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Fiche technique du logiciel d’identification de l’ADN  

Utiliser BLAST logiciel d’identification de séquences par comparaison avec des séquences déjà rencontrées 

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

Démarche d’analyse de séquences 

- Sélectionner Nucléotide BLAST 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Coller la séquence inconnue dans la case prévue à cet effet. 

Appuyer sur « somewhat simalar sequences » puis sur « blast » pour lancer la recherche / parfois un 
peu long 
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Obtention	de	résultats	

1-	Les	résultats	sont	les	noms	des	séquences	trouvées	dans	la	base	de	données	qui	ressemblent	à	notre	
séquence	inconnue	:	ils	sont	classés	du	plus	grand	au	plus	petit	pourcentage	de	similitudes.	

	

Si	100%	d’identité,	on	peut	confirmer	l’identité	de	l’espèce	inconnue.	En	dessous	de	85%,	on	ne	peut	rien	
conclure.	

2-	Cliquer	sur	Accession	au	bout	de	la	ligne	correspondant	à	l’espèce	trouvée	
Vous	trouverez	ainsi	son	nom	et	sa	classification	
	
3-	Aller	sur	le	site	suivant	et	regarder	la	vidéo	descriptive	de	certains	spécimens	

http://planktonchronicles.org/fr/episodes/	
ou	
Chercher	sur	un	moteur	de	recherche	le	milieu	de	vie	/	taxonomie	de	l’espèce	trouvée	


