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Homologue de l’élément P de la drosophile
retrouvé chez le zebrafish (Pdre2) et chez l’Homme (Phsa)

Contexte...

Domaine THAP similaire en position N-terminale 



Famille des protéines THAP: différents paralogues chez chaque espèce ( THAP 1 à THAP 11) 
En commun:  domaine THAP situé en position N-terminale
Très bonne conservation entre orthologues: 
 (exemple : THAP 1 chez l'homme, souris, zebrafish)
Domaine de fixation à l’ADN

Les protéines THAP?

Domaine THAP

Extrait de la publication



Les objectifs du projet 

Positions de l’orthologue de
THAP9 chez le Zebrafish  
 

1

Présence du motif
caractéristique des protéines
THAP 

2

Confirmation/vérification des résultats publiés



Sur NCBI  SUR UNIPROT 

((thap[Title] AND (zebrafish[Organism])))

Avec ou sans RefSeq: Pas de THAP9  

 

Pas de THAP9 mais une THAP1

Recherche d’une séquence THAP9 chez le Zebrafish



Récupération des séquences sur Uniprot
 

                                             BX511023 et Q9H5L6 au format FASTA 

P-homologous zebrafish
sequence (Pdre2)  from

GenBank 

 

Séquence protéique 
THAP9 humaine



BX511023 et Q9H5L6 

P-homologous
zebrafish
sequence

Séquence protéique 
THAP9 humaine

BlastP

Contre NR  

Contre Swissprot

Alignement Séquence THAP Humaine
contre Organisme Zebrafish  

BX511023 absente
Pas de THAP9  dans les 2 Blast 



Zebrafish

BX511023 et Q9H5L6 

P-homologous
zebrafish
sequence

Séquence protéique 
THAP9 humaine

e-values et query cover faibles 

Alignement Séquence THAP Humaine
contre Organisme Zebrafish  

tBlastN

Séquence  
BX511023



Sequence 
BX511023

Alignement Séquence THAP Humaine
contre Organisme Zebrafish  

tBlastN

Partie N-term manquante



BLASTP tBlastN

Séquences de protéines THAP1 et THAP11 
Mauvais % d’identité 
Mauvais query cover  

On retrouve BX511023
Query cover plutôt bon 

48% de similarité

Partie N-terminale absente 
N-term:  motif des protéines THAP 

Conclusion
sur Blast



Recherche du domaine THAP sur la
séquence BX511023 

BX511023 et Q9H5L6 

Séquence 
chez le Zebrafish Séquence protéique 

THAP9 humaine

Paramètres modifiés :
expect threshold et word size 

1 fragment supplémentaire
en partie N-term

tblastN



Segment AVP absent
sûrement plus loin



Recherche du logo du domaine THAP  
Pour connaître le motif à chercher  

Sur Interpro: Logo du domaine THAP



Recherche d’ORF avec ORF Finder 

La partie N-terminale du domaine THAP est manquante dans la séquence BX511023 

Une partie du motif THAP visible



Positions Recherchées
à partir de l’article

Positions Trouvées

199271 - 199302 Aucune correspondance

200078 - 200230 200145 - 200201

201890 - 204500 202236 - 204425

Recherche du domaine THAP sur la
séquence BX511023 

Domaine haché sur plusieurs exons
 

Impossible de le récuperer en entier 



Reconstitution de la séquence protéique 
utilisation des positions de la publications



Recherche des domaines conservées 

Protéine reconstituée 
domaine THAP complet

Protéine reconstituée
Logo PFAM



Scan Prosite  

Domaine THAP complet 



par BlastP  

Confirmation présence du motif 
Comparaison protéine reconstituée / protéine THAP9 humain

Fragment N-term récupéré plus long Motifs CS, HF et AVP conservés 



Conclusions (1/2)...
Ce que nous avons réussi à faire...  

Confirmation de la présence du domaine THAP chez le Zebrafish
Séquence BX511023) aux positions de l’article 

Séquence protéique BX511023 inexacte
domaine THAP incomplet: manque motif APTV

Après ajustement de la prédiction de la protéine
 récupération du domaine THAP complet

>séquence reconstituée et traduction
TSSRLCSAHFEEHAFTKDLKVKKNLTAVPTIFSFPCHLVKSSC



Conclusions (2/2) … 
Par rapport à la publication : 

Cette protéine a probablement été renommée

Sur NCBI: pas d’update sur le nom 

Les limites : 

Nous n’avons jamais considéré les introns.



Recherche du logo du domaine THAP  

Sur SMART  

Pour connaître le motif à chercher  



Transcription de la séquence par TRANSEQ 

Sélection portion séquence nucléique  

Reconstitution de la proteine à partir de l’ADN
utilisation positions publiées



CD SEARCH

La 3ième séquence nous donne une correspondance avec le domaine THAP.
Position de l’alignement : 200065 - 200235

Pas de motif THAP dans la séquence BX511023: probablement en amont 

--> Localiser le domaine THAP:
 on retrouve la même zone du domaine: 

il manque toujours la partie N-term. 



PFAM

Même zone 

Deuxieme alignement obtenu 
lors du tBlastN  


