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Outil BLAST® du NCBI : Recherche de similarité entre séquences nucléotidiques (1/2). 

1.  Emplacement pour coller une séquence de nucléotides ou un numéro d’accès d’une séquence 

2.  Lien pour charger un fichier de séquence (fichiers .txt ou fichiers Anagène .edi utilisables) 

3.  Ajouter un titre à la recherche (optionnel) 

4.  Sélectionner seulement une partie de la séquence pour la recherche (optionnel) 

5.  À cocher pour comparer plusieurs séquences entre elles 

6.  Sélection de la base de données (privilégier « nucleotide collection (nr/nt) ») 

7.  Ne rechercher que pour certains organismes (ou exclure certains organismes) (optionnel) 

8.  Chercher des séquences « très semblables », « un peu différentes », « peu similaires » 

9.  Lancer la recherche 

10. Afficher les résultats dans une nouvelle fenêtre. 
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A.  Retourner à la fenêtre de recherche 
B.  Filtrer les résultats par organisme, groupe, pourcentage d’identité, etc. 
C.  Sélectionner / désélectionner tous les résultats ou chaque résultat individuellement 
D.  Score d’alignement 
E.  Pourcentage de couverture de la séquence de recherche 
F.  Pourcentage d’identité avec la séquence de recherche 
G.  Numéro d’accès (fiche détaillée de la séquence avec références bibliographiques) (voir au verso) 
H.  Nombre de résultats affichés par page 
I.  Affichage de l’alignement des séquences sous forme graphique (schéma) (voir ci-contre) 
J.  Calcul de l’arbre de distance des séquences observées (arbre phylogénétique) (voir au verso) 

Vue schématique des alignements 

Barre de zoom 

Numéros d’accès des séquences : 
survoler pour avoir les noms 

Différence observée 

Fenêtre de résultats 

 Fenêtre de recherche 
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Outil BLAST® du NCBI : Recherche de similarité entre séquences nucléotidiques (2/2). 

Fiche détaillée GenBank 

Outils BLAST complémentaires (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)  
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1.  Choix de la méthode de calcul de l’arbre : « minimum evolution » (construction d’un arbre qui minimise 

la longueur des branches (distance minimale)) ou « neighbor joining » (regroupe les séquences de proche 

en proche en fonction de la distance génétique) 

2.  Choix du nom d’affichage des séquences : 

numéro d’accès "ID", nom d’espèce, nom complet de la séquence… 

3.  Affichage en plein écran 

4.  Retour au zoom normal 

5.  Outils d’affichage. Pour télécharger l’arbre : « Tools >  Download > PDF file » 

6.  Séquence utilisée pour la recherche (requête) en jaune (« query ») 

7.  Distance génétique (0.01 = 1%) 

Affichage de la séquence 

pour pouvoir la copier 

Type et taille 

Nom complet 

 

Numéro d’accès GenBank 

 

 

Organisme 

 

 

 

Publication d’origine 

 

 

Lien vers la publication 

 

 

Propriétés 

gène, ARNm, séquence 

codante (CDS), protéine, 

variants… 
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