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Peso molecolare medio di un aminoacido: 110 Da 



Per convenzione i peptidi si rappresentano scrivendo la sequenza da 
sinistra verso destra, a partire dall'estremità con il gruppo amminico
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• La risonanza definisce il legame peptidico:

1.Stabile (t1/2 di idrolisi a temperature ambiente – 350 anni)

2.Parzialmente doppio → planare e parzialmente rigido

















legami 𝜓 e 𝜙 di una parte di una catena peptidica. I quattro atomi che definiscono 
i legami 𝜓 (CCN) e 𝜙 (CNC) sono mostrati al centro e a destra. Poiché queste 
catene sono disegnate come se fossero completamente estese, gli angoli sono di 
180°.
I 6 atomi nelle aree ombreggiate sono sullo stesso piano (sinistra).
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Ipoteticamente tutti i valori tra -

180 ° e +180 ° di Ψ e Φ sono 

accessibili.

In realtà solo alcuni angoli sono 

possibili senza incorrere in 

orientazioni proibite 

stericamente (intervengono 

effetti di repulsione).







Ramachandran plot (1963)
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The spiral and extended conformations are 

highly popular in proteins
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Gli amminoacidi sono presenti

in proporzione variabile 

nelle diverse proteine!







• Eccezioni che si osservano in particolare nei peptidi:

La configurazione degli amminoacidi

➢ Peptidi microbici (e.g. antibiotici) – utilizza un sistema di sintesi non ribosomiale D-aa

➢ peptidi/proteine negli eucarioti – (conversione post-traduzionale enzimatica da L a D)

D-ValD-HIVA*

L-lactate
L-Val

Valinomicina

* HIVA: acido idrossiisovalerico
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