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Amino Acid Secondary Structure Preferences 
A.A.           Helix         Sheet 
A  H  1.45  I  0.97 
C  i  0.77  h  1.30 
D  i  0.98  i  0.80 
E  H  1.53  B  0.26 
F  h  1.12  h  1.28 
G  B  0.53  i  0.81 
H  h  1.24  b  0.71 
I  I  1.00  H  1.60 
K  I  1.07  b  0.74 
L  H  1.34  h  1.22 
M  h  1.20  H  1.67 
N  b  0.73  b  0.65 
P  B  0.59  b  0.62 
Q  h  1.17  h  1.23 
R  i  0.79  i  0.90 
S  i  0.79  b  0.72 
T  i  0.82  h  1.20 
V  h  1.14  H  1.65 
W  h  1.14  h  1.19 
Y  b  0.61  h  1.29 

Designations: H = Strong Former, h = Former, I = Weak Former, i = Indifferent, B = Strong Breaker, b = Breaker; 
P = Conformational Parameter 

http://www.bmrb.wisc.edu/referenc/choufas.html 
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Si distinguono fondamentalmente tre tipi di strutture secondarie: 

α elica 
filamento β#
reverse turn 
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N-term 

C-term 
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µ = n × 0.75 = n ×1.5 × q⇒ q = 0.5
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Ciascuno dei 20 aminoacidi mostra una specifica propensione, o meno, per 
assumere conformazione in α elica. 

Ala, Glu, Leu : buoni iniziatori di α eliche 

Gly, Tyr, Ser: deboli iniziatori di α eliche 

Pro: nella prolina l’ultimo atomo della catena laterale è legato 
covalentemente all’atomo N della catena principale, impedendo la 
formazione del legame idrogeno con il gruppo CO.  
La prolina si adatta bene nel primo giro dell’a elica, mentre se si trova in 
qualunque altra posizione nell’elica di solito produce una significativa 
distorsione dell’asse dell’elica dalla linearità (circa 25°). 
Tali distorsioni comunque, sono presenti nelle α eliche e non sempre sono 
dovute alla presenza di una prolina. 
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Variazioni dell’a elica, in cui la catena polipeptidica è 
avvolta più o meno strettamente, con legami idrogeno 
fra coppie di aminoacidi (n → n+3) o        (n → n+5), 
sono chiamate elica 310 ed elica π. 

Entrambe queste conformazioni si trovano ai limiti 
della regione permessa per le strutture elicoidali 
destrorse nel plot di Ramachandran: 

Elica 310: (φ, ψ) = (-49°, -26°) 

Elica π: (φ, ψ) = (-57°, -70°) 

Elica 310 ed elica π ricorrono poco frequentemente 
nelle proteine. In particolare, le eliche 310 possono 
essere presenti alle estremità delle α eliche, come 
segmenti molto corti (3-4 aminoacidi). 
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