Fiche technique de BLAST Basic Local Alignment Search Tool

BLAST est une application permettant de comparer une séquence de nucléotides ou d’acides
aminés avec une banque de données de référence.

La comparaison se fait sur des fragments de séquences (= « local ») plutét que sur toute la
séquence. La comparaison est rapide, précise et open sources.

Permet :

- identifier une espéce

- identifier des séquences inconnues

- identifier des séquences homologues

- trouver des alléles
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