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Input Protein Information:
- Protein Sequence

- PSAML Data

Sequence Alignment:
Input Protein Sequence and 

Representative Sequence Database

Structure Comparison: 
based on Protein classification information:

Input PSAML and classified PSAML Database

Viewing Result: 
similar substructures between Input Protein and similar Protein

Extracting the Protein Classification Information:
10 SCOP’s Families inforamtion



2차구조 특징 비교 2차구조 관계 비교

단백질 A와 B의 유사성 그래프

2차구조 리스트 2차구조 리스트

두 2차 구조를 선택

예) [ai, aj]
두 2차 구조를 선택

예) [bk, bl]

유사성 그래프 간선 생성

유사성 그래프 노드
예) (ai, bk), (aj, bl), (aj, bk), (ai, bl)

일정거리 이내

단백질 A의 PSAML 단백질 B의 PSAML



(a) 1MBA 단백질 구조
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(b) 1MBC 단백질 구조








