Objectifs :

· Recherche d’un alphabet structural, les Blocs Structuraux Protéiques (BSPs) décrivant au mieux l’ensemble des structures 3D des protéines.

· Prédiction des BSPs à partir de la séquence protéique à un  niveau local.

Matériel :

· Base de données : un ensemble de vecteurs de 8 angles dièdres (,) représentant 5 acides aminés consécutifs (soit 86690 vecteurs dans la base de données), issu de 342 protéines non redondantes ayant moins de 25% d’identités de séquences (Hobohm et Sander, 1996).

