperimenti di denaturazione,
in cui viene distrutta la struttura nativa.



LE PROPRIETA’ COMUNI DELLE PROTEINE GLOBULARI

Le proteine globulari hanno una parte interna ed una parte esterna
definite,

mentre i 
solvente.

residui idrofilici sono sulla superficie a contatto con il

si osserva invariabilmente che i residui idrofobici si localizzano
principalmente all’interno (nucleo idrofobico),



• I residui idrofobici (es. val. leu. ile. phe.) devono essere immersi
nell’interno della proteina, lontani dal contatto con l’acqua,

• l’interno della 
idrofobiche,

proteina è un nucleo molto denso di catene

• le interazioni idrofobiche sono
stabilizzazione della proteina.

estremamente importanti per la

LE PROPRIETA’ COMUNI DELLE PROTEINE GLOBULARI



• I residui polari non carichi (es. ser. thr. asn. gln.) si trovano
normalmente sulla superficie, ma frequentemente si
riscontrano anche all’interno, dove formano legami H fra loro;
infatti, ogni gruppo polare non carico senza controparte all’interno di
una proteina é destabilizzante,

• i residui polari carichi ( es. arg. his. lys. asp. glu.) sono
localizzati quasi costantemente sulla superficie, in contatto con il
solvente acquoso.

LE PROPRIETA’ COMUNI DELLE PROTEINE GLOBULARI



LE PROTEINE GLOBULARI

La localizzazione
degli amminoacidi
dipende dalle loro
catene laterali.



LE PROTEINE GLOBULARI

Modelli spaziali e modelli a nastro

78



• La restante parte delle proteine é sotto forma di:
• ripiegamenti,
• inversioni di direzione,
• avvolgimenti irregolari,

LE PROTEINE GLOBULARI

79• segmenti estesi.



LE STRUTTURE β FORMANO MOLTO SPESSO I
NUCLEI CENTRALI DELLE PROTEINE



LA STRUTTURA TRIDIMENSIONALE DI UNA 
PROTEINA E’ CRITICA PER LA SUA FUNZIONE

La temperatura di fusione della proteina (Tm< 100°C) é la
temperatura alla quale essa perde metà della sua struttura
tridimensionale,

la proteina si srotola in modo cooperativo, infatti, raggiunta la Tm, si 
destabilizza anche la parte restante.



LE PROTEINE PERDONO LA LORO STRUTTURA 
NATIVA IN SEGUITO A DENATURAZIONE

LA DENATURAZIONE

é la perdita totale dell’organizzazione tridimensionale, con
l’assunzione di strutture casuali.
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GLI AGENTI DENATURANTI

Il calore rompe le interazioni deboli,

lavariazione del pHmodifica le cariche,

i solventi organici (es. alcol, acetone) disturbano le interazioni 
idrofobiche,

gli ioni (I-, Li+, Mg+, Ca+, Ba2+ ecc.) rompono le interazioni
idrofobiche, aumentando la solubilità in acqua delle sostanze non
polari.



SOLITAMENTE LA DENATURAZIONE E’
UN PROCESSO REVERSIBILE

(DIPENDE DAL TIPO DI PROTEINA),

LA RINATURAZIONE E’ DETERMINATA 
DALLA SEQUENZA AMMINOACIDICA.



Proprietà nutrizionali delle proteine
Forniscono all’organismo amminoacidi essenziali e 

non, che hanno funzioni:

 Plastica per la costruzione di proteine umane

 Regolatrice come precursori di ormoni, 

neurotrasmettitori etc.

 Energetica mediante ossidazione nel ciclo di Krebs 

o conversione a glucosio nella glucogenesi



Le proteine alimentati si trovano in quasi tutti 
gli alimenti, ne sono privi oli, zucchero e bevande 

alcoliche.

Sono nutrizionalmente importanti proteine di masse 
muscolari (carne e pesce) per il 40% costituite da 
actina e miosina e quelle di deposito (uovo, latte, 
cereali e legumi).



Valore proteico degli alimenti

Alimenti di origine animale ⇒ proteine di alta qualità con 
composizione di a.a. vicina a proteine umane (ad alto 
valore biologico), maggiore digeribilità per proteine 
globulari che fibrose.

Cereali e legumi ⇒ proteine meno disponibili perché 
legate a polisaccaridi o in presenza di fattori 
antinutrizionali (moderato valore biologico). Cereali scarsi 
in lisina e legumi in metionina



Frutta e ortaggi ⇒ a basso tenore proteico 
(3%) con composizione in a.a. essenziali 
deficitaria. Anche se in eccesso rispetto ai 
fabbisogni calorici, non riescono a coprire 
quelli proteici



AMINOACIDI ESSENZIALI (Circa il 40% delle proteine umane)

RAMIFICATI
Isoleucina
Leucina
Valina

AROMATICI
Fenilalanina
Tirosina*
Triptofano

BASICI
Istidina
Lisina

NEUTRI
Treonina

SOLFORATI
Cisteina*
Metionina

LEGUMI, CARNI

UOVA, LATTE,
VEGETALI

CARNI, PESCI,
LEGUMI

CARNI, PESCI,
LEGUMI

UOVA, CEREALI

Regioni idrofobiche di
proteine

Epinefrina, Tiroxina 
Serotonina, Ac. Nicotinico

Struttura terziaria 
Collagene ed Elastina

?

Struttura terziaria proteine Ponti

disolfuro

Cheratina e altre proteine
strutturali* semiessenziali

Tipo Chimico Fonte Alim. Princ. Funzioni (o precursori)
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