Résumé de la Conférence intitulée 

« Le repliement des protéines résolu par une Intelligence Artificelle (I.A.) »
HALUK Jean-Pierre
L’intelligence artificielle (I.A.), nouveau graal de la biologie ? C’est ce que suggère le résultat spectaculaire de la plateforme AlphaFold, l’algorithme de DeepMind, (filiale de Google) qui prédit la forme des protéines codées par le génome humain.
De quoi révolutionner la conception de nouveaux médicaments. AlphaFold sera sûrement une aide précieuse pour accélérer le développement de nouveaux produits thérapeutiques. Une révolution en biologie structurale.

Les calculs de dynamique moléculaire étant généralement trop lourds, des méthodes d’I.A. utilisant des réseaux de neurones artificiels à « apprentissage profond » ont été récemment développés. AlphaFold en fait partie : ce système est entraîné avec les structures 3D connues de protéines, archivées dans la base PDB (Protein Data Bank) et s’appuie sur des comparaisons entre protéines de séquences similaires, ainsi que sur les corrélations entre paires d’acides aminés et leur distance dans l’espace.

