Structure des protéines

Structure secondaire:motifs structuraux
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YQG
H : hélice o

G : hélice 310
T : coude



Structure tertiaire : organisation de la molécule
dans l'espace

Modele HP

> classification des acides aminés

H : hydrophobe
P : hydrophile (polarisé)

> repliement: interactions hydrophobes

> discrétisation de |'espace

6 directions de déplacement



Enoncé du probleme

> Donnée: une séquence sur {H, P}*

> Question: quel est le chemin sans
croisement qui maximise le nombre de
contacts entre acides aminés hydrophobes 7
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