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PROTEINE -2



livelli di organizzazione delle PROTEINE:



è data dalla successione degli aminoacidi che compongono la proteina 

La struttura primaria delle proteine

La sequenza aa è unica per ogni tipo di proteina, e in ogni molecola di quella proteina la sequenza è
rigorosamente la stessa

Sono state identificate molte migliaia di proteine diverse: ognuna ha una sua propria sequenza
amminoacidica

Possono esistere infinite proteine con identica composizione aa, ma con diversa sequenza: sono proteine
diverse



La struttura secondaria delle proteine

Interessa tratti più o meno lunghi di una catena polipeptidica, che assumono un
ripiegamento regolare e ripetitivo

Beta foglietto

Entrambe queste strutture secondarie sono tenute insieme da legami idrogeno fra gruppi 
NH e CO dei legami peptidici

Alfa elica



Un’α-elica si forma quando una regione di una catena polipeptidica si avvolge su se stessa, con il gruppo CO che
forma un legame idrogeno con l’H del gruppo NH, posto 4 residui più a valle nella catena polipeptidica lineare

La struttura secondaria delle proteine: Struttura alfa-elica

La struttura α elica conferisce elasticità 

Presenti in lana capelli, unghie e pelle 



La struttura secondaria delle proteine: Struttura beta-foglietto

I legami ad H si formano tra catene polipeptidiche differenti o anche tra regioni differenti di 
una stessa catena polipeptidica ripiegata su se stessa. 

Il foglietto ripiegato è flessibile piu’ che forte
Si forma una struttura a zig-zag, la struttura conferisce forza. 



Figura 3.7 La conformazione regolare dell’ossatura polipeptidica osservata nell’a elica e nel foglietto b.L’a elica è mostrata in (A) e (B). L’N–H di ogni
legame peptidico forma legami idrogeno con il C=O di un legame peptidico vicino posto a quattro legami peptidici di distanza sulla stessa catena. Si noti
che tutti i gruppi N–H sono rivolti in alto in questo disegno e che tutti i gruppi C=O sono rivolti in basso (verso il C-terminale); (D). In questo esempio
catene peptidiche adiacenticorrono in direzioni opposte (antiparallele). Le singole catenepolipeptidiche (filamenti) in un foglietto b sono tenute insieme da
legami idrogeno fra legami peptidici di filamenti diversi e le catene laterali degli amminoacidi di ciascun filamento si proiettano alternativamente sopra e
sotto il piano del foglietto(Filmato 3.3 ). (A) e (C) mostrano tutti gli atomi dell’ossatura polipeptidica, ma le catene laterali degli amminoacidi sonotronche
e indicate con R. (B) e (D) invece mostrano soltanto gli atomi di carbonio e di azoto

La struttura secondaria delle proteine



La struttura secondaria delle proteine



La struttura terziaria delle proteine: 
Legami deboli (Legami H, ponti disolfuro, Interazioni idrofobiche) fra catene laterali di aa che si trovano in 
regioni diverse della sequenza primaria



La struttura terziaria delle proteine: 
La maggior parte delle proteine puo’ essere classificata sulla base della conformazione globale: proteine fibrose con 
forma allungata  e  proteine globulari con forma più compatta 

La Mioglobina è la prima proteina globulare di cui è stata identificata la struttura terziaria: è nel tessuto muscolare e
funziona come depositi di ossigeno.
La molecola di ossigeno si lega all’atomo di ferro presente al centro del gruppo eme. Il gruppo eme della mioglobina
conferisce ai muscoli il colore rosso

Mioglobina 



La struttura terziaria delle proteine: 
La struttura terziaria dettagliata di una proteina viene solitamente determinata usando la tecnica della cristallografia a raggi
X.



Interazioni IDROFOBICHE tipiche della struttura terziaria e Quaternaria delle PROTEINE



La struttura quaternaria consiste nelle interazioni fra catene polipeptidiche diverse in proteine
composte da più di un polipeptide.
L’associazione delle diverse catene è guidata dalla stessa logica che ha consentito il
raggomitolamento nella struttura terziaria:

•legami H

•ponti disolfuro

•INTERAZIONI ODROFOBICHE

•INTERAZIONI IONICHE

La struttura quaternaria delle proteine



Emoglobina
Eterodimero costituito dall’aggregazione di 4 subunità uguali: 2 β+2α





LA PROTEINA PRIONICA





Nell’anemia falciforme un unico cambiamento nella sequenza di aa nella proteina emoglobina mediante la sostituzione
Sostituzione della Valina (aa apolare) con l’acido glutammico (catena laterale carica) comporta la malattia genetica
anemia falciforme.
L’emoglobina è alterata e vi è alterazione della forma dei globuli rossi da disco biconcavo a falce : si possono formare
occlusioni vasali, danni vasali, la vita dei globuli rossi è piu’ breve e l’individuo va incontro ad anemia.

La struttura primaria delle proteine determina la proteina





Denaturazione e rinaturazione di una proteina

Agenti denaturanti:
•Fisici: calore, radiazioni
•Chimici: pH, urea, guanidina, ecc

Rompono i legami che stabilizzano le 
strutture secondaria, terziaria e 
quaternaria: si modifica la struttura 
tridimensionale senza modificare la seq aa

La denaturazione causa la scomparsa 
dell’attività biologica della proteina, ciò 
evidenza chiaramente il legame tra attività 
biologica e struttura tridimensionale

La rinaturazione si accompagna  alla 
ricomparsa di tutte le proprietà della 
proteina nativa, compresa l’attività biologica

Il riscaldamento e il trattamento con un riducente disgregano la
conformazione nativa denaturando la proteina



Le proteine
Rinaturazione e ripiegamento delle proteine

Legami disolfuro

La ribonucleasi (Rnasi)

RNasi nativa            RNasi denaturata             RNasi nativa

Il riscaldamento e il trattamento
con un riducente che rompe i 
legami disolfuro disgregano la 
conformazione nativa 
denaturando la proteina

Se la Rnasi denaturata viene 
poi riportata in condizioni 
native si ripiega 
spontaneamente nella sua 
conformazione nativa





Le conformazioni di due serina-proteasi a confronto. Le conformazioni
dell’ossatura di elastasi e chimotripsina. Sebbene soltanto gli amminoacidi
ombreggiati in verde siano gli stessi nelle due proteine, le due
conformazioni sono molto simili quasi dappertutto.
Il sito attivo di ciascun enzima è cerchiato in rosso: punto in cui i legami
peptidici delle proteine che servono da substrato sono legati e tagliati per
idrolisi.
Le serina proteasi derivano il loro nome dall’amminoacido serina, la cui
catena laterale è parte del sito attivo di ciascun enzima e partecipa
direttamente alla reazione di taglio.
I due punti sul lato destro della molecola di chimotripsina segnano le due
nuove terminazioni create quando l’enzima taglia la sua stessa ossatura.

Domini proteici





Esempio di interazione 
proteina –proteina nel lievito

Alberts Biologia Molecolare della cellula 



RUOLO DELLE PROTEINE 


