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Description du sujet (quelques lignes):

L’analyse de la déformation structurale des hélices-alpha sera effectuée a I'aide d’'un alphabet (AS)
structural développé dans le laboratoire : HMM-SA (Camproux et al, 2004, Martin et al, 2008). Le but
d'un AS est de simplifier la structure tri-dimensionnelle (3D) des protéines en série de lettres
structurales et de faciliter ’analyse et la comparaison d’'un grand nombre de structures protéiques 3D
(Regad et al, 2017, Allam et al, en révision). HMM-SA propose une description détaillée des structures
en 27 lettres structurales, dont quatre sont dédiées aux hélices. Des résultats préliminaires, obtenus
a 'aide de HMM-SA, confirment une déformation structurale quantifiables de certaines hélices lors
de leur fixation d’'un partenaire. Ce qui suggére que les hélices, considérées comme stables dans les
approches classiques basées sur les structures secondaires, peuvent jouer un réle important dans les
interactions. Le but de stage est d’analyse un jeu de données de protéines disponibles en formes libres
et liées dans la PDB, a 'aide de HMM-SA, afin d’analyser et de quantifier la déformation des hélices
lors des interactions.
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