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La prédiction est améliorée grâce aux séquences homologues. Les 

contributions des séquences homologues sont combinées avec les 

pondération de Henikoff. Le taux de bonne prédiction atteint ainsi 

76%. La même méthodologie appliquées aux zones d’angles 

permet d’atteindre un taux de prédiction de 78%.

Prédiction des ponts disulfures
Notre objectif est de prédire la structure locale en terme de structure 

secondaires (hélices a, brins b, boucles) et de zones d’angles dièdres 

Phi/Psi qui apportent une information sur la structure des boucles.

La structure locale de la protéine constitue le processus caché du 

modèle de chaîne de Markov caché (HMM) avec une mémoire 

d’ordre 1. La séquence de la protéine est le processus observé. Les 

acides aminés sont émis indépendamment conditionnellement à la 

structure locale.

Chaque classe structurale est modélisée par un ensemble d’états 

cachés. Deux stratégies ont été mises en place pour construire ces 

modèles :

Modélisation des structures secondaires à partir d’a priori 

biologiques (modélisation des hélices amphiphiles) et d’une étude 

des mots exceptionnels dans les brins.

-Choix du nombre d’états cachés selon des critères de performance

et le critère BIC

HMM à 21 états cachés. Les 

états carrés privilégient les 

résidus polaires, les états 

héxagonaux les résidus 

hydrophobes. Le taux de bonne 

prédiction obtenu est de 65%.

HMM à 36 états cachés. 

Seules les transitions les plus 

probables sont indiquées. Le 

taux de bonne prédiction 

obtenue est de 68%.

Prédiction de la structure locale des protéines

Approche hiérarchique de la prédiction de la structure secondaire

Apprentissage à partir des cœurs structuraux

Modèles discriminants et génératifs pour l’intégration 

d’informations de bas et haut niveau

1

2

3

Modélisation probabiliste des appariements 

d'acides aminés autours des cystéines

Prédiction des ponts disulfures par PLI
Protocole pour détecter la présence 

d’information locale pour la prédiction 

de contacts entre acides aminés
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