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Introduction g6n6rale :

Depuis bien longtemps les biologistes ont eu Ie besoin de faire des calculs sur les

donndes d fin de pouvoir €tablir des nouvelles lois biolcgiques .Cependant, avec Ie

ddveloppement des ordinateurs puissants et la grande disponibilit6 des donndes

biologiques (des sdquences d'ADN, d'ARN ou de proteines), une nouvelle discipline

est apparue appelee la bio-informatique.

La bio-informatique estune discipline r€eentg qui fait appel aun eompdtences de

la plupart des disciplines scientifiques polr lesquetles il existe ddjn des m6thodes

permettant de r6soudre des probldmes analogues. Itr y a principalement les

math6matiqu*s et I'informatique, mais dgalement dans certains cas [a physique ou Ia

chirnie. La bio-informatique regroupe donc une partie de chacun de ces domaines,

ainsi que la biologie elle-m6me. La bio-informatique traite diffdrents probldmes parmi

lesqtreltes nous citons,: ta phylogdnie, la recherche de motifs, I'alignement de sequences et la

prddiction des structures.

Le probldme de la prddiction de structure secondaire d'une protdine d partir de sa

seule sQuerrce en acides aminds sst un probldme trds difficile, il existe d6ji des mdthodes

permettant de traiter ce probldme permi lesquelles nous citons : les m€thodes statistiques, la

m€thode des plus proches voisinq la mdthode de Cha?nes de Markov, Ia mdthode d'apprentissage

par r€seaux dg neurones

Dans ce rndmoirc Nous avons essay€ d'adaptd et impldmentd la mdthode d'apprentissage par

rdseaux de neurones pour rdsoudre ce probldme.

Notre m€moire est organis6 en quatre chapitres. Le premier contient une

inffoduction * la bio-informatique, pour cela nous prdsentons quelques notions de

biologie moldculaire et les differents thdmes de la bio-informatique. Dans Le

deuxidme chapitre nous allons prdsenter les prineipales m6thodes pour traiter le



probld,me de la prediction de structure secondaire. Le troisiBme coffient une

introduction arm rdseaux de neurones qui constitrent actuellement un des outils les

plus efficaces pour le traitement des problBmes de elassification. Dans Le demier

chapitre rcus allons presenter lEs outils d'impldmeatation que nous avons exploitee

pour l'algorithme et voir comme*t adapter le rdseau de neurone pour la pr€diction

des stnrctures secondaires de protdine.



Conclusion g6n6rale :

Au cours de ce travail de master, Nous avons essayd d'adaptet et impldmenter la mdtlrode

dhpprentissage par rdseaux ds neurones pour resoudre Le probldme de la prddictiron de shucture

secondaire d'une protdine. Plusieurs mithodes ont 6t€ proposdes pour la r€solution de ce

probldme cofitme les mdthodes statistiques, la m6thode des plus proches voisins, la mithode de

Chaines de Markov mais aucune ne peut le rdsoudre efficacernent dans tous les cas.

No&e impldmentation combine trois dtapes, Le premier contient la partie de codage des

acides aminds sous la forme de vecteurs de 0 et 1. Dans la deuxidme 6tapo nous avons adapt€

lE reseau de neurones multicouches du type feedforward pour predire la strscfure smondaire.

Dans La derniire dtape nous avons ddcod€ te rdsrltat des reseaux de neurones sous Ia forme de

lettr€s H pour I'hdlice aE pour Ie feuillet p C pour le coudes.

Now avons teste notre impldmentation sur diffdrents structures de prot6ines. En

foumissant un ensemble de tests de pridiction prend en compte la relation entre le degr€

d'apprentissape et la taille de la fen€tre et la qualitd des rdsultats.

Nous avons remarqud que lorsque nous augmentons le degrd d'apprentissage et la taille de

la fen6tre, ga touche positivement la qualitd des rdsultats, dans notre impldmentation le meilleur

resultat de prddiction 63Vo avec une taille de fen0tre l0 et degr6 d'apprentissage 30.

Comme perspctive, nous intentons d'hybrider cette approche avec la mithode de plus

proche voisin ainsi qu'utiliser la mdthode de classification de prot6ine afin d'arndliorer les

rdsultats.
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R6sum6:

La prediction des structures secondaire des protdines est une 6tape importante sur le chemin

pour ddfinir sa structure tridimensionnelie et. sa fbnction. Tandis que les techniques

expdrimentales qui jouent le rOle de prddire la structure secondaire (diffraction des rayons X,
Rdsonnance Magn6tique Nucldaire) sont devenues trds couteuses et trop lentes aux rdsuliats

souvent douteux avec un volume d'information qui ne cesse de croitre. Devenir une approche

logique le recours vers les mdthodes d'apprentissage automatique. Ce travail est une approche

iondde sur i'apprentissage automatique a ffavers les rdseaux neuronaux multicouches pour
pr6dire des structures secondaire des prot6ines d partir de la sdquence des acides aminds, et nous

a!'ons essay-6 dans ce'trayail d'impl6menter et adapter les rdseaux de neurones aftn d'atteindre

un pourcentage de prediction assez acceptable.

Mots cl6s : Prddiction des structures secondaire, protdines, apprentissage automatique, acide

amin6es, les rdseaux de neurones.

Abstract:

The prediction of secondary structure ofproteins 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 exponsive and

extremely siow, often the results are veyy <iubious with the huge quantity of infbrmation that

are still growing. lt beeame very logical to take the attention to the automatic leaming

approaohes. This wark is an approach based on the automatic leaming thraugh the multi-layer
neural network in order to predict the secondary structures ofproteins starting from the sequence

of emino acids, v,'e have tried to implement and to adapt the neural network for obtaining good

percentage of result.

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

neural network.
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