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ABSTRACT 
 
In the past few years dehydropeptides have been highly investigated, mainly 

due to their biological activity: for instance, as antimicrobials or catalytic agents in 
some enzymes [1, 51-53]. In presented studies it was established that 
dehydrophenylalanine residue ( Phe) can be an interesting building block                      
of various peptide chains, in order to control and modify a structure, conformation 
and function of the target molecule [3, 4, 5-7]. It was also pointed out that the 
length of a linker between dehydroamino acid residues (if two or more are present 
in a peptide chain) is a crucial factor in case of conformational dependence [23]. 
Short, one-residue spacers promote 310-helical structure, while longer ones increase 
the coexistence of 310- -helical conformers (Table 7). 

What is worth to notice, temperature or polarity of solvent can dramatically 
change the screw sense of obtained 310-helices (Table 11). Additionally, the screw 
sense can be altered by other variables, like chirality of C and N-terminus or 
dehydroamino acid isomer type (E or Z) [4-11]. Considering chain conformation, it 

 
Application of dehydropeptides is widely spread among assorted field                      

of studies. As they can form a few self-assembled structures (e.g. nanotubes, 
nanovesicles or hydrogels), arise an opportunity of encapsulation of small drug 
molecules or trapping and releasing bioactive substances [47-49]. Sequences with 
incorporated dehydroamino acid residues were examined as a potential drug                   

 interaction with negatively charged membrane of bacteria species is possible by 
virtue of positive polarization of peptide chain [51]. Part of the sequences exert an 
activity against E. coli, S. aureus, P. falciparum or highly dangerous MRSA, 
presenting versatile potential correlated with their secondary structure [50-53]. 
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Api     kwas 4-aminopiperydyno-4-karboksylowy 
CCDE    C-     kowalencyjny     chiralny     efekt     domina                          

                             (ang. C-terminal Covalent Chiral Domino Effect) 
MRSA     gronkowiec        oporny    na         (ang.   

                             Methicyllin-resistant Staphylococcus aureus) 
Nap     naftyloalanina 
NCDE    N-     niekowalencyjny     chiralny   efekt    domina 

   (ang. N-terminal Noncovalent Chiral Domino Effect) 
p-NA    p-nitroanilid 

    dehydrofenyloalanina 
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WPROWADZENIE 

 
Racjonalna interpretacja   biologicznych oraz projektowanie 

nowych  chemicznych wymaga wiedzy na temat      
i  (ang. structure-activity relationship, SAR).   nad 
odkrywaniem nowych     na syntezie niewielkich  
silnych  terapeutycznych. Z tego powodu w  ostatnich lat istotne  

 poszukiwanie nowych     konformacji 
 peptydowego. 

Dehydroaminokwasy    w miejscach aktywnych 
  i  bakteryjnych [1], a   w  

antybiotykach peptydowych pochodzenia bakteryjnego, w tym w lantybiotykach [2] 
(m.in. nizynie, subtilinie, epiderminie, galiderminie) oraz innych bardziej 
zmodyfikowanych peptydach [3-5].  

 

 
 
Rysunek 1.      
Figure 1. General structure of dehydroamino acid residue  

 

=C  
trans 

-
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dehydroaminokwasowych do bioaktywnych sekwen
                              

 
W tej pracy przedstawiamy dotychczasowy stan wiedzy na tema
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Rysunek 2.      
Figure 2.  

 
Tabela 1.          
Table 1.           Peptide containing one dehydro-residue 

 

Lp. Peptyd Odn. 
Struktura 

krystaliczna w roztworze 
1 
 

Boc-Gly- ZPhe-Phe-p-NA 33 -   

2 Boc-Gly-Gly- ZPhe-Phe-p-NA 33 

-  
-  
-  

-
(B) 

-  

3 Gly- ZPhe-Gly-Phe-p-  33  -  
4 Boc-Gly- ZPhe-Gly-Phe-p-NA 33, 34   
5 Boc-Gly- EPhe-Gly-Phe-p-NA 34   
6 Boc-Gly- ZPhe-Gly-Phe-OMe 33, 34   
7 Boc-Gly- EPhe-Gly-Phe-OMe 34   
8 Boc-Gly-Phe-Gly-Phe-p-NA 33   

 

 
Tabela 2.           

Table 2.           The values of  and  ( ) torsion angles in peptides with containing one dehydro-residues 
 

Peptyd 1 1 2 2 3 3 4 4 
1 -68,7 -31,4 45,6 -134,0 -115,0 25,1   

 62,8 19,0 53,2 22,4 51,9 19,0 54,4 33,7 

 -62,9 -20,7 -56,2 -21,7 -49,8 -23,0 -69,5 -17,5 

 -62,5 -45,0 -63,1 -25,3 -60,0 -16,6 -74,8 -11,9 
 65,0 -114,6 -59,4 -25,2 -61,0 -18,6 -76,5 -12,5 

 

p- p-NA) 

7 
                  

p-NA, 
-

krystalicznej. Podczas gdy  
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- z rozpuszczalnikiem, 2b - bez rozpuszczalnika                       

 

-

wodorowych.  
 

1. 
DWIE RESZTY DEHYDROAMINOKWASOWE 

 
1.1. C  - - - 

 
Tabela 3.         dehydroaminokwasowe o sekwencji - - - 
Table 3.           Peptide containing two dehydro-residue in sequence - - - 

Lp. Peptyd Odn. 
Struktura 

krystaliczna w roztworze 
1 Ac- - -Gly-OH 28 S  
2 Ac- - -L-Ala-OH 28, 32 S -  
3 Ac- - -L-Phe-OH 28 S -  
4 Ac- - -L-Leu-OH 28 S -  
5 Ac- - -L-Val-OH 28 S -  
6 Ac- - -Glu-OH 28 S -  
7 Ac- - -L-Phe-OMe 28  -  

8 
Ac- - -L- -

fenyloetyloamina 
28 S  

9 Ac- - -L-Pro-OH 28  -  
10 Cbz- - ZPhe-Ala-OMe 26 -   

11 Boc-L-Ala- ZPhe- ZPhe-NHMe 19 
lewo-  

310-helisa 10-helisa 

12 Boc-Ala- ZPhe- ZPhe-Phe-OMe 25 
 

-  
 

13 Boc-L-Val- - -L-Ile-OMe 13 10-helisa  

14 Boc-L-Val- - -L-Ala-OMe 13, 33 
 

-  
 

15 Boc-L-Val- - -L-Val-OMe 13, 14 
 

-  
 

16 
Boc-Leu- Phe- Phe-Ala-Phe-

NHMe 
35 10-helisa  

 

Tabela 4.          ) - - - w strukturze krystalicznej 

Table 4.           The values of   and  ( ) torsion angle in peptide with sequence - - - in crystal state 

 

Peptyd 1 1 2 2 3 3 4 4 5 
1 42,9 51,2 -55,2 -49,6      
2 41,0 55,3 -48,0 -39,1      

10 -53,9 -33,0 -73,7 -12,2 106,0 -168,8    
11a -71,0 -25,0 -63,1 -11,5 -62,4 -24,2    
11b 37,1 59,7 67,6 6,6 59,9 25,1    
12 53,7 -135,9 -59,2 -17,9 -68,4 -18,8 63,6 48,0  
13 -56,0 -38,0 -53,8 -23,6 -82,9 -10,6 -124,9  
14 -65,5 130,5 65,8 12,8 79,4 3,9 -106,4 -54,6  
15 -53,1 128,6 99,2 13,2 80,2 4,0 -104,2 -30,2  
16 -57,6 -45,9 -52,8 -29,8 -59,6 -22,9 -78,6 -6,6 -92,5 
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umieszczone kolejno w pozycji (i+1) i (i+2

litery S,                     
i ujemnych. Jednak konformacja tego tripeptydu w roztworze ma inny charakter, co 

aminokwasowej (Rysunek 3) [28]. Ponadto, widma CD otrzymane w metanolu 

8 - dodatnie i 

przypadku peptydu 9 - 

-

widmach CD. 
tydu 

 Zamiast konformacji 
Zig-Zag -

-
i+3 i. 

 

 
 

Rysunek 3.     (i+1) i (i+2) w roztworze 
Figure 3. (i+1) and (i+2) in solution 
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Rysunek 4.     Struktura Ac- - -Gly (1) 
Figure 4. Molecular structure of Ac- - -Gly (1) 

 

-  
i+2) pozycji [13, 14, 19, 25, 33]. Dla tripeptydu z L-Ala                        

w pozycji pierwszej w sekwencji aminokwasowej  (peptyd 11) przedstawiono dwie 

-

10-

i+3) i: 

HN CO[Boc], HN[HNCH3] CO[Ala(1)]

 
310- 10-
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wodorowe (i+3) [19]. 
Dodatkowo, tendencja  

z dwiema dehydrofenyloalaninami w pozycji (i+2) oraz (i+3

16. W strukturach 
czkowe 

i+3
- - -

  [14]. Jednak tylko jedna forma 
-

10-helisy (13). W kolejnej potwierdzono 
- -  15) lub             

-

stabilizowane jest przez (i+3 i  
 
1.2.   

- X -Y - X- 
 

Tabela 5.  
 

Table 5.           Peptide which are containing two dehydroamino acid residues separated by one saturated residue 

 

Lp. Peptyd Odn. 
Struktura 

krystaliczna w roztworze 

1 Ac- -L-Ala- -NHMe 17, 22 
 

310-helisa 
 

310-helisa 

2 Ac- -L-Val- -NHMe 17, 34 
 

310-helisa 
 

310-helisa 
3 Ac- ZPhe-Pro- ZPhe-L-Ala-OMe 16  -  

4 Ac- ZPhe-Gly- ZPhe-L-Ala-OMe 17  
 

310-helisa 

5 Cbz- -Leu- ZPhe-Leu-OMe 8 
 

310-helisa 
 

6 Cbz- -Ala- ZPhe-Ala-OMe 9 
 

310-helisa 
 

7  Z Val-Val- ZPhe-Ile-OMe 17 
 

310-helisa 
 

8 
Boc-L-Ala- -Gly- -L-Ala-

OMe 
29, 27 

 
310-helisa 

 
310-helisa 

9 
Boc-D-Ala- -Gly- -D-Ala-

OMe 
31 

 
310-helisa 
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10 
Boc-Gly- ZPhe-Leu- ZPhe-Ala-

NHMe 
21 

 
310-helisa 

 

11 Boc-Val- ZPhe-Gly- ZPhe-Val-OMe 19 
 

310-helisa 
 

310-helisa 

12 Boc-Pro- Phe-Val- Phe-Ala-OMe 36 S 
typ III i typ I 

-  

13 Boc-Pro- Phe-Gly- Phe-Ala-OMe 36 
 

310-helisa 
 

310-helisa 
14 Boc-Gly- ZPhe-Gly- EPhe-Gly-OMe 35   
15 Boc-Gly- ZPhe-Gly- EPhe-Gly-OH 35   
16 Boc-Gly- ZPhe-Gly- EPhe-Phe-OMe 35   
17 Boc-Gly- ZPhe-Gly- EPhe-Phe-OH 35   
18 Boc-Gly- EPhe-Gly- EPhe-Gly-OMe 35   
19 Boc-Gly- ZPhe-Gly- ZPhe-Gly-OMe 35   
20 Gly-Gly- -Gly- -Phe-p-NA 36  310-helisa 

21 
Boc-Gly-Gly- ZPhe-Gly- ZPhe-Phe-

p-NA 
36   

22 Gly-Gly- ZPhe-Gly- ZPhe-Phe-p-NA 36   

23 
Boc-Gly-Gly- EPhe-Gly- EPhe-Phe-

p-NA 
36   

24 Boc-Gly-Gly-Phe-Gly-Phe-Phe-p-NA 36   
25 Boc-Gly- ZPhe-Gly- ZPhe-Gly-OH 40 -   
26 Boc-Gly- EPhe-Gly- EPhe-Gly-OH 40 -   

 
 

Tabela 6.   ) w peptydach z dwiema grupami dehydroaminokwasowymi 
 

Table 6. The value of  and  ( ) torsion angles in peptides with two dehydro-residue separated by one 
saturated residue 

 
Peptyd 1 1 2 2 3 3 4 4 5 5 6 6 

1 -49,0 -26,1 -56,5 -26,8 -57,7 -23,1       

2 -53,6 -23,6 -62,0 -20,4 -59,2 -24,1       

5 -37,4 -48,1 -61,6 -16,2 -63,4 -19,5 53,0 
-

138,8 
    

6 -53,6 -34,8 -64,8 -19,0 -62,8 -27,9 -103,1 52,5     

7 -38,7 -41,1 -73,0 -3,8 -62,0 -15,5 -119,7 -4,6     

9 98,4 -124,8 57,8 23,1 65,3 5,9 53,0 25,6 65,5 -152,1   

10 -59,7 -30,5 -57,5 -27,7 -71,2 -15,4 -58,3 -17,9 -79,0 7,1   

11 -115,5 160,7 -64,0 -19,1 -65,6 -7,4 -57,3 -19,3 -73,6 171,9   

12 -57,2 142,6 95,0 -14,4 -65,0 130,5 75,5 3,0 -63,6 -24,9   

13a -83,4 116,6 -54,2 -24,0 -66,0 -7,5 -56,4 -24,1 -71,2 156,3   

13b -87,9 153,9 -52,0 -26,8 -67,4 -6,8 -59,9 -18,3 -75,5 -76,9   

14 -127,1 -93,6 -94,7 -2,1 -95,9 -77,4 7,5 -88,3 104,5 42,6   

15a 58,1 22,8 47,6 33,4 76,3 70,2 101,8 4,1 57,9 58,1   

15b 47,8 47,4 25,7 41,2 83,4 72,6 101,8 2,7 59,1 47,8   

16a 117,6 116,1 84,2 1,1 136,9 103,0 56,4 40,5 12,4 107,2   

16b 114,9 69,6 90,7 2,4 129,3 95,4 54,2 26,3 10,5 107,1   

17a 121,1 47,5 80,4 17,2 178,1 50,9 67,8 49,7 69,3 121,1   

17b 47,5 43,7 83,1 3,3 159,8 43,9 71,3 50,2 77,2 123,1   

18a 43,7 66,0 133,8 98,0 176,6 49,8 10,9 61,2 172,2 13,4   

18b 111,4 65,0 132,8 100,9 172,9 48,8 10,6 62,1 174,7 3,1   

19a 147,7 166,5 107,2 48,1 107,3 65,0 51,7 93,1 27,2 58,9   

19b 147,4 163,2 109,8 48,3 112,3 50,0 36,3 91,8 29,3 58,8   
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20a  155,4 162,4 -95,5 -57,5 -20,3 67,5 -63,0 -72,5 53,1 54,3 93,9 

20b  64,5 
-

135,6 
100,3 55,5 24,1 -61,0 74,9 58,4 -6,1 61,2 99,5 

21a 105,1 89,4 76,1 -102,0 67,4 93,2 -75,6 43,3 32,4 34,1 -91,4 91,0 

21b 102,2 -112,4 -86,8 125,3 -72,9 -94,8 73,1 -20,9 -2,3 110,5 -85,0 89,3 

 162,9 -53,6 
-

125,7 
-60,2 7,3 -44,1 66,4 30,3 39,1 53,1 -100,9 54,4 

 
-

133,7 
44,1 121,5 44,9 23,8 42,8 -61,1 -36,9 -33,7 -70,4 -37,3 -9,5 

22a  165,9 -53,0 87,4 -78,1 47,5 -75,2 14,8 11,2 87,7 -167,0 94,0 

22b  -172,9 89,7 -83,8 76,8 -46,8 70,7 -82,8 -74,8 -99,5 68,3 86,1 

23a 51,7 -95,4 81,4 72,9 99,1 77,3 -43,8 113,5 82,5 -26,2 -68,3 -40,7 

23b 51,2 -98,1 79,6 74,2 93,1 81,5 -28,4 -48,8 -88,7 33,4 -113,2 -43,9 

24 7,3 -4,6 -36,3 20,1 61,5 158,4 42,5 -12,5 36,8 77,6 136,4 95,5 

 
dehydroaminokwasowe                          

w sekwencji - -Y-                            

struktura jest obserwowana w tripeptydach. 
Tri

- takim wypadku struktura odpowiada inicjowanej 

10-
 

lisy jest 

wszystkich badanych rozpuszczalnikach (tzn. chlorku metylenu, acetonitrylu, 
                        

310-

 

                   
w pozycji (i+1

odowana jest 
                     

w omawianym peptydzie, w pozycji czwartej. Ta C-
                        

 

konformacja absolutna N i C-
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podstawnika przy atomi  
(Tabela 6, Rysunek 7a i 7b). 

 
Rysunek 5.     Struktura Ac- -Ala- -  linia kropkowana 
Figure 5.  Molecular structure of Ac- -Ala- -NHMe (1); hydrogen bond  dotted line 

 
 
 
 

a)                  b) 
 

 
Rysunek 6.   Konformacja w strukturze krystalicznej a) Boc-L-Ala- -Gly- -L-Ala-OMe, b) Boc-D-

Ala- -Gly- -D-Ala-  linia kropkowana 
Figure 6. Solid state conformation of a) Boc-L-Ala- -Gly- -L-Ala-OMe, b) Boc-D-Ala- -

Gly- -D-Ala-OMe; hydrogen bond  dotted line 
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Rysunek 7.   Struktura krystaliczna a) Boc-Pro- -Val- -Ala-OMe (12), b) Boc-Pro- -Gly- -
Ala-  linia przerywana 

Figure 7. Crystal structure of a) Boc-Pro- Phe-Val- Phe-Ala-OMe (12), b) Boc-Pro- Phe-Gly- Phe-
Ala-OMe (13); hydrogen bonds  dashed line 

 

tydy 14 19, 
2 i 4

C-
aminokwasu, jego forma i rodzaj izomeru dehydrofenyloalanina. Otrzymane wyniki 

                 
 

19 

rycznych formach,                      

 
Inne prefere

10-
N-

jest nieznaczny [36]. 
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Z lub E
-  charakterze [40].

1.3. 

NASYCONYMI RESZTAMI AMINOKWASOWYMI 

Tabela 7.   
resztami aminokwasowymi 

Table 7. Peptide containing two dehydro-residues separated by two or more saturated amino acids

 

 
X-Y-  

10-
dehydrof

10- -helisy. Forma 

 
 

10-  -helisie 
ych 

rozpuszczalnikach (chloroformie) jest destabilizowana przez DMSO - peptyd                  

Lp. Peptyd Odn. 
Struktura 

krystaliczna w roztworze 

1 Boc-L-Ala- ZPhe-Aib-L-Ala- ZPhe-Aib-OMe 18  10-
helisa 

2 
Boc-L-Phe- ZPhe-L-Val-L-Phe- ZPhe-L-Val-

OMe 
20, 24 10-

helisa 

mieszanina - i 310-
helisa (CHCl3); 

 

3 Boc-Val- -Leu-Phe-Ala- -Leu-OMe 15 
mieszanina - i 310-

helisa 
 

4 
Boc-Gly- ZPhe-L-Ala-L-Phe-L-Leu- ZPhe-L-

Ala-NHMe 
23  -helisa 

5 Boc-Gly- EPhe-Phe-Gly- EPhe-Phe-OH 37   
6 H2N-Gly- EPhe-Phe-Gly- EPhe-Phe-OH TFA 37  310-helisa (DMSO) 

7 Boc-Gly- ZPhe-Gly-Gly- ZPhe-Gly-OMe 37  
310-helisa (DMSO) 

8 Boc-Gly- ZPhe-Phe-Gly- ZPhe-Phe-OMe 37  Zig-Zag (DMSO) 

9 Boc-Gly- Ala-Gly-Gly- Ala-Gly-OMe 37  
charakterystyczna 

(DMSO) 
10 Boc-Gly- EPhe-Gly-Gly- EPhe-Gly-OMe 37   

11 
Ac-Gly-Ala- -Ile-Val- -Ile-Val- -

Ala-Gly-NH2 
38 310-helisa  

12 
Boc-Val- -Phe-Ala-Phe- -Phe-Leu-Ala-

-Gly-OMe 
38 

mieszanina - i 310-
helisa 

 

13 
Ac-Gly-Ala- Phe-Leu-Gly- Phe-Leu-Gly-

Phe-Ala-Gly-NH2 
42 

prawo- i 

10-
helisa 

10-
helisa 



 T
ab

el
a 

8.
  

 
 (

o
 

 

T
ab

le
 8

. 
T

he
 v

al
ue

s 
of

 
 a

nd
 

 (
o ) 

to
rs

io
n 

an
gl

es
 in

 p
ep

tid
es

 w
ith

 c
on

ta
in

in
g 

tw
o 

de
hy

dr
o-

re
si

du
es

 s
ep

ar
at

ed
 b

y 
tw

o 
or

 m
or

e 
sa

tu
ra

te
d 

am
in

o 
ac

id
s

 

P
ep

ty
d 

1 
1 

2 
2 

3 
3 

4 
4 

5 
5 

6 
6 

7 
7 

 
 

 
 

 
 

 
 

2 
77

 
41

 
-4

6 
-2

4 
-6

3 
-1

9 
-6

7 
-8

 
-6

1 
-2

6 
-1

22
 

26
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

3 
-5

3 
-4

0 
-5

4 
-3

1 
-7

5 
-4

0 
-6

3 
-2

3 
-8

4 
-9

,5
 

96
 

-4
 

-6
3 

-3
9 

 
 

 
 

 
 

 
 

5a
 

48
 

-1
05

 
-0

.2
 

83
 

-1
37

 
13

4 
46

 
54

 
63

 
59

 
-4

1 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

5b
 

74
 

17
3 

-1
7 

90
 

-1
20

 
13

4 
-6

4.
5 

-7
0 

64
 

61
 

-3
4 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
6a

 
 

15
8 

-8
0 

73
 

16
6 

76
 

67
 

56
 

41
 

48
.5

 
-5

0 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

6b
 

 
-2

1 
0.

5 
83

.5
 

17
6 

69
 

-4
6 

-6
9 

41
 

55
 

-3
7 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
7 

-1
8 

-1
5 

9 
0.

1 
11

 
9.

5 
-0

.3
 

49
 

-4
4.

5 
-4

1 
22

 
-2

8 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
8 

10
7 

-1
02

 
10

6 
52

 
15

2 
-5

5 
12

7 
10

8 
51

 
64

 
-2

1 
13

.5
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

9a
 

-3
8 

-6
4 

-1
42

 
-1

11
 

-5
7 

-3
4 

15
5 

10
6 

34
 

59
 

-5
6 

69
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

9b
 

38
 

63
 

14
2 

11
1 

57
 

34
 

15
5 

-1
06

 
-3

4.
5 

-5
8 

57
 

-4
9 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

10
 

-1
0 

63
 

15
 

-7
9 

-3
1 

81
 

-4
 

2 
33

 
-6

2 
17

 
-6

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
12

a 
-9

6 
15

0 
57

 
30

 
56

 
13

 
51

 
25

 
56

 
19

 
56

 
19

 
52

 
28

 
54

 
23

 
50

 
23

 
53

 
38

 
-7

0 
17

4 
12

b 
94

 
-1

63
 

-7
1 

-5
 

-5
2 

-1
8 

-6
3 

-1
3 

-5
5 

-2
1 

-5
2 

-2
1 

-6
5 

-1
3 

-5
7 

-2
0 

-5
0 

-2
1 

-6
7 

-2
1 

75
 

-1
68

 



 25
  

 

Peptydy 5 10 z resztami dehydrofenyloalaninowymi 

zonych w chloroformie [37]. 

10-

-kartk
310- i -                         

 
 

lewo- 10- a i b). 

10-helisy 

i reszty glicyny we fragmencie GXXG - 

C -  
 

 
1.4.  

-(Aib- Phe)2- 
 

Tabela 9.  -(Aib- Phe)2- 
Table 9. List of peptides containing -(Aib- Phe)2- motif

Lp. Peptyd Odn. 
Struktura 

krystaliczna w roztworze 

1 Boc-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 11 
 

310-helisa 
 

310-helisa 

2 Boc-Pro-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 11 
 

310-helisa 
 

310-helisa 

3 Boc-(Aib- ZPhe)2-L-Leu-OMe 28  
 

310-helisa 

4 Boc-L-Leu-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 28, 29  
 

310-helisa 

5 Boc-L-Leu-(Aib- ZPhe)2-L-Leu-OMe 29  
 

310-helisa 

6 Boc-D-Leu-(Aib- ZPhe)2-L-Leu-OMe 29  

310-helisa 

rozpuszczalnika) 

7 Boc-D-Leu-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 29  
 

310-helisa 
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8 Boc-Ala-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 30  
 

310-helisa 

9 Boc-Val-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 30  
 

310-helisa 

10 Boc-Phe-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 30  
 

310-helisa 

11 Boc-Nap-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 30  
 

310-helisa 

12 Boc-Aib-Leu-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 10, 12  

310-helisa 

rozpuszczalnika) 

13 Boc-Aib-Ala-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 10  

310-helisa 

rozpuszczalnika) 

14 Boc-Aib-Val-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 10  

310-helisa 

rozpuszczalnika) 

15 Boc-Aib-Phe-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 10  

310-helisa 

rozpuszczalnika) 

16 Boc-Aib-Nap-(Aib- ZPhe)2-Aib-OMe 10  

310-helisa 

rozpuszczalnika) 

17 
H- -Ala- ZPhe-Aib- ZPhe-Api-Aib2-Api-

Aib2-OMe 
39  310-helisa (DMSO) 

18 Boc-Aib- ZPhe-L-Val-NH-Bn 41  310-helisa 
19 Boc-Aib- ZPhe-(Aib)1-L-Val-NH-Bn 41  310-helisa 

20 Boc-Aib- ZPhe-(Aib)2-L-Val-NH-Bn 41 
310-helisa 

 
310-helisa 

 

21 Boc-Aib- ZPhe-(Aib)3-L-Val-NH-Bn 41 
310-helisa 

 
310-helisa 

 

22 H-Aib-( ZPhe-Aib)4-OMe 43  
310-helisa 

 
23 H- -Ala-( ZPhe-Aib)4-OMe 43   
24 H-Gly-( ZPhe-Aib)4-OMe 43   
25 H-N-metyloGly-( ZPhe-Aib)4-OMe 43   

26 H-(Aib- ZPhe)4-L-Leu-OCH3 43  
310-helisa 

 

25 H-(Aib- ZPhe)4-L-Leu2-OCH3 43  
310-helisa 

 

26 H-(Aib- ZPhe)2-L-Leu-( ZPhe-Aib)2-OMe 43  
310-helisa 

 

27 H-(Aib- ZPhe)2-L-Phe-( ZPhe-Aib)2-OMe 43  
310-helisa 

 

28 
H- -Ala- ZPhe-Aib- ZPhe-L-Leu- ZPhe-

Aib)2-OMe 
43  

310-helisa 
 

29 
H- -Ala- ZPhe-Aib- ZPhe-L-Phe- ZPhe-

Aib)2-OMe 
43, 44  

310-helisa (prawo- 
 

30 H-(Aib- ZPhe)4-Aib-OMe 45   
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Tabela 10.   ) w peptydach z motywem -(Aib- Phe)2- 

Table 10. The values of  and  ( ) torsion angles in peptide with motif -(Aib- Phe)2- 
 

Peptyd 1 1 2 2 3 3 4 4 5 5 6 6 

1 54,9 36,3 47,8 20,7 53,1 27,6 56,3 32,4 -52,4 -52,2   

2 -44,0 131,0 57,0 28,0 50,0 22,0 50,0 34,0 58,0 24,0 -53,0 -48,0 

20 58.1 43.9 60.2 19.4 54.0 32.9 72.6 1.8 100.0 7.4 - - 
21 55.0 34.4 55.9 19.6 50.4 34.6 54.2 33.4 56.0 34.1 123.0 10.2 

 
 
Tabela 11.  10- -(Aib- Phe)2- w 

zastosowanego rozpuszczalnika 
Table 11. Screw sense of 310-helix for peptides containing -(Aib- Phe)2- motif depends on solvent polarity 

 

Rozpuszczalnik 
 
 
 
 
Peptyd 

chloroform acetonitryl THF metanol 

6 mieszanina 50:50    
12  -   
13    - 
14     
15    - 
16    - 

 

fragment -(Aib- Phe)2- 10-helisy, 

(i+3) i

chiralnej reszty aminok

29]: 

 C- ragmentu ma 
 L  

 N-
 L

 ; 

 C oraz na N- -
 L  

 
 N- (4, 5, 6, 7); 
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 L N-                  
 
 
 Val>Leu~Ala>Phe>Nap) [4]; 

  
 

Peptide 17 with 
the side-chain cross-linking between Api 10-       
N- - -Ala- ZPhe-Aib) i one-  

 

-Aib- ZPhe-(Aib)n- (18 21) poprzez 
wprowadzenie chiralnej reszty aminokwasowej, np. L-Val, na C-

N-
domina (ang. N-terminal Noncovalent Chiral Domino Effect) oraz CCDE                     
(C- ny chiralny efekt domina (ang. C-terminal Covalent Chiral 

Domino Effect

               
w postaci NCDE, 26 i 27  CCDE oraz NCDE [43]. 

 
2. 

 
 

, -
-Glu- -OH                  

i H-Lys- -
-Phe-

-
soli [46]. Dodatkowo, peptydy te 

wprowadzenie reszty dehydrofenyloalaniny w miejscu jej nasyconego 

oraz wsp
-
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3. 

POTENCJALNE LEKI 
 

 

 
 

Tabela 12.   
Table 12. Names of peptides presented in the papers of Chauhan and co-authors 

 
Symbol  

VS1 Ac-K-A- -W-K- -V-K- -V-K-NH2 
VSL1 Ac- -K-A- -W-K- -V-K- -V-K-NH2 
VSL2 Ac-A- -K-A- -W-K- -V-K- -V-K-NH2 
VSL3 Ac-K-A- -K-A- -W-K- -V-K- -V-K-NH2 
VS2 Ac-K-W- -W-K- -V-K- -V-K-NH2 
VS3 Ac-K-W- -W-K- -W-K- -V-K-NH2 
VS4 Ac-K-W- -W-K- -W-K- -W-K-NH2 
VA1 Ac-K-W- -W-K- -V-K- -A-K-NH2 
VA2 Ac-K-A- -W-K- -V-K- -A-K-NH2 
VA3 Ac-K-W- -W-K- -A-K- -A-K-NH2 
VSD1 Ac-K-A- -W-K- -V-K- -V-K-NH-K-NH-K-V- -K-V- -K-W- -A-K-Ac 

 

10- -  

[51]. 

Rysunek 8.   apolarnych powierzchni 310-helikalno-
konfiguracji VS1 

Figure 8. Scheme of the segregation of hydrophilic and hydrophobic faces of 310-helical-wheel 
configuration of VS1 
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do VSL1, VSL2 i VSL3 poprzez dodanie po jednej reszcie aminokwasowej. 

antybakteryjnej [50]. 

Candida (C.albicans, C.kefyr, C.glabrata, C.utilis, 
C.dublinienesis, C.tropicalis, C.krusei, C.parapsilosis) [53]. Peptyd VS2 wykazuje 

Escherichia coli, Staphylococcus aureus i pierwotniaka 
Plasmodium falciparum

wobec S. aureus E. coli. VS4 natomiast wykazuje 

[50]. 
ki VA1, VA2 i VA3 to zoptymalizowane sekwencje peptydu VS2. 

W 
E. coli 

natomiast ta wobec S. aureus lejne zmiany w sekwencji 

 

E. coli oraz MRSA (gronkowiec 
Methicyllin-resistant Staphylococcus aureus). 

 
 

 
 

 o specyficznych 

peptydomimety  

  
 

 
[1] D.E. Palmer, C. Pattaroni, K. Nunami, R.K. Chadha, M. Goodman, T. Wakamiya, K. Fukase,              

S. Horimoto, M. Kitazawa, H. Fujita, A. Kubo, T. Shiba, J. Am. Chem. Soc., 1992, 114, 5634. 
[2] H. Allgaier, G. Jung, R.G. Werner, U. Schneider, H. Zamer, Angew. Chem., 1985, 24, 1051. 



 31
  

 
[3] K. Tori, K. Tokura, K. Okabe, M. Ebata, H. Otsuka, Tetrahedron Lett., 1976, 3, 185. 
[4] C. Pascard, A. Ducruix, J. Lunel, T. Prange, J. Am. Chem. Soc., 1977, 99, 6418. 
[5] C.J. Pearce, K.L. Rinehart jr., J. Am. Chem. Soc., 1979, 101, 5069. 
[6] O. Pieroni, A. Fissi, R.M. Jain, V.S. Chauhan, Biopolymers, 1996, 38, 141. 
[7] C.M. Venkatachalam, Biopolymers, 1968, 6, 1425. 
[8] O. Pieroni, A. Fisi, S. Merlino, F. Ciardelli, Israel J. Chem., 1976/77, 15, 22. 
[9] V.K. Goel, S. Dey, T.P. Singh,  J. Mol. Struct., 2005, 738, 189. 

[10] A. Tuzi, M.R. Ciajolo, G. Guarino, P.A. Temussi, A. Fisi, O. Pieroni,  Biopolymers, 1993, 33, 
1111. 

[11] R.K. Somvanshi, V.K. Goel, S. Dey, and T.P. Singh, J. Chem. Crystallography, 2005, 35, 761. 
[12] S. Bhatia, P. Kumar, P. Kaur, T.P. Singh, J. Peptide Res., 1999, 54, 249. 
[13] S. Bhatia, S. Dey, P. Kaur, T.P. Singh, J. Peptide Sci., 1996, 2, 357. 
[14] S. Dey, S.N. Mitra, T.P. Singh, Biopolymers, 1996, 39, 849. 
[15] K.R. Rajashankar, S. Ramakumar, M.R. Jain, V.S. Chauhan, Biopolymers, 1998, 42, 373. 
[16] M.R. Ciajolo, A. Tuzi, C.R. Pratesi, A. Fissi, O. Pieroni, Int. J. Peptide Protein Res., 1991, 38, 

539. 
[17] R. Jain, M. Singh, V.S. Chauhan, Tetrahedron, 1994, 50, 907. 
[18] V.K. Goel, R.K. Somvanshi, S. Dey, T.P. Singh, J. Peptide Res., 2005, 66, 68. 
[19] J. Makker, S. Dey, S. Mukherjee, R. Vijayaraghavan, P. Kumar, T.P. Singh, J. Mol. Struct., 2003, 

654, 119. 
[20] O. Pieroni, A. Fissi, C. Pratesi, P.A. Temussi, F. Ciardelli, J. Am. Chem. Soc., 1991, 113, 6338. 
[21] M.R. Ciajolo, A. Tuzi, C.R. Pratesi, A. Fissi, O. Pieroni, Biopolymers, 1990, 30, 991 
[22] K.K. Bhandary, V.S. Chauhan, Biopolymers, 1993, 33, 208. 
[23] A. Tuzi, M.R. Ciajolo, D. Pictone, O. Crescenzi, P.A. Temussi, A. Fissi, O. Pieroni, J. Pept. Sci., 

1996, 2, 47. 
[24] P. Mathyr, U.A. Ramagopal, S. Ramakumar, N.R. Jagannathan, V.S. Chauhan,  Biopolymers, 

2006, 84, 298. 
[25] B. Padmanabhan, T.P. Singh, Biopolymers, 1993, 33, 613. 
[26] V.S. Chauhan, Biopolymers, 1989, 28, 763. 
[27] K.R. Rajashankar, S. Ramakumar, T.K. Mal, R.M. Jain, V.S. Chauhan, Angew. Chem. Int. Ed. 

Eng., 1996, 35, 765. 
[28] Y. Inai, T. Oshikawa, M. Yamashita, T. Hirabayashi, S. Ashitaka, J. Chem. Soc., Perkin Trans. 2, 

2001, 6, 892. 
[29] Y. Inai, Y. Kurokawa, T. Hirabayashi, Biopolymers, 1999, 49, 551. 
[30] Y. Inai, Y. Kurokawa, A. Ida, T. Hirabayashi, Bull. Chem. Soc. Jpn., 1999, 72, 55. 
[31] Y. Inai, Y. Kurokawa, N. Kojima, J. Chem. Soc., Perkin Trans. 2, 2002, 11, 1850. 
[32] Y. Inai, Y. Kurokawa, T. Hirabayashi, Macromolecules, 1999, 32, 4575. 
[33] M. Lisowski, R. Latajka, B. Picur, T. Lis, I. Bryndal, M. Rospenk, M. Makowski, P. Kafarski, 

Biopolymers, 2007, 89, 220. 
[34]  M. Makowski, Biopolymers, 2010, 

93, 1055. 
[35] ,                  

J. Pept. Sci., 2008, 14, 1084. 
[36] J. Mol. Struct., 2008, 892, 446. 
[37] Biopolymers, 2008, 89, 691. 
[38] M.G. Dutta, P. Mathurb, V.S. Chauhana, J. Pept. Sci. 2011, 17, 783. 
[39] N. Ousaka, Y. Inai, R. Kuroda, J. Am. Chem. Soc., 2008, 130, 12266. 
[40] C66, 

0119. 
[41] Y. Demizu, N. Yamagata, Y. Sato, M. Doi, M. Tanaka, H. Okuda, M. Kuriharaa, J. Pept. Sci., 

2010, 16, 153. 
[42] R. Acharya, M. Gupta, S. Ramakumar, U.A. Ramagopa, V.S. Chauhan, BMC Structural Biology, 

2007, 7. 
[43] Y. Inai, H. Komori, N. Ousaka, Chem. Rec., 2007, 7, 191. 



32   
   

 
[44] H. Komori, Y. Inai, J. Org. Chem., 2007, 72, 4012. 
[45] N. Ousaka, Y. Inai, J. Org. Chem., 2009, 74, 1429. 
[46] J.J. Panda, A. Mishra, A. Basu, V.S. Chauhan, Biomacromolecules, 2008, 9, 2244. 
[47] M. Gupta, A. Bagaria, A. Mishra, P. Mathur, A. Basu, S. Ramakumar, V.S Chauhan, Adv. 

Mater., 2007, 19, 858. 
[48] A. Mishra, J.J. Panda, A. Basu, V.S Chauhan, Langmuir, 2008, 24, 4571. 
[49] J.J. Panda, R. Dua, A. Mishra, B. Mittra, V.S. Chauhan, J. Am. Chem. Soc., 2010, 2, 2839. 
[50] S. Pathak, V.S. Chauhan, AAC, 2011, 55, 2178. 
[51] S.P. Sharma, J. Sharma, S.S. Kanwar, V.S. Chauhana, AAC, 2012, 39, 146. 
[52] K.R. Rajashankar, S. Ramakumar, V.S. Chauhan, J. Am. Chem. Soc., 1992, 114, 9225. 
[53] I.K. Maurya, S. Pathak, M. Sharma, H. Sanwal, P. Chaudhary, S. Tupe, M. Deshpande,                     

V.S. Chauhan, R. Prasad, Peptides, 2011, 32, 1732. 

 
 stycznia 2020 r. 


