
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 ») plutôt que sur toute la 
séquence. La comparaison est rapide, précise et open sources.  
Permet : 
- identifier une espèce  
- identifier des séquences inconnues 
- identifier des séquences homologues 
- trouver des allèles  

Résultats de la recherche  

 

Ensemble des 
résultats de la 

requête 

Comparaion sous 
forme graphique 

Montre 
l’alignement 
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séquence 
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concernant la 
classification 

 

Sélectionner le type de 
séquence 

Nucléotidique 
 

Protéique  

 

 

Etape 1 – Choisir la séquence à étudier  

  

Nom d’espèce et de genre de la séquence identifiée 

Etape 2 – Choisir la banque de données pour la comparaison   

Type de séquences 
Indiquer le groupe dans lequel 
vous souhaitez faire la recherche  

  

 
Pourcentage d’alignement réalisé par Blast  
 

Etape 3 – Choisir des paramètres (optionnel)  

 

Expected value : mesure la probabilité que la 
séquence soit alignée au hasard avec une espèce 
de la banque de données 

Etape 4 - Définir la précision de la comparaison (si nécessaire) 

Séquences très similaires  
Séquences moins similaires  
Séquences un peu similaires  

 
 

Pourcentage d’identité entre la séquence étudiée 
et la séquence de la banque de données 

Etape – Lancer la requête  

 

 

 


