
FT : UTILISATION DE LA BANQUE GENETIQUE NCBI-BLAST 

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

La technique du  BLAST (Basic Local Alignement Search Tool) consiste à rechercher la présence d’une séquence d’intérêt (nucléotidique ou protéique) 

dans le génome de différentes espèces. Il faut donc charger la séquence connue puis choisir la ou les espèces chez lesquelles ont veut réaliser la 

recherche. Le résultat affiche la liste des séquences les plus proches de la séquence connue, avec leur localisation chromosomique et le pourcentage 

de similitude. 

 

Choisir « Nucléotide BLAST » pour travailler 

sur les séquences d’ADN (nucléotidiques) 

Choisir « Protein BLAST » pour travailler sur 

les séquences protéiques 

 

Pour charger la séquence connue à partir de 

laquelle on veut faire une recherche 

 
 

Pour choisir l’espèce chez laquelle on veut 

rechercher des séquences proches  (ici Homo 

sapiens) 

 

Pour lancer la recherche 

 

Exemple de résultat 

A chaque ligne correspond une séquence 

proche de celle connue 

La localisation chromosomique est parfois 

indiquée dans le nom de la séquence 

La colonne « Par ident » indique le pourcentage 

de similitude  

 

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

