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-  Structure secondaire :

Hélices α (30%) 

Feuillets β  (20%) 

Boucles 

 (Pauling et al., 1951)

- AS-12 

L-arabinose binding protein(8abp) 

Alphabet Structural

Camproux et al., Prot. Eng., 1999GIMMXLPQXKUCNYWAAAAAAAVQPZCOZ
SKNMNNTPILTPWAAVWVWAADSPIMTLFF
RLHAAAAAAAAAVWVWPIMMNMPQXLUIK
PBAAAAAVWVQPVCEBQKNMNTXPQGSH
AAAAAVWAADGPIMTLLLPQPWAAAAAAA
AAVZZ

L-arabinose binding protein
(8abp) 



ALPHABET OPTIMAL : 27 SBBs



Graphe de connections d'un AS-12

Cluster A: 

(α1 , α2)   décrit les α-helices 

    α1 ∼  coeur des helices ,      
α2 ∼  extremitées

Cluster B: 
(β 1 , β 2) ∼  β -strands + ou - 

réguliers

Autres: décomposent les régions 
en boucles

Matrice de transition creuse 
=>Schéma simplifié des trajectoires entre BS



Séquence protéique (1D) 

Alphabet structural (1D)

Prédiction de la structure (3D)

3D (RX, RMN)

Représentation de la 

chaîne peptidique

HMM

Greedy
GA

Conformations des 

chaînes latérales

Bayes

Similitudes

structurales

Prédiction de la 

trajectoire AS

à partir de la séquence

Génération de conformations

(chaîne peptidique)

 Filtrage



Prédiction de la structure locale à partir Prédiction de la structure locale à partir 
de la séquencede la séquence

Approche statistique Bayésienne

Repliement local

SYARMDIGTTHDDYA
RMDIGTTHDDYANDV
IHEVLAPGCLDAFPL
GRDTSVEGSEMVPGK
VIGLLEPMKKSMVPV
CVMLKSRGSRGHVRF
GRLGLGEGAEEKSIP
HLWVHQEGIYRDEYQ
LMWQLYPEERYMDNN
MWQLYPEERYMDNNS
QHHLMVRGVQELLLK
NLADVAPGKSIGGDI
APGKSIGGDIFSNRE
QIAKYFDRKQIGNAM ...

Matrice de contingence

Acides 

aminés

                     Positions

Séquence Nouvelle
SFITPVPGGVGPMTVFLEMDLTNKNVIFVA
DKRKGGPGGIIANICVHTFNSWLDVEPRVA
IEANKNGAIWKLDLAIWKLDLGTLEAIEWW
DSHIGAFLDKPKMENAQGQGNGLRYGLSSD
AHTAVIGLPSGLESAVIGLPSGLESWSFFF
AVYDGHAGSQVAKY...

Théorème de 
Bayes

Prédiction

indice de confiance de la 
prédiction



Approches utilisant les transitions entre les Blocs Structuraux :
Travaux en cours

Utilisation des Chaînes de Markov Cachées

Matrice de contingence

Acides 

aminés

                     Positions

Séquence 
SFITPVPGGVGPMTVFLEMDLTNKNVIFV
ADKRKGGPGGIIANICVHTFNSWLDVEPR
VAIEANKNGAIWKLDLAIWKLDLGTLEAI
EWWDSHIGAFLDKPKMENAQGQGNGLRYG
LSSDAHTAVIGLPSGLESAVIGLPSGLES
WSFFFAVYDGHAGSQVAKY...

Prédiction

indice de confiance de la 
prédiction

Séquence 
SFITPVPGGVGPMTVFLEMDLTNKNVIFV
ADKRKGGPGGIIANICVHTFNSWLDVEPR
VAIEANKNGAIWKLDLAIWKLDLGTLEAI
EWWDSHIGAFLDKPKMENAQGQGNGLRYG
LSSDAHTAVIGLPSGLESAVIGLPSGLES
WSFFFAVYDGHAGSQVAKY...

Matrice de transitions

Viterbi
(programmation 

dynamique)

Prédiction


