
Support de cours
Motifs et Profils



Définition : zone d’une séquence nucléique ou protéique présentant une conservation 
quand on compare plusieurs séquences.

• correspondent en général à des zones fonctionnelles

• ADN et ARN : aussi appelé signal, ces zones interviennent souvent dans des systèmes 
de régulation, ex : 

 -10 et -35 des promoteurs chez les procaryotes, 
jonction d’épissage,
 boite CRE (catabolite repression element) : après mise en évidence de certains 
gènes soumis à la répression catabolique chez B. subtilis, l’identification du signal 
permet de rechercher dans le génome complet les boites CRE et donc les gènes 
qui pourraient être soumis à la répression catabolique.

• différents des signaux reconnus par les enzymes de restrictions qui reconnaissent 
des séquences exactes, ex: GAATTC pour ECOR1. 

• Les motifs et profils présentent une certaine variabilité (souvent impliquée dans la 
variabilité de la régulation par une reconnaissance plus ou moins forte des partenaires)

Motifs et profils

Comment représenter cette variabilité ?
 séquence consensus
 matrice de poids



Représentation : Séquence consensus

Exemples des boîtes CRE:

acsA TGAAAGCGTTACCA

acuA TGAAAACGCTTTAT

amyE TGTAAGCGTTAACA

gntR TGAAAGCGGTACCA

hutP TGAAACCGCTTCCA

licS AGAAAACGCTTTCA

xylA TGGAAGCGTAAACA

xylA TGAAAGCGCAAACA

xylA AGTAAGCGTTTACA

ackA TGTAAGCGTTATCA

consensus TGAAAGCGNTAACA

T       TC



Motif dans les séquences de Maltose Binding Proteins

YvfK_Bs PTPNIPEMNEIW

YvfK_Bs PTPNIPEMAEVW

MalX_Sp PLPNISQMSAVW

MalE_Sc PRPALPEYSSLW

MalE_Tm PMPNVPEMAPVW

MalE_Dr PMPNIPEMGAVW

CymE_Ko AMPSIPEMGYLW

MalE_Ea IMPNIPQMSAFW

MalE_Sy IMPNIPQMSAFW

MalE_Ec IMPNIPQMSAFW

Signature PROSITE :

[PAI]-[TLRM]-P-[NAS]-[ILV]-[PS]-[EQ]-[MY]-[NASG]-[EASPY]-[ILVF]-W



Représentation : Matrice de poids

Exemples de 242 séquences de promoteurs (-10) chez E. coli :

Matrices du nombres d'occurrences de chaque base b à chaque position i (nb,i) du

motif -10 (6 positions) :

Pos. 1 2 3 4 5 6

A 9 214 63 142 118 8

C 22 7 26 31 52 13

G 18 2 29 38 29 5

T 193 19 124 31 43 216



Représentation : Matrice de poids

Exemples de 242 séquences de promoteurs (-10) chez E. coli :

Matrices des fréquences  de chaque base b à chaque position i (fb,i) du

motif -10 (6 positions) :

Pos. 1 2 3 4 5 6

A 0.04 0.88 0.26 0.59 0.49 0.03

C 0.09 0.03 0.11 0.13 0.22 0.05

G 0.07 0.01 0.12 0.16 0.12 0.02

T 0.80 0.08 0.51 0.13 0.18 0.89

Avec fb,i = nb,i / ntot ntot : nombre total de séquences analysées



Représentation : Matrice de poids

Exemples de 242 séquences de promoteurs (-10) chez E. coli :

Normalisation de la matrice : log matrice  log2(fb,i /Pb)

Pos. 1 2 3 4 5 6

A -2.76 1.88 0.06 1.23 0.96 -2.92

C -1.46 -3.11 -1.22 -1.00 -0.22 -2.21

G -1.76 -5.00 -1.06 -0.67 -1.06 -3.58

T 1.67 -1.66 1.04 -1.00 -0.49 1.84

fb,i = fréquence observée de la base b à la position i dans toutes les séquences 

Pb = fréquence de cette base dans l'ensemble du génome

Le rapport fb,i /Pb est  une mesure de l'écart entre fréquence observée et attendue. 



Pos. 1 2 3 4 5 6

A -28 18 1 12 10 -29

C -15 -31 -12 -10 -2 -22

G -18 -50 -11 -7 -11 -36

T 17 -17 10 -10 -5 18

A CTATAATCG

AC TATAATCG

ACT ATAATCG

Score1 = -15-17 +1-10+10-29 = -60

Score2 = 17+18+10+12+10+18 = 85

Score3 = -28-17+1+12-5-22 = -59

Utilisation d'une matrice de poids sur une séquence



Exemples de fonction pour le calcul du score

Soit l le nombre de positions dans le motif, fb,i la fréquence de la base b observée à 

la position i dans la séquence analysée et fmax,i la fréquence de la base la plus 

fréquente à la position i dans la matrice de poids :

La valeur du score S va varier entre 0 et 1, quelque soit la 

longueur du motif étudié et la matrice de poids établie.

On retient la séquence comme motif putatif si S  seuil.
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théorie de l ’information 

Shannon et Weaver (1949).

La valeur de l'information I à la position j d'un signal est donnée par : 

I(j) = Si fij log2fij - Si Pi log2Pi

où :
Pi (i = 1 à 4) est la fréquence de la base i dans l'ensemble du génome (probabilité théorique) 
fij est la fréquence observée de la base i à la position j d'un signal sur un ensemble d'exemples.

Les Pi étant estimées à 0.25 pour chacune des 4 bases on a :

Si Pi log2Pi = -2

donc

I(j) = Si fij log2fij + 2

Les positions du signal qui contiendront de l'information seront celles qui auront une 
composition très biaisées par rapport à ce qui est attendu.
Si à une position j du signal, présence d'une seule base invariante i alors fij = 1 et log2fij = 0 
donc
fij log2fij = 0 et les fréquences observées des autres bases sont nulles. On aura

I(j) = 2  information maximale
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Mesure du pouvoir prédictif d'une méthode

4 paramètres importants :
• pourcentage de vrais positifs (VP, True positive)
• pourcentage de faux positifs (FP, False positive)
• pourcentage de vrais négatifs (VN, True negative)
• pourcentage de faux négatifs (FN, False negative)

Réalité
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Groupe 1 : exemples

Groupe 2 : contre-exemples



Mesure du pouvoir prédictif d'une méthode

Idéal: prédire le maximum d'exemples (max VP) avec un minimum d'erreurs
(min FP). Mais valeurs non indépendantes donc impossible. 

Solution un compromis:

• on maximise le % de VP (donc minimise le % de FN) souvent 
par utilisation de critères moins stricts même si cela entraîne l'augmentation
du % de FP. L'élimination des FP se fait par un autre traitement
informatique ultérieur. On dit que l'on privilégie la sensibilité de la méthode

• inversement, on minimise le % de FP même si cela conduit à ne pas
détecter certaines séquences d'intérêts (donc plus grand % de FN).
On dit que l'on privilégie la spécificité de la méthode.

Sensibilité = VP/(VP+FN) sensitivity an anglais

Spécificité = VP/(VP+FP) specificity en anglais

précision = (VP+VN)/(VP+VN+FP+FN) accuracy en anglais



Banque de données ProSite

ProSite consiste en un 
ensemble d’entrées décrivant 
les domaines protéiques et les 
motifs caractéristiques de 
fonctions ou de familles 
protéiques.

Exemple d’une entrée ProSite



http://prosite.expasy.org/scanprosite/

Séquence(s) à analyser
(max 10)

Exclure de l’analyse les motifs 
avec une forte probabilité 
d’occurence

ID  ASN_GLYCOSYLATION; PATTERN. 

AC  PS00001; 

DE  N-glycosylation site. 

PA N-{P}-[ST]-{P}



Motif ou combinaison de motifs 
à rechercher. Soit un numéro 
d’accession dans ProSite, soit 
votre propre motif (format 
ProSite)

Choix de la banque de séquences 
protéiques à analyser



Résultat d’une recherche de motifs avec ScanProsite



Banque de données Pfam

La banque de données Pfam est une large collection de familles de 
protéines représentées par des alignements multiples et des modèles de 
Markov cachés.

Les protéines sont généralement composée d’une ou plusieurs régions 
fonctionnelles, appelées domaines. Différentes combinaisons de domaines 
donnent naissance aux différentes protéines trouvées dans la nature. 
L’identification des domaines présents dans une protéine permet donc 
d’avoir des idées sur sa fonction.

2 sections dans Pfam:

Pfam-A : entrées de très grande qualité produite par des experts

Pfam-B : entrées produites par une procédure automatisée.



Recherche des domaines fonctionnels Pfam d’une protéine

Protéine :TF3B_YEAST Transcription factor IIIB (AC: P29056 )



Exemple d’une entrée Pfam













InterPro

Interpro permet la classification des protéines en fonction de la présence de 
domaines fonctionnels, répétitions, et signaux grâce à une recherche 
automatisée dans plusieurs bases de données (CATH-Gene3D, HAMAP, 
PANTHER, Pfam, PIRSF, PRINTS, ProDom, PROSITE, SMART, 
SUPERFAMILY, TIGRFAMs).



Exemple d’analyse 
d’une séquence dans 
InterPro

Détail de ce domaine
Dans InterPro



Exemple d’analyse 
d’une séquence dans 
InterPro

Détail de ce domaine
Dans InterPro



Quelques adresses utiles

• Pôle Rhône-Alpes de Bioinformatique Site Doua http://doua.prabi.fr/

• Pasteur http://www.pasteur.fr

• Génopole Toulouse : http://bioinfo.genotoul.fr/

• Expasy (Suisse) http://www.expasy.org (nombreux logiciels pour l'analyse des 

séquences protéiques, banques SwissProt et Prosite)

• NCBI (Etats-Unis) http://www.ncbi.nlm.nih.gov (Blast et PubMed)

• EMBL-EBI (laboratoire européen, Cambridge) http://www.ebi.ac.uk


