
Utiliser BLAST: logiciel d’identification de séquences

Démarche d’analyse de séquence:
- Dans le dossier ‘Données Brutes’, le fichier ‘ex1.txt’ contient une séquence d’ADN de 18S 
inconnue.
1/ Ce site: http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi permet de comparer notre séquence inconnue 
à une immense base de donnée; il faut choisir le programme ‘Nucleotide blast’

2/-coller la séquence dans la case prévue à cet effet:
-choisir l’option “séquence à peu près similaire”
-appuyer sur BLAST (lance la recherche)

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi


 

3/ analyse des résultats:
- les resultats sont le noms des séquences trouvées dans le base de donnée, qui ressemblent à 
notre séquence inconnue
-les résultats sont classés par du pus grand au plus petit pourcentage d’identité entre nos 
séquences inconnues et les séquences ressemblantes.
- si on a 100% d’identité, on peut confirmer l’identité de la séquence inconnue. En dessous de 
85%, on ne peut rien dire.



http://ssu-rrna.org/downloads_eukaryotic_Download_taxonomy_browser.html
 ce lien permet de télécharger des séquences de références et d’aller les chercher dans blast 
pour s’entrainer!

http://ssu-rrna.org/downloads_eukaryotic_Download_taxonomy_browser.html

