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КОНТУР  π-СОПРЯЖЕНИЯ В МАКРОЦИКЛЕ ВИТАМИНА В12 
 

Методами квантовой химии исследовано формирование контура π-сопряжения в макроцикле 
витамина В12. Для установления структуры хромофорного фрагмента витамина В12 оптимизирована 
его молекулярная структура и молекулярная структура трех его модельных структурных пред-
шественников: собственно макроцикла коррина без хелатированного иона Со3+, в котором все пе-
риферические заместители заменены протонами; такой же молекулы коррина с хелатированным 
ионом Со3+; молекулы Со3+-коррина с двумя присоединенными аксиальными лигандами. Кроме это-
го, для сравнительного анализа оптимизированы структуры незамещенной молекулы порфина, 
2,3,7,8,12,13,17,18-октагидропорфина, молекулы ВОDIPY без периферических заместителей. В ре-
зультате анализа длин связей между скелетными атомами макроциклов исследованных соеди-
нений обосновано формирование в макроцикле витамина В12 незамкнутого контура π-сопряжения, 
включающего метиновые мостики, Сa–N–Сa фрагменты двух пиррольных колец, расположенных 
между метиновыми мостиками, и Сa–N связи двух пиррольных колец в дипиррольном блоке в ка-
честве терминальных фрагментов.  
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π-СONJUGATION PATHWAY IN THE MACROCYCLE OF VITAMIN B12 
 

The formation of the π-conjugation contour in the vitamin B12 macrocycle was studied using 
quantum chemistry methods. To establish the structure of the chromophore fragment of vitamin B12, 
we optimized its molecular structure and the molecular structure of its three model structural precursors: 
the corrin macrocycle itself without a chelated Co3+ ion, in which all peripheral substituents are replaced 
by protons; the same corrin molecule with a chelated Co3+ ion; and a Co3+-corrin molecule with 
two attached axial ligands. In addition, the structures of an unsubstituted porphinе molecule, 
2,3,7,8,12,13,17,18-octahydroporphin, and a BODIPY molecule without peripheral substituents were 
optimized for comparative analysis. As a result of the analysis of the bond lengths between the skeletal 
atoms of the macrocycles of the studied compounds, the formation of an open π-conjugation pathway 
in the vitamin B12 macrocycle was substantiated, which includes the methine bridges, Ca–N–Ca 
fragments of two pyrrole rings located between the methine bridges, and Ca–N bonds of two pyrrole 
rings in the dipyrrole block as terminal fragments. 
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Введение. Электронная структура витамина В12 является ключом к пониманию меха-

низмов выполнения этими соединениями их биологических функций [1]. Приступая к ана-
лизу электронной структуры, необходимо отметить, что в отличие от многих природных 
тетрапиррольных макрогетероциклических соединений, архитектура периферического 
замещения витамина В12 весьма сложна (рис. 1, а). Одной из причин этого является то, 
что все Сb–Сb связи азотсодержащих гетероциклов являются насыщенными, так что к 
каждому Сb-атому присоединяется по два заместителя (либо заместитель и протон). 
Кроме этого, два из восьми Са-атомов также не участвуют в формировании двойных 
связей в макроцикле и замещены либо парой протонов, либо протоном и метильной груп-
пой. Кроме этого, к хелатированному катиону кобальта присоединен диметилбензимида-
зольный аксиальный лиганд, который через рибозный фрагмент ковалентно связан с кор-
риновым кольцом. 

 

 
а б

 
Рис. 1. Молекулярная структура витамина В12: 

а – структурная формула; б – оптимизированная молекулярная структура 
 
Ненасыщенный характер Сb–Сb связей приводит к отсутствию локальной ароматич-

ности гетероциклов, а насыщение связи С1–С19 препятствует циклизации в π-сопряженной 
системе макроцикла. В результате электронная структура витамина В12, структурно подоб-
ного металлокомплексам корролов, имеет особенности.  Насыщение С–С связей в макро-
цикле существенно влияет на молекулярную конформацию макроцикла, что, в свою оче-
редь, меняет электронную коммуникацию в молекуле, поскольку происходит изменение 
гибридизации sp2→sp3 атомов углерода. Как нами было показано ранее [2], в результате 
таких изменений существенно изменяются электронная структура и спектральные харак-
теристики макрогетероциклических соединений. Несмотря на указанные выше структур-
ные особенности, в молекуле витамина В12 формируется цепь π-сопряжения, о чем свиде-
тельствует наличие интенсивного спектра поглощения в видимой и ближней ультрафиоле-
товой областях спектра, форма которого имеет сходство с формой спектра поглощеняя 
(гидро)порфиринов и BODIPY.  

С целью установления структуры хромофорного фрагмента витамина В12 нами 
была оптимизирована его молекулярная структура (далее по тексту В12) и молекулярная 
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структура трех его модельных структурных предшественников: собственно макроцикла кор-
рина без хелатированного иона Со3+ (1), в котором все периферические заместители заме-
нены протонами; такой же молекулы коррина с хелатированным ионом Со3+ (2); молекулы 2 
с двумя присоединенными аксиальными лигандами (3). Кроме них в качестве объектов для 
сравнительного анализа были оптимизированы структуры 2,3,7,8,12,13,17,18-октагидро-
порфина (4), молекулы ВОDIPY без периферических заместителей (5) и порфина (6). 

Основная часть. Оптимизацию молекулярной конформации в основном синглетном S0 
состоянии проводили методом функционала плотности (DFT) с обменно-корреляционнным 
функционалом PBE и трехэкспоненциальным базисом 3z с помощью программного пакета 
для квантово-химических расчетов «Природа» [3]. После оптимизации геометрии рассчи-
тывали спектр нормальных колебаний. Критерием достижения стационарной точки явля-
лось отсутствие мнимых частот колебательных мод. Оптимизация конформации тетрапир-
рольных молекул методом функционала плотности с учетом электронной корреляции поз-
воляет получить адекватные значения длин связей, которые согласуются со значениями, 
полученными методами рентгеноструктурного анализа, причем использование оптимизиро-
ванных таким образом структур для расчетов электронных спектров поглощения полуэм-
пирическим методом ZINDO/S дает очень хорошее согласие с экспериментом [4]. Для оп-
тимизированной структуры рассчитывали энергию основного состояния, энергии моле-
кулярных орбиталей, определяли длины связей и валентные углы между скелетными 
атомами макроцикла, расстояния между атомами и торсионные углы между молекулярными 
фрагментами. Полученные структуры соединений 1–3 приведены на рис. 1, б и 2.  

 

 
а б в 

 
Рис. 2. Оптимизированная молекулярная структура молекул 1–3 

 
Результаты анализа структурных данных, представленных в таблице, позволяют сде-

лать однозначные выводы о характере контура π-сопряжения в исследованных соедине-
ниях (нумерация атомов в макроциклах приведена на рис. 3). Прежде всего следует указать, 
что наиболее близким аналогом молекулы В12 по формированию контура π-сопряжения 
является 2,3,7,8,12,13,17,18-октагидропорфин 4.  

 
Длины связей в молекулах исследуемых соединений (в Å) 

Связь Соединение
B12 1 2 3 4 5 6 

С1–С2 1,586 1,544 1,534 1,538 1,526 – 1,460
С2–С3 1,568 1,544 1,544 1,546 1,537 – 1,361
С3–С4 1,516 1,515 1,515 1,513 1,526 – 1,460
С4–С5 1,436 1,401 1,411 1,422 1,402 – 1,403
С5–С6 1,384 1,407 1,376 1,374 1,385 – 1,397
С6–С7 1,531 1,523 1,515 1,512 1,516 1,415 1,436
С7–С8 1,562 1,542 1,535 1,537 1,545 1,391 1,377
С8–С9 1,503 1,530 1,514 1,510 1,516 1,424 1,436
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Окончание табл. 

Связь Соединение
B12 1 2 3 4 5 6

С9–С10 1,390 1,384 1,388 1,393 1,385 1,394 1,397
С10–С11 1,385 1,427 1,388 1,391 1,402 1,394 1,403
С11–С12 1,518 1,528 1,514 1,510 1,526 1,424 1,460
С12–С13 1,556 1,539 1,536 1,537 1,537 1,391 1,361
С13–С14 1,526 1,529 1,516 1,513 1,526 1,415 1,460
С14–С15 1,388 1,372 1,376 1,377 1,403 – 1,403
С15–С16 1,445 1,450 1,410 1,422 1,384 – 1,397
С16–С17 1,549 1,529 1,515 1,516 1,516 – 1,436
С17–С18 1,577 1,544 1,544 1,548 1,545 – 1,377
С18–С19 1,540 1,555 1,534 1,533 1,516 – 1,436
С19–С20 – – – – 1,385 – 1,397
С20–С1 – – – – 1,403 – 1,403
С19–С1 1,560 1,552 1,519 1,526 – – –
С1–N21 1,499 1,463 1,485 1,483 1,354 – 1,369
С4–N21 1,313 1,334 1,325 1,307 1,355 – 1,369
С6–N22 1,391 1,339 1,389 1,383 1,367 1,346 1,375
С9–N22 1,355 1,362 1,366 1,352 1,367 1,395 1,375
С11–N23 1,356 1,323 1,366 1,354 1,355 1,395 1,369
С14–N23 1,382 1,379 1,388 1,382 1,354 1,346 1,369
С16–N24 1,316 1,296 1,325 1,309 1,367 – 1,375
С19–N24 1,477 1,459 1,485 1,481 1,367 – 1,375

Сo(B)–N21 1,883 – 1,841 1,893 – – –
Сo(B)–N22 1,931 – 1,903 1,942 – – –
Сo(B)–N23 1,931 – 1,906 1,946 – 1,580 –
Сo(B)–N24 1,888 – 1,841 1,886 –- 1,580 –

 
Действительно, насыщение Сb–Сb связей всех пиррольных колец макроцикла является 

наиболее существенным общим структурным изменением по сравнению с макроциклами 
порфина и коррола. Насыщение исключает из π-сопряженной системы макроцикла Сb–Сb 
и Сa–Сb связи этих элементов структуры. Поэтому рассчитанные значения длин указанных 
связей всех пиррольных колец близки длине одинарной связи 1,54 Å и достаточно хорошо 
выравнены от 1,516 до 1,545 Å. Отметим, что в результате оптимизации молекулярной 
структуры молекул в ряду дигидропорфин–тетрагидропорфин–октагидропорфин, структура 
которых содержит соответственно одно, два и четыре гидрированных пиррольных фраг-
мента, получаются практически одинаковые длины связей: 1,526, 1,527 и 1,526 Å для связи 
Сa–Сb и 1,537, 1,538 и 1,537 Å для связи Сb–Сb гидрированных пиррольных колец. Данные 
значения существенно отличаются от вычисленых величин соответствующих связей моле-
кулы порфина 6, которые варьируются от 1,36 до 1,46 Å. Отсюда следует, что длины Сb–Сb 
и Сa–Сb связи пиррольных колец октагидропорфина 4 лучше выравнены, чем аналогичные 
связи в негидрированных пиррольных кольцах порфина и других порфиринов.  

В молекуле В12 длины Сb–Сb и Сa–Сb связей варьируются от 1,516 до 1,586 Å, при-
чем для отдельного пиррольного кольца связи более выравнены, что, вероятно, обусловлено 
различным расположением и, как следствие, – различными взаимодействиями с соседними 
фрагментами макроцикла. Длины связей различаются для пиррольных колец В и С, располо-
женных между двумя метиновыми мостиками, и для пиррольных колец А и D, расположен-
ных между метиновым мостиком и связью С1–С19. Кроме этого, различная природа пери-
ферических заместителей в пиррольных кольцах также оказывает определенное влияние. 
Вместе с тем не вызывает сомнения то, что Сb–Сb связи пиррольных колец в молекуле В12 
не вовлечены в формирование контура π-сопряжения, как и в октагидропорфине 4. 



Ë. Ë. Ãëàäêîâ, Ä. Â. Êëåíèöêèé, Í. Í. Êðóê 39 

Òðóäû ÁÃÒÓ   Ñåðèÿ 3   № 1   2026 

Длины Сa–Сm связей, соединяющие пиррольные кольца с Сm-положеними, также хо-
рошо выравнены между собой от 1,384 до 1,403 Å, однако они ощутимо короче длин Сb–Сb 
и Сa–Сb связей в кольцах, что однозначно обусловлено их участием в формировании кон-
тура π-сопряжения в макроцикле. Отметим, что у дигидропофина (тетрагидропорфина) 
длины Сa–Сm связей метиновых мостиков имеют примерно такие же значения 1,392 (1,393) 
и 1,404 (1,403 Å), но эти величины относятся к различным связям. Наблюдаемые у дигидро-
порфина длины связей типа С1–С20, равные 1,392 Å, при переходе к октагидропорфину 4 
увеличиваются до 1,402 Å, в то время как соседние связи метинового мостика типа С19–С20, 
наоборот, уменьшаются с 1,404 до 1,384 Å. Сопоставимые изменения наблюдаются при срав-
нении длин связей метиновых мостиков октагидропорфина 4 и порфина 6.  

В молекуле В12 длины Сa–Сm связей оказались весьма близки к значениям для октагидро-
порифрина 4. При этом следует отметить, что выравнивание длин связей в метиновых мо-
стиках различное, в зависимости от расположения. Так, длины связей С9–С10 и С10–С11, равные 
соответственно 1,390 и 1,385 Å, отличаются друг от друга заметно меньше, чем соответсвую-
щие связи у октагидропорфина 4. В то же время выравнивание длин Сa–Сm связей в двух дру-
гих метиновых мостиках менее выражено. Очевидно, что метиновые мостики в молекуле В12 
вовлечены в формирование контура π-сопряжения, как и в молекуле октагидропорфина 4.  

Поскольку, как было показано выше, конъюгация через внешний периметр пиррольных 
колец невозможна [5], то в формирование π-сопряженного контура должны быть вовлечены 
С–N связи. Длины С–N связей в макроцикле октагидропорфина 4 также хорошо выравнены 
от 1,354 до 1,367 Å. При этом их длины короче аналогичных связей в макроцикле порфина, 
что, вероятно, обусловлено уменьшением размеров контура π-сопряжения. В макроцикле 
молекулы В12 длины С–N связей варьируются в близком диапазоне: от 1,355 до 1,391 Å, 
за исключением связей С4–N21 и С16–N24, которые равны соответственно 1,313 и 1,316 Å, 
и связей С1–N21 и С19–N24, которые равны соответственно 1,499 и 1,477 Å. Причины данных 
различий обусловлены различием в форме контура π-сопряжения. Если в молекуле октагид-
ропорфина контур π-сопряжения проходит через С–N связи и является замкнутым, формируя 
так называемый ароматический крест, то в корриновом макроцикле из-за того, что связь 
С1–С19 гидрирована, контур π-сопряжения размыкается. Следовательно, в результате π-со-
пряжения связи С4–N21 и С16–N24 становятся короче, а соседние со связью С1–С19 фрагменты 
пиррольных колец сответственно удлиняются из-за ослабления электронной коммуника-
ции с атомами С1 и С19. Вероятно, в удлинение связей С1–N21 и С19–N24 вносят определен-
ный вклад в неплоскостные искажения в макроцкле при изменении гибридизации атомов 
углерода, формирующих мостик С1–С19. Предложенный контур π-сопряжения в макро-
цикле витамина В12 показан на рис. 3. 

 

 
а б 

 
Рис. 3. Контуры π-сопряжения макроциклов с нумерацией макроциклических атомов  

и пиррольных колец согласно номенклатуре IUPAC: 
а – октагидропорфин 4; б – витамин В12 
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Заметим, что полученные при оптимизации молекул длины связей С–С и С–N, кото-
рые вовлечены в формирование контура π-сопряжения, согласуются с так называемыми 
оптимальными длинами С–С и С–N связей Rопт, равными соответственно 1,388 Å и 1,334 Å. 
Величины Rопт определены исходя из требования обеспечения для молекулы бензола вели-
чины индекса ароматичности IHOMA, равной 1 [6]. Однако, если молекула октагидропор-
фина 4 имеет замкнутый контур π-сопряжения и является ароматической, то в молекуле 
витамина В12 контур π-сопряжения не замкнут. Можно предположить, что ароматическая 
стабилизация существенно не влияет на длины связей, а только уменьшает степень их аль-
тернирования. Необходимо отметить, что длины связей Сo–N21 и Со–N24, равные соот-
ветственно 1,883 и 1,888 Å, заметно короче, чем связи Сo–N22 и Со–N23 (обе равны 1,931Å). 
Это может быть результатом того, что происходит квазициклизация контура сопряжения 
через содержащий ион металла фрагмент N21–Со–N24. Этот вопрос будет детально рассмот-
рен в отдельной работе. 

Молекула BODIPY 5 обнаруживает длины связей в макроцикле, близкие к значе-
ниям, полученным для порфина 6, причем длина С−С связей изменятся от 1,391 до 1,424 Å, 
что даже меньше, чем у порфирина 6. В то же время длина С–N связей различается сильнее: 
1,346 Å для связей с атомом углерода «снаружи» молекулы и 1,395 Å для связей с атомом 
углерода, соседним с метиновым мостиком, что, вероятно, вызвано стерическими вза-
имодействиями при хелатировании иона бора. При этом длина N−B связей одинакова и 
равна 1,580 Å. Несмотря на то, что молекула 5 содержит близкий структурный мотив с 
координацией иона металла пиррольными кольцами, ароматический характер пиррольных 
колец обуславливает существенные различия в электронной структуре по сравнению с мо-
лекулой В12. 

Заключение. Таким образом, на основании анализа длин связей между скелетными 
атомами макроцикла витамина В12 и изучения характера их альтернирования обосновано 
формирование незамкнутого контура π-сопряжения, который включает метиновые мостики 
и Сa–N–Сa фрагменты двух пиррольных колец в дипиррометеновом фрагменте, а также две 
Сa–N связи в дипиррольном фрагменте в качестве терминальных. Сопоставление длин свя-
зей в макроциклах модельных соединений без хелатированного иона кобальта и их метал-
локомплексов не обнаруживает принципиальных различий, что свидетельствует об инва-
риантности контура π-сопряжения по отношению к хелатированию иона металла. 
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