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Respiratory Burst Oxidase Homolog 

- Rôles :
NADP → produit des molécules 

ROS (espèces réactive d’oxygène)

RBOH → même rôle que les NADPH 
oxidase.

-Les RBOHs sont une sous-famille 
des NADPH oxidase chez les 

végétaux.

- Protéines présentes dans 
différents processus biologiques 

tels que : la morphogenèse, le 
développement et les réponses au 

stress. 

Wei Wang, Dongdong Chen et al,. (2018)
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Respiratory Burst Oxidase Homolog 

5 domaines spécifiques identifiés chez les 
RBOH.
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Objectifs 

Identifier les résidus caractéristiques de cette famille.1

2
Connaître la répartition taxonomique de la famille 

protéique.

3 Établir une signature et une HMM spécifique aux RBOH 



Exploitation de la base de données : Pfam

PF08022 : FAD_binding_8 : domaine caractéristique des NADPH oxidases 

RBOH sous famille des NADPH oxidases 



Blastp d’un RBOH et identification de ses domaines spécifique



Etude de 3 séquences spécifique des RBOH pour en extraire un pattern commun aux RBOH

Domaine étudiés : NADPH_Ox, NAD_Binding_6 et Ferric_reduct



Analyse des domaines, un à un,  par Blastp (ici NADPH_ox)

Alignement multiple : MAFFT 



Alignement multiple : MAFFT 

Pattern pour le NADPH_ox

Mise en place d’un pattern spécifique du domaine NADPH_ox 

Cas pour le domaine NADPH_ox 

On fait la même chose pour les autres domaines spécifique des RBOH



 Recherche PROSITE : Chercher les  séquences protéiques qui correspondent à ce motif spécifique possédant les 3 
domaines 

Recherche dans la base de données Swiss-Prot et TrEMBL



39 séquences possédants ce pattern  : 20 sont des RBOH

Pas 100 % spécifique des RBOH 

Faire un pattern avec TOUS les domaines des RBOH?



Utilisation de la Modélisation HMM pour Détecter les RBOH

score élevé = la séquence analysée a des 
caractéristiques similaires aux séquences qui ont 
été utilisées pour construire le modèle (ici 
NADPH_ox).

RBOH avec des scores > 960

Seuil de 960 : bon indicateur pour distinguer les RBOH  



Arabidopsis thaliana



BLASTp 



Résumé graphique



Alignement multiple: MAFFT



Pattern: 

Sur 120 hits: 17 sont des RBOH 

pas très spécifique 



HMM



Hmm.search pour comparer notre profil à la banque de données uniprot
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Taxonomie des RBOH.
Sx(1,2)-FAxEL-[FY]-[ADNS]-[AST]-L-[AGST]-R-[KR]-[HR]-x-[IM]-x(4)- 
[IV]-[NST]-[KR]-x(2)-Lx-[DE]-FW-[DE]-[QR]-[IV]-x-[DNT]-x-[CDS]-x 

-[DS]-[ACNST]-[NR]-x(2)-[ST]-x-[FI]-[DEQ] and  
MGx(0,1)-CV-[CS]-[FLMV]-[AD]-KG-[AG]-[AG]-[DE]-x(2)-K-[FL]-NMA- 
[IL]-IL-[FL]-PVCR-[NS]-T-[IV]-xWLR-[NS]-[KR]-T-[KR]-L-[AGS]-x-[ASV]- 

[ILV]-PFDDN  and  
IE-[LM]-HN-[FY]-CTSVYE-[DE]-GDAR-[SV]-ALIxMLQ-[ADS]-[IL]-xHAKxGVD-[IV]-V

SGTxVx-[ST]-HFA- [KR]-P-[DN] 

E-Q-G-S-F-D-W-F-K-G-V-M-N-E-V-A-E-L-D-Q-R-G-V-I-E-M-H-N-
Y-L-T-S-V-Y-E-E-G-D-A-R-S-A-L-I-T-M-V-Q-A-L

On obtient des HMM spécifiques 
similaires pour les 2 méthodes 
cependant faut établir un seuil 

score >960.



Merci de votre écoute !


