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1 Problématique
Les interactions protéine-protéine (IPP) sont souvent modélisées intuitivement à

l’aide d’un graphe non orienté dans lequel les noeuds représentent les protéines et
les arcs reliant ces protéines représentent les interactions. Ainsi, afin de prédire de
nouveaux arcs, plusieurs mesures de similarité basées sur la topologie du graphe ont
été utilisées telles que l’indice des voisins communs, Adamic-Adar, l’allocation des
ressources et l’attachement préférentiel. Récemment, une nouvelle mesure L3 (Kovács
et al., 2019) basée sur l’existence ou non de chemins de longueur 3 entre les protéines
non reliées a été introduite. Cette mesure s’est avérée plus performante en précision que
les mesures de similarité basées sur la topologie. Toutefois, L3 aussi n’est pas définie
pour des graphes étiquetés.

2 Approche proposée
Nous proposons une nouvelle mesure AVGMIN pour agréger les informations por-

tées par les étiquettes de liens intermédiaires entre les protéines non directement reliés,
comme dans la base de données STRING (Szklarczyk et al., 2021) où les arcs portent
des scores allant de 0 à 1000 indiquant la confiance en chaque arc. Nous commençons
par une première agrégation à l’aide de la fonction minimum (MIN) pour trouver le
score minimal sur chaque chemin intermédiaire. Ensuite, nous appliquons la fonction
moyenne (AVG) sur les minimums de tous les chemins indirects comme illustré dans
la figure 1.

Nous proposons aussi d’utiliser AVGMIN, le nombre de liens intermédiaires entre
les protéines non reliées, L3 et les mesures de similarité classiques comme entrée d’un
algorithme d’apprentissage tel que l’arbre de modèle pour estimer les scores manquants.
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3 Résultats
Nous calculons L3, les mesures de similarité topologiques et AVGMIN sur les don-

nées de la version v9.0 et appliquons notre approche par apprentissage pour prédire les
scores manquants. Nous comparons les scores prédits à ceux renseignés dans la version
v9.05. Nous constatons que l’utilisation de AVGMIN lors de l’apprentissage réduit l’er-
reur moyenne du score prédit cf. Figure 2 pour les canaux Database et Neighborhood.

Fig. 1 – Représentation par agrégation Fig. 2 – Erreur absolue moyenne
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Summary
Protein-protein interactions (PPI) are crucial to most cellular functions. The PPI

network is usually represented by an unlabelled graph. Several measures of similar-
ity between two proteins have been suggested to predict unknown interactions in an
unlabelled graphs. In this paper, we focus on a labelled graph. We propose a new
measure AVGMIN which aggregare weights on existing pathways between two pro-
teins. Furthermore, we propose to use a machine learning algorithm in order to com-
bine the information provided by the different indicators representing the intermediate
pathways. The experimental results show that our AVGMIN measure is faster than
traditional similarity measures and that its use in machine learning increases precision
and decreases the predicted score error.
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