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sufficient)for)dicta1ng)nico1nic)antagonism?)

(R)>(+))and)(S)7(7)'spiroimine)

Après plusieurs tentatives infructueuses, nous avons récemment réussi à synthètiser la 

spiroimine et à déterminer la configuration absolue. 

En partant du composé ci-dessous, dont la configuration absolue est connue, nous avons 

préparé la spiroimine désirée. Celle-ci a un pouvoir rotatoir de -45.3, avec donc un signe 

négatif. Nous pouvons donc affirmer que la spiroimine-(-) a la configuration absolue (S) au 

niveau du carbone quaternaire. 
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 énantiomére (-) correspond au composé CGLC289-3 qu’on a nommé A (d’après les 

modèles de Bogdan) et possède la configuration absolue (S) (déterminée par 

synthèse).  

 

 énantiomère (+) correspond au composé CGLC289-2 qu’on a nommé B de 

configuration absolue (R). 

 

C13H21NO2

223,31 g/mol

CGLC289-#2 

énantiomère (+)

CGLC289-#3

énantiomère (-)

(R)

O

O

N

(S)

O

O

N

B A

 

Après plusieurs tentatives infructueuses, nous avons récemment réussi à synthètiser la 

spiroimine et à déterminer la configuration absolue. 

En partant du composé ci-dessous, dont la configuration absolue est connue, nous avons 

préparé la spiroimine désirée. Celle-ci a un pouvoir rotatoir de -45.3, avec donc un signe 

négatif. Nous pouvons donc affirmer que la spiroimine-(-) a la configuration absolue (S) au 

niveau du carbone quaternaire. 

 

configuration absolue connue
pouvoir rotatoire

!D
25 = - 47.3

(S)

O

O

N

(R)

O

OEt
O

 
 

 énantiomére (-) correspond au composé CGLC289-3 qu’on a nommé A (d’après les 

modèles de Bogdan) et possède la configuration absolue (S) (déterminée par 

synthèse).  

 

 énantiomère (+) correspond au composé CGLC289-2 qu’on a nommé B de 

configuration absolue (R). 

 

C13H21NO2

223,31 g/mol

CGLC289-#2 

énantiomère (+)

CGLC289-#3

énantiomère (-)

(R)

O

O

N

(S)

O

O

N

B A

 

Inhibi1on)of)ACh>evoked)currents)
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