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Introduction générale :

Depuis bien longtemps les biologistes ont eu Ie besoin de faire des calculs sur les
données a fin de pouvoir établir des nouvelles lois biologiques .Cependant, avec le
développement des ordinateurs puissants et la grande disponibilité des données
biologiques (des séquences d’ADN, d’ARN ou de protéines), une nouvelle discipline
est apparue appelée la bio-informatique.

La bio-informatique est une discipline récente, qui fait appel aux compétences de
la plupart des disciplines scientifiques pour lesquelles il existe déja des méthodes
permettant de résoudre des problémesl analogues. Il y a principalement les
mathématiques et I’informatique, mais également dans certains cas la physique ou la
chimie. La bio-informatique regroupe donc une partie de chacun de ces domaines,

ainsi que la biologie elle-méme. La bio-informatique traite différents problémes parmi

lesquelles nous citons : la phylogénie, la recherche de motifs, 1’alignement de séquences et la

prédiction des structures.

Le probleme de la prédiction de structure secondaire d'une protéine a partir de sa
seule séquence en acides aminés est un probléme trés difficile, il existe déja des méthodes
permettant de traiter ce probléme parmi lesquelles nous citons : les méthodes statistiques, la
méthode des plus proches voisins, la méthode de Chaines de Markov, la méthode d’apprentissage

par réseaux de neurones

Dans ce mémoire Nous avons essayé d’adapté et implémenté la méthode d'apprentissage par

réseaux de neurones pour résoudre ce probléme.

Notre mémoire est organisé en quatre chapitres. Le premier contient une
introduction a la bio-informatique, pour cela nous présentons quelques notions de
biologie moléculaire et les différents thémes de la bio-informatique. Dans Le

deuxiéme chapitre nous allons présenter les principales méthodes pour traiter le



probleme de la prédiction de structure secondaire. Le troisiéme contient une
infroduction aux réseaux de neurones qui constituent actuellement un des outils les
plus efficaces pour le traitement des problémes de classification. Dans Le dernier
chapitre nous allons présenter les outils d’implémentation que nous avons exploitée
pour ’algorithme et voir comment adapter le réseau de neurone pour la prédiction

des structures secondaires de protéine.



Conclusion générale :

Au cours de ce travail de master, Nous avons essayé d’adapter et implémenter la méthode
d'apprentissage par réseaux de neurones pour résoudre Le probléme de la prédiction de structure
secondaire d'une protéine. Plusieurs méthodes ont été proposées pour la résolution de ce
probléme comme les méthodes statistiques, la méthode des plus proches voisins, la méthode de
Chaines de Markov mais aucune ne peut le résoudre efficacement dans tous les cas. ]

Notre implémentation combine trois étapes, Le premier contient la partie de codage des
acides aminés sous la forme de vecteurs de 0 et 1. Dans la deuxiéme étape nous avons adapté
le réseau de neurones multicouches du type feedforward pour prédire la structure secondaire.
Dans La derniére étape nous avons décodé le résultat des réseaux de neurones sous la forme de

lettres H pour I’hélice a E pour le feuillet  C pour le coudes.

Nous avons tésté notre implémentation sur différents structures de protéines. En
fournissant un ensemble de tests de prédiction prend en compte la relation entre le degré

d’apprentissage et la taille de la fenétre et la qualité des résultats.

Nous avons remarqué que lorsque nous augmentons le degré d'apprentissage et la taille de
la fenétre, ¢a touche positivement la qualité des résultats, dans notre implémentation le meilleur

résultat de prédiction 63% avec une taille de fenétre 10 et degré d'apprentissage 30.

Comme perspective, nous intentons d’hybrider cette approche avec la méthode de plus

proche voisin ainsi qu’utiliser la méthode de classification de protéine afin d’améliorer les

résultats.
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Résumé :

La prédiction des structures secondaire des protéines est une étape importante sur le chemin
pour définir sa structure tridimensionnelle et sa fonction. Tandis que les techniques
expérimentales qui jouent le role de prédire la structure secondaire (diffraction des rayons X,
Résonnance Magnétique Nucléaire) sont devenues ires couteuses et trop lentes aux résuliats
souvent douteux avec un volume d’information qui ne cesse de croitre. Devenir une approche
logique le recours vers les méthodes d’apprentissage automatique. Ce travail est une approche
fondée sur I’apprentissage automatique a travers les réseaux neuronaux multicouches pour
prédire des structures secondaire des protéines a partir de la séquence des acides aminés, et nous
avons essayé dans ce'travail d’implémenter et adapter les réseaux de neurones afin d’atteindre
un pourcentage de prédiction assez acceptable.

Mots clés : Prédiction des structures secondaire, protéines, apprentissage automatique, acide
aminées, les réseaux de neurones.

Abstract:

The prediction of secondary structure of proteins is an important step to define its tridimensional
structure and its function. While the experimental technics that do the prediction of secondary
structure of the protein (diffraction of X-ray, Nuclear magnetic ) became very expensive and
extremely slow, often the results are very dubious with the huge quantity of information that
are still growing. It became very logical to take the attention to the automatic learning
approaches. This work is an approach based on the automatic learning through the multi-layer
neural network in order to predict the secondary structures of proteins starting from the sequence
of amino acids, we have tried to implement and to adapt the neural network for obtaining good
percentage of resuit.

Key Words: Secondary structure prediction, Protein, the automatic learning, amino acids,
neural network.
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