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METHODE DE CARACTERISATION

 Objectif : avoir un outil pour distinguer efficacement les peroxydases de 

Classe I et de Classe III.

 Méthode:

 Recherche dans les banques d’un jeu de séquences

 Alignement multiples des séquences

 Création du profil HMM

 Vérification du profil HMM contre une banque de données 



LES PEROXYDASES



Alignement multiples des séquences

 Utilisation MAAFT sous MobaXterm pour la création des alignements



Alignement multiples des séquences

de Classe 3

Motif VSCAD Motif FHDC Motif DASVLL



Alignement multiples des séquences

de Classe 1

LMLRLA AGTYD

QLAGVVA TGGP



Amélioration de l’alignement des 

séquences

 Présence d’énormément de gaps dans les alignements 

 Séquences isolées très différentes

 Alignement à améliorer

 Début de l’alignement → grands gaps

 Zones non communes aux séquences

 Profil HMM sur la partie de l’alignement la plus conservée

Classe 1: de position 520 à 1180

Classe 3 : de position 1700 à 2770 



Création du profil HMM

 Utilisation HMMER sous MobaXterm pour la création des profils HMM



 Logo profil HMM peroxydase de classe 3



 Logo profil HMM peroxydase de classe 1



Recherche du profil HMM contre une 

banque de données 

 Utilisation HMMsearch sous MobaXterm pour la comparer les profils HMM à la 

banque de données SwissProt



Résultats  Peroxydases de classe 3 PER





 Peroxydases de classe 1 (APX, CCPR, KAT)





Analyse des résultats

 Les profils HMM permettent d’identifier les peroxydases de classe 1 et 3

 Manque de spécificité

 Amélioration de l’alignement à revoir

 Ajout d’un score seuil 

 Vérification de la spécificité

 Recherche de profil HMM des peroxydases de classe 3 contre les 

séquences des peroxydases de classe 1 et inversement


