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.cqgi permet de comparer notre séquence inconnue
a une immense base de donnée; il faut choisir le programme ‘Nucleotide blast’

[ blast.nebi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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o Human o Oryza sativa o Gallus gallus
o Mouse o Bos taurus o Pan troglodytes
o Rat o Danio rerio o Microbes
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Basic BLAST

Choose a BLAST program to run.

blast

Search a nucleotide database using a nucleotide query
Algorithms: blastn, megablast, discontiguous megablast «
Search protein database using a protein query

tein blast
protein blast Algorithms: blastp, psi-blast, phi-blast, delta-blast

blastx | Search protein database using a translated nucleotide query

tblastn

Search translated nucleotide database using a protein query

thlastx

Search translated nucleotide database using a translated nucleotide query

Specialized BLAST

2/-coller la séquence dans la case prévue a cet effet:
-choisir I'option “séquence a peu prés similaire”
-appuyer sur BLAST (lance la recherche)

Your Recent Results New!

All Recent results...

News
Update to organism BLAST databases

The organism BLAST pages are being updated
to use top-level (chromosome + unplaced and
uniocalized scaffolds) RefSaq genomic
records instead of scaffold records.

Thu, 17 Oct 2013 14:00:00 EST

More BLAST news...

Tip of the Day

Use Genomic BLAST to see the genomic
context

If you are interested in the evolution of a
particular gene or gene family it is often
intetesting to examine the intro-exon
structurs sven across species

More tips...


http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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3/ analyse des résultats:

- les resultats sont le noms des séquences trouvées dans le base de donnée, qui ressemblent a
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
8
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» HCBI BLAST) bla: ite/ Formatting Results - BVEZSKRCO45

Edit and Resubmit Save Search Strstegies > Formatting opticns > Download VoulflT)How to read this page  Blast report desaigtion
Nucleotide Sequence (1798 letters)

RID BVBZSKRCO1S (Expires on 12-28 22:59 pm)

Query ID |cl|24071 Database Name nr
Description Non Description Nucleotide collection {nt}
Molecule type nuclsic acid Program BLASTN 2.2,29+ b Citation

Query Length 1758

Other reports: b Search Summary [Taxonomy reports] [Distance tree of results]
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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

