
Proteine
(dal greco proteius, che 

occupa la prima posizione)

Proteina dominante nel succo d’uva maturaChitinasi (famiglia PR3)

1



Gruppo CARBOSSILICO : 
gruppo acido

Gruppo  AMMINICO: 
gruppo basico

Gruppo R: catena laterale che 
differenzia i diversi amminoacidi. I 
carboni del gruppo R sono indicati 
attraverso le lettere dell’alfabeto 

greco a partire da β

Struttura di un aminoacido

2

a



Struttura di un aminoacido
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Lisina 

R



Ad eccezione della glicina, nella quale R = H, tutti gli α-amminoacidi delle
proteine mostrano quattro sostituenti diversi legati all’atomo di carbonio α che
è quindi un centro stereogenico; la conseguenza è che ogni amminoacido
esiste sotto forma di due isomeri ottici diversi (D e L).
Gli α-amminoacidi presenti nelle proteine appartengono sempre alla serie L.
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Gli 𝛂-amminoacidi delle proteine sono molecole chirali



sono classificati in base alla capacità del loro gruppo R di 
interagire con l’H2O

GLI AMMINOACIDI

Sono presenti 20 catene laterali diverse che variano 
per:
• Dimensioni
• Carica
• Capacità di formare legami idrogeno
• Idrofobicità
• Reattività chimica

Suddivideremo gli amminoacidi in quattro gruppi in 
base alle caratteristiche generali dei loro gruppi R:
• Alifatici non polari
• Polari non carichi
• Carichi positivamente (basici)
• Carichi negativamente (acidi)
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Classificazione degli amminoacidi in funzione delle caratteristiche 
della loro catena laterale:
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Assorbimento della luce ultravioletta da parte degli amminoacidi aromatici

290 nm

S2

S1

S0

340 nm

5 ns
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Ossidoriduzione della cisteina
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Le proprietà di molte proteine dipendono dalla forma 
carica o neutra dei residui laterali dell’istidina

L’istidina contiene un gruppo 
imidazolico che vicino al pH fisiologico 

può prendere o rilasciare protoni:
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Il comportamento acido-base degli 
amminoacidi

(zwitterione) 

I gruppi funzionali NH2 e COOH sono ionizzabili e sensibili al pH dell’ambiente. L’atomo di
azoto del gruppo amminico può accettare un protone e trasformarsi in NH3

+; il gruppo
carbossilico può cedere un protone e trasformarsi in COO-.

Al valore di pH fisiologico (7,4) un amminoacido si presenta come ione dipolare
(zwitterione) per trasferimento di un protone dal gruppo donatore acido al gruppo
accettore basico.



Ionizzazione di un aa a diversi valori di pH
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In una soluzione acida, il gruppo COO- accetta uno ione idrogeno e la carica elettrica
dell’amminoacido passa da 0 a +1
In una soluzione basica, il gruppo NH3

+ cede un protone e la carica elettrica
dell’amminoacido passa da 0 a -1
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A valori di pH acido, un amminoacido presenta la carica positiva del gruppo NH3
+ e mostra il

gruppo COOH nella forma indissociata; a valori di pH basico, al contrario, un amminoacido
presenta la carica negativa del gruppo COO- e mostra il gruppo NH2 nella forma indissociata.

Ogni amminoacido è caratterizzato da un punto isoelettrico (pI) che equivale al valore di pH
in corrispondenza del quale l’amminoacido risulta essere elettricamente neutro.
Per la maggior parte degli α-amminoacidi, il punto isoelettrico è prossimo alla neutralità
(pH = 7).



Curva di titolazione della glicina indica 
la reazione di ogni gruppo funzionale 

con lo ione H
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L’equazione di Henderson-Hasselbach
descrive la titolazione in ogni suo tratto:

pH = pKa + Log [A-]/[AH]

Durante la titolazione si ha perdita di 2 
H+ in 2 tappe distinte: 

il pK di ogni tappa è il pH del punto 
centrale dei corrispondenti flessi

Il pI è il pH a cui la molecola non ha 
carica elettrica netta e non ha mobilità 

in un campo elettrico. 

Al pI la molecola non ha potere 
tamponante



pK1 = gruppo 
carbossile

pK2 = gruppo 
amminico

pK3 = catena 
Laterale R
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L’istidina, la lisina e l’arginina sono
considerati amminoacidi basici
perché le loro catene laterali
possiedono un gruppo contenente
azoto che può esistere in forma
protonata o deprotonata.
L’acido aspartico e glutammico
sono considerati acidi perché
hanno nella catena laterale un
gruppo carbossilico con un valore
di pKa basso



Punto isoelettrico degli amminoacidi

Si definisce punto isoelettrico (pI) il valore del pH al quale la 
molecola ha carica elettrica netta pari a 0
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Il tenore degli amminoacidi varia da una vendemmia all’altra da 1 a 4 g/L e costituisce dal
30 al 40% dell’azoto totale. La prolina è un amminoacido quantitativamente importante
nei mosti e nei vini ma i lieviti non sono in grado di assimilare la prolina, per cui dopo la
fermentazione alcolica il contenuto di questo amminoacido nel vino può essere maggiore
di quello del mosto di partenza.



La struttura delle proteine viene suddivisa in 
quattro livelli di organizzazione:

Struttura
primaria

Struttura
secondaria

Struttura
terziaria

Struttura
quaternaria

Sequenza 
aminoacidica

eliche
(foglietti e ripiegamenti)

Catena polipeptidica
Disposizione

subunità

LA STRUTTURA DELLE PROTEINE
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Due molecole di amminoacidi possono unirsi covalentemente mediante un legame ammidico,
chiamato LEGAME PEPTIDICO, formando un DIPEPTIDE

Formazione di un legame peptidico per condensazione
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DG = 21 kJ/mol



w
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Struttura rigida planare per le interazioni di risonanza che
forniscono al legame peptidico circa il 40% di carattere di
doppio legame. La sua lunghezza è di 1,32 Å, intermedia
fra quella di un singolo legame C-N 1,49 Å e di un doppio
legame C=N 1,27 Å.

IL LEGAME PEPTIDICO: Struttura planare

La conformazione 
del peptidi è definita 

da tre angoli di 
torsione (phi f , psi 
y e omega w) che 

riflettono la 
rotazione introno a 
ciascuno dei legami 
che si ripetono nello 

scheletro del 
peptide.

phi e psi possono avere qualsiasi valore 
compreso tra -180° e +180°

Un piccolo dipolo 
elettrico 

y 
f



Caratteristiche del legame peptidico

• Ha il carattere di un parziale doppio legame;

• L’ossigeno del gruppo carbonilico e l’idrogeno del gruppo

amminico sono disposti, generalmente, in

conformazione trans. La conformazione non è casuale,

dipende dall’ingombro sterico delle catene laterali;

• È rigido e planare, la rotazione è possibile solo intorno ai

legami N-Ca (angolo phi ) e Ca-C (angolo psi y). I

legami peptidici non si rompono per riscaldamento o

concentrazioni elevate di urea. Per idrolizzare questi

legami occorrono esposizioni ad acidi o basi forti con

temperature elevate;

• I gruppi –C=O e –NH del legame peptidico sono polari

ma privi di carica. Partecipano alla formazione di legami

a idrogeno nella struttura secondaria della proteina.
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Nomenclatura dei polimeri 
amminoacidici

2 amminoacidi: dipeptide
3 amminoacidi: tripeptide
4 amminoacidi: tetrapeptide

Sono chiamati oligopeptidi le catene formate
da pochi (10-20) residui amminoacidici.

Un polipeptide è formato invece da
20-100 residui amminoacidici.

Una catena formata dall’unione di molti amminoacidi
(più di 100) prende il nome di proteina
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La massa media degli amminoacidi è di 110 Dalton (Da)
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Proprietà degli amminoacidi



Nel peptide, il residuo amminoacidico con cui termina la catena polipeptidica,
viene chiamato residuo AMMINO-TERMINALE (n-terminale), ha il gruppo
amminico libero; il residuo all’altra estremità ha un gruppo α-carbossilico
libero e viene chiamato residuo CARBOSSI-TERMINALE (C-terminale).

Quando si riporta il grafico di un polipeptide l’estremità ammino-
terminale viene posta a sinistra quella carbossi-terminale a destra
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LA STRUTTURA DELLE PROTEINE
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amminoacido

Con le 20 differenti
scelte a disposizione si
possono costruire un
numero elevatissimo di
proteine differenti.

Una proteina composta da n residui le possibili sequenze sono 20n

Proteina di 100 a.a.              20100 ≈ 1,27 x 10130

La struttura primaria è la sequenza amminoacidica di una catena polipeptidica 
determinata dai legami covalenti ammidici tra gli amminoacidi



Globuli rossi nella 
anemia a cellule 
falciforme: valina

Globuli rossi normali:

acido glutammico
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La più semplice 
disposizione che una 
catena polipeptidica 
può assumere con i 

legami peptidici rigidi 
è una struttura 

elicoidale  
(avvolgimento a 

spirale)

α-elica

STRUTTURA SECONDARIA

Legami idrogeno fra 
aminoacidi di catene diverse

b-foglietto
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La disposizione spaziale degli atomi di una proteina è detta CONFORMAZIONE,
ovvero tutte le strutture che la proteina può assumere senza rottura di legami
covalenti



Nell’a-elica gli atomi di idrogeno dello

scheletro sono disposti in modo tale

che ogni ossigeno carbonilico del

legame C=O di un dato residuo forma

un legame idrogeno con l’idrogeno

amidico N-H di 4 residui più avanti.

STRUTTURA SECONDARIA

legami idrogeno intracatena

Catene laterali degli aa che 
sporgono all’esterno

Tutti i CO e gli NH sono 
impegnati in un legame 

idrogeno
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Passo: distanza tra  due posizioni 
equivalenti (una spira dell’elica) 
misura 0,54 nm (5,4 Å)

3,6 residui/giro di elica

Sinistra                                                             Destra



Quattro modelli dell’a elica, che mostrano aspetti diversi della struttura

(a) Modello a palle e
bastoncini che mette in
evidenza i legami idrogeno
intracatena

(b) L’elica vista dall’alto i 
gruppi R tutti esterni

(d) Proiezione a ruota dell’a
elica che illustra la potenziale
interazione tra i gruppi carichi
distanziati di due residui. In
giallo i residui idrofobici, in
rosso i negativi e in blu i positivi.

(c) Modello a spazio
pieno che mostra gli
atomi al centro dell’a
elica in stretto contatto
tra loro 33



Stessi legami che caratterizzano
la struttura ad α elica ma
questa volta tra amminoacidi
anche molto lontani nella
sequenza amminoacidica

Struttura b foglietto pieghettato
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• Predominano piccoli residui non polari (metionina,
valina e isoleucina)

• sono meno frequenti gli aa con catene laterali polari o
ingombranti

• la prolina è talvolta presente ma tende a
interrompere l’andamento regolare della struttura
producendo gomiti e inversioni di direzione.



• Nel foglietto b anti-parallelo i legami idrogeno
sono planari ed essenzialmente rettilinei, questo
rende l’energia di legame più elevata e la
struttura più stabile.

• Nel foglietto b parallelo i legami idrogeno sono
meno forti e distorti, la struttura che ne risulta è
meno stabile.

• Le due strutture sono simili, anche se il periodo
che si ripete è più corto per la conformazione
parallela (6,5 Å anziché 7 Å per la antiparallela)
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Foglietto anti-parallelo

Foglietto parallelo



Struttura
terziaria
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La disposizione nello
spazio di tutti gli atomi
di una proteina.



Struttura terziaria: legami fra residui amminoacidici di una catena polipeptidica che 
stabilizzano la struttura 
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Il ripiegamento ha una
stretta correlazione con la
funzione biologica



La struttura terziaria è stabilizzata da legami tra catene laterali di residui aa che si trovano 
spazialmente vicini 

LEGAME IONICO: tra gruppi che portano una carica netta positiva (residui di lisina, arginina,
istidina e gruppo NH2 terminale) e gruppi che portano una carica netta negativa (residui di a.
glutammico, a. aspartico, e gruppo COOH terminale)
LEGAME IDROGENO: tra gruppi donatori di H e gruppi accettori di H presenti nelle catene
laterali.
LEGAME IDROFOBICO: tendenza delle catene laterali non polari ad unirsi tra loro in modo da
offrire la minore superficie al solvente acquoso. Es.: catene laterali di alanina, valina, leucina,
isoleucina, fenilalanina
PONTE DISOLFURO (S-S): legame covalente. Importante nella stabilizzazione della struttura
terziaria. Si forma quando, due gruppi –SH vengono a trovarsi spazialmente vicini e si
ossidano.
LEGAMI CON IONI METALLICI: in alcune proteine contenenti ioni metallici come Zn2+, Cu2+,
Fe2+, i legami coordinativi che questi ioni formano con catene laterali di aa possono avere un
ruolo importante nel mantenimento della struttura terziaria

Forze che stabilizzano la struttura terziaria delle proteine
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L’α-cheratina è formata da due eliche destrorse 
che si avvolgono tra loro formando una super-

elica sinistrorsa detta avvolgimento α

Proteine fibrose: sono proteine che svolgono
funzioni strutturali e sono prevalentemente
insolubili. Hanno funzione di protezione e
sostegno: Pelle, Piume, Capelli, Corna,
Citoscheletro, Unghie, Squame, Cartilagine,
Tendini, Ossa

Proteine globulari: sono proteine che svolgono la
propria funzione in soluzione. Hanno funzione di
trasporto, catalisi, recettori di membrana,
anticorpi (tutte le proteine che intervengono
nella regolazione delle attività della cellula)

La FAAH è costituita da un core formato da due 
foglietti-β, ciascuno con 11 filamenti misti, circondati 

da diverse α-eliche

Due tipi di conformazione delle proteine
Proteine fibrose e globulari
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Struttura di un ripiegamento b nelle proteine globulari 

La struttura è costituita da un ripiegamento di
180 gradi di una sequenza di 4 residui, dove il
gruppo carbonilico del primo residuo forma un
legame idrogeno con l’idrogeno legato all’azoto
del quarto residuo (n+3) 40

Sono ripiegamenti che collegano
tratti successivi alle a eliche o nella
conformazione b



Proteine globulari

Ripiegamento tridimensionale
della proteina mioglobina

Scheletro della mioglobina
in forma di nastro costituito da  

153 amminoacidi

Modello spaziale
della mioglobina
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Il gruppo eme

L’atomo di Fe posto al centro del
gruppo eme ha due legami di
coordinazione perpendicolari al
piano dell’eme
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a

b
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Struttura quaternaria della deossiemoglobina

Eme 

Con subunità ci si riferisce alle catene polipeptidiche che
costituiscono la proteina e la struttura quaternaria
definisce la disposizione spaziale delle subunità.
Le catene polipeptidiche si associano tramite interazioni
non covalenti (interazioni elettrostatiche, legami idrogeno
e interazioni idrofobiche)
L’emoglobina è costituita da 4 subunità (2 catene a e 2
catene b); ognuna di esse presenta una parte non
proteica, l’eme, che è in grado di legare l’O2
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Denaturazione delle proteine

il punto di mezzo dell’intervallo di
temperatura in cui avviene la
denaturazione viene detto temperatura di
fusione Tm (m= melting)
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Le proteine globulari, una volta
denaturate, possono riacquistare la
loro struttura nativa e la loro attività
biologica se vengono riportate nelle
condizioni in cui la conformazione
attiva è stabile

la ribonucleasi A si denatura
completamente in una soluzione
concentrata di agenti riducenti come
il b mercaptoetanolo o il ditiotreitolo.

La denaturazione è un processo 
reversibile
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Ha carattere gerarchico:

1) Si formano le strutture
secondarie. Alcune sequenze
amminoacidiche si ripiegano
spontaneamente in a eliche o
foglietto b.

2) L’organizzazione è seguita da
interazioni ad ampio raggio
per esempio due elementi di
una struttura secondaria che
si avvicinano per formare
strutture supersecondarie
stabili.

3) Questo processo continua fino
a che non si formano domini
completi e l’intero peptide
assume la sua forma nativa.

Processo di ripiegamento di una proteina piccola
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Termodinamica del ripiegamento
delle proteine visto come un imbuto
di energia libera.

Gli stadi non ripiegati hanno un
elevato grado di energia, man mano
che il processo di ripiegamento
procede, e la proteina si avvicina al
suo stato nativo, si formano
intermedi sempre più stabili.



Ruolo dei Chaperoni nel 
ripiegamento delle proteine

Quando le cellule vengono 
sottoposte a shock termico, in 

E. coli il sistema è chiamato 
GroEl/GroEs. 

Negli eucarioti il sistema è 
l’HSP60
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Il ripiegamento per alcune 
proteine è un processo assistito

(Fast)

(slow)
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Funzioni delle proteine



Da dove provengono le proteine del vino ​​che successivamente 
danno luogo a intorbidimenti e precipitati? 

Derivano dall'uva o dal lievito? 

I ricercatori degli anni ’50 
hanno cercato di dare una 

risposta 
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taumatina e chitinasi
24-kDa e 32-kDa  



Le proteine del vino derivano principalmente dall’uva, il cui patrimonio proteico 
varia in funzione di numerosi fattori: vitigno, tecniche colturali, annata, stress 

idrico, infezione fungina e dal contatto con la pelle durante le tecniche di 
vinificazione. 

Nel vino troviamo anche altre proteine che derivano dai lieviti, eventuali batteri o 
additivi utilizzati in vinificazione.

Varia da 20—260 mg/L

le più importanti sono le
proteine ​​simili alla taumatina
(TLP) e chitinasi.

massa molecolare: da 21 a 26
kDa, hanno pI tra 4.1–5.8
e sono relativamente stabili
agli enzimi proteolitici.
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Van Sluyter et al., (2015) Wine Protein Haze: Mechanisms of Formation
and Advances in Prevention. J. Agric. Food Chem. 63,16, 4020-4030

Profilo elettroforetico del succo d'uva 

Le chitinasi e TLP sono proteine globulari stabili con un
elevato numero di ponti disolfuro. Sono presenti nel
succo d’uva e nel vino bianco, anche le
mannoproteine ​​dei lieviti, l'invertasi e
glicoproteine ​​​​della parete cellulare dell’uva,
proteoglicani ricchi di arabinosio e galattosio.
Le chitinasi sono generalmente meno stabile rispetto
alle TLP e possono denaturare in pochi minuti a
temperature >40 °C.
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Van Sluyter et al., (2015) Wine Protein Haze: Mechanisms of Formation
and Advances in Prevention. J. Agric. Food Chem. 63,16, 4020-4030
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La tecnica di cristallografia è stata utilizzata per chiarire la struttura a 3D delle due 
isoforme di TLP nell'uva 

Van Sluyter et al., (2015) Wine Protein Haze: Mechanisms of Formation
and Advances in Prevention. J. Agric. Food Chem. 63,16, 4020-4030
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Meccanismo di formazione della foschia nel vino: ipotesi

Van Sluyter et al., (2015) Wine Protein Haze: Mechanisms of Formation
and Advances in Prevention. J. Agric. Food Chem. 63,16, 4020-4030



In enologia non tutte le proteine sono problematiche alcune di origine vegetale, come 
quelle del luppolo, prevengono l'imbrunimento dovuto ai processi ossidativi, specie 

nei vini bianchi.

L'effetto chiarificante delle proteine del glutine e di altre d'origine vegetale si sono già 
dimostrate efficaci nei processi di chiarifica dei vini rossi.

Le proteine non sono i componenti maggiormente
presenti nel vino, ma svolgono ruoli determinanti
che influiscono sulla qualità del prodotto finale.
Le proteine nel vino prendono parte a diversi
processi: interagiscono con i tannini, partecipano alla
formazione del perlage nella presa di spuma e sono
causa di instabilità soprattutto nei vini bianchi.

Le proteine vegetali sono efficaci nel processo di
vinificazione mantenendo inalterata la qualità del
vino. I collaggi proteici hanno la funzione di
illimpidire il vino, aumentarne la filtrabilità,
diminuire l’astringenza data da tannini giovani, ma
anche ridurre l’ossidabilità nei vini bianchi.
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