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Résumé du sujet

L'apprentissage statistique [8, 25] apporte depuis plusieurs décennies une contribution majeure à de
nombreux thèmes de la reconnaissance des formes. Citons parmi ceux-ci le traitement de la parole, des
images, de l'écriture cursive ou le thème de prédilection de l'équipe "Apprentissage et Biologie Compu-
tationnelle" (ABC) du LORIA, le traitement des séquences biologiques. Ce domaine de l'apprentissage
automatique a récemment connu des développements importants, du fait de l'apparition des machines
à noyau [20], dont l'exemple le plus connu est celui des machines à vecteurs support (SVM) [2, 6], et
des nouvelles techniques introduites pour l'étude des capacités de généralisation des modèles [3, 22]. Ces
progrès sont d'autant plus intéressants qu'ils contribuent à résorber le fossé existant entre théorie et pra-
tique. A présent, les inégalités de concentration les plus puissantes sont incorporées dans des algorithmes
réalisant des tâches de sélection de fonction ou sélection de modèle [17], avec pour conséquence directe
l'amélioration des performances des méthodes de prédiction.

Néanmoins, durant de nombreuses années, cette théorie n'a considéré la discrimination qu'à travers
sa version bi-classe (calcul des dichotomies). Ce choix était d'autant moins satisfaisant que la théorie
statistique de la discrimination multi-classe ne peut être considérée comme une extension triviale de celle
du cas bi-classe (voir par exemple [12, 11]). Ceci apparaît immédiatement lorsque l'on étudie les proprié-
tés des SVM multi-classes [27, 23, 15, 11]. L'objet de cette thèse est donc de développer la théorie de la
discrimination multi-classe, en étendant en particulier les résultats les plus prometteurs du cas bi-classe,
comme les bornes locales, ou celles faisant intervenir une mesure de capacité empirique. De ce point de
vue, les travaux d'Olivier Bousquet et ses co-auteurs [5, 4, 1] constitueront une source d'inspiration très
utile. L'étude se concentrera sur les classi�eurs à grande marge [21] construits autour d'un noyau. Une
application privilégiée de ces travaux en théorie des bornes sera la spéci�cation de méthodes de sélection
de modèle dédiées aux SVM multi-classes. On pourra pour ce faire partir des résultats déjà établis dans
l'équipe, comme ceux exposés dans [7].

Le traitement des séquences biologiques soulève plusieurs types de problèmes particulièrement in-
téressants pour l'apprenticien. Il permet en particulier d'étudier la prise en compte de dépendances à
distance, parfois fortement distribuées [9], la gestion de masses de données [24], incomplètes [26, 18] ou
entachées d'erreurs, ainsi que la gestion de données ne satisfaisant pas aux hypothèses habituelles concer-
nant l'échantillonnage. Les travaux théoriques réalisés au cours de cette thèse seront appliqués dans le
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cadre du développement de la méthode de prédiction hiérarchique et modulaire conçue dans l'équipe
[10, 14]. Le problème pourrait être celui de la prédiction de la structure secondaire des protéines, dont
ABC s'est fait une spécialité [13, 16, 19], mais d'autres options peuvent également être envisagées, en
fonction de la nature des résultats produits.

Le sujet de thèse décrit ci-dessus trouverait tout naturellement sa place dans un projet portant sur
la prédiction de la structure secondaire et tertiaire des protéines qui devrait être prochainement soumis
au thème "Modélisation des Biomolécules et de leurs Interactions" (MBI) du projet "Modélisations,
Informations et Systèmes Numériques" (MISN) du CPER 2007-2013.
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