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ABSTRACT 

The study of protein-protein interactions (PPI) is an active area of research in biology because it 
mediates most of the biological functions in any organism. This work is inspired by the fact that 
proteins with similar secondary structures mostly share very similar three-dimensional structures, 
and consequently, very similar functions. As a result, they must interact with each other. In this 
study we used our approach, namely FIS-PNN, to predict the interacting proteins in yeast from 
the information of their secondary structures using hybrid machine learning algorithms. Two 
main stages of our approach are similarity score computation, and classification. The first stage 
is further divided into three steps: (1) Multiple-sequence alignment, (2) Secondary structure 
prediction, and (3) Similarity measurement. In the classification stage, several independent 
first order Sugeno Fuzzy Inference Systems and probabilistic neural networks are generated 
to model the behavior of similarity scores of all possible proteins pairs. The final results show 
that the multiple classifiers have significantly improved the performance of the single classifier. 
Our method, namely FIS-PNN, successfully predicts PPI with 96% of accuracy, a level that is 
significantly greater than all other sequence-based prediction methods. 
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ABSTRAK 

Interaksi protein-protein merupakan suatu bidang kajian biologi yang aktif kerana ia menjadi 
perantara bagi hampir semua fungsi biologi di dalam organisma. Kajian ini diilhamkan daripada 
hakikat bahawa protein yang mempunyai struktur sekunder yang serupa akan mempunyai 
struktur tiga-dimensi yang hampir serupa, dan seterusnya mempunyai fungsi yang sangat 
serupa. Oleh yang demikian, protein-protein tersebut akan berinteraksi di antara satu sama lain. 
Dalam kajian ini, digunakan pendekatan FIS-PNN untuk meramal interaksi di antara protein 
dalam ragi menggunakan maklumat struktur sekunder dan al-Khwarizmi hibrid pembelajaran 
mesin. Dua peringkat utama pendekatan ini adalah pengiraan skor keserupaan dan pengelasan. 
Peringkat pertama pula mempunyai tiga langkah: (1) Penjajaran multi-jujukan, (2) Peramalan 
struktur sekunder, dan (3) Pengukuran keserupaan. Dalam peringkat pengelasan pula, beberapa 
sistem pentaadbiran kabur Sugeno peringkat pertama yang tak bersandar dan rangkaian neural 
berkeberangkalian dijana untuk memodelkan telatah skor keserupaan bagi semua pasangan 
protein yang mungkin. Hasil kajian mendapati pengelas berbilang telah meningkatkan ketepatan 
ramalan berbanding dengan pengelas tunggal. FIS-PNN yang dicadangkan telah berjaya 
meramal interaksi protein-protein dengan ketepatan 96%, suatu tahap ketepatan yang jauh lebih 
baik berbanding dengan kesemua kaedah ramalan berasaskan jujukan yang lain.

Kata kunci: ramalan interaksi protein-protein; kaedah hibrid; struktur sekunder; al-Khwarizmi 
pembelajaran mesin
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