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MESURE DE LA BIODIVERSITÉ À L’AIDE DE BLAST 
 

Complément numérique • Protocole d’utilisation de BLAST 
Manuel p. 188-189 – chapitre 9 
 
 
 
 

BLAST (Basic Local Alignment Search Tool, du National Center for Biotechnology Information – NCBI, E-U) 
est un algorithme qui permet : 
- de comparer une séquence d’intérêt à une banque de données constituée de milliards de séquences 
- de déterminer l’identité de cette séquence (« de quelle séquence ma séquence est la plus proche ») : à 
quelle espèce elle appartient, et quelle est la fonction de cette séquence. 

 
 
 
 

1. Récupérer les séquences d’intérêt 
Dans le fichier EST_c09_act1_sequences.xls, dans la feuille « Séquences », copier la séquence A en gardant 
l’en-tête >sequence-A et en faisant bien attention de ne sélectionner que le texte, et non la cellule entière. 

2. Accéder à l’outil BLAST 
a. Cliquer sur le lien : https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi ou entrer « Blast » dans un moteur de recherche 
et cliquer sur le premier lien. 
Remarque : il existe également d’autres utilisations de cet algorithme, en utilisant des séquences d’acides 
aminés. Nous ne les utiliserons pas ici. 

 
 
b. Cliquer sur Nucleotide BLAST : cet outil permet de comparer une séquence de nucléotides à d’autres 
séquences de nucléotides. 
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3. Comparer la séquence à la base de données 
a. Dans le champ Enter Query Sequence, copier la séquence d’intérêt (par exemple, la séquence A du fichier). 
Cocher ensuite Show results in a new window et cliquer sur Algorithm parameters. 

 
b. Dans le champ Max matches in a query range, rentrer 1. Cela permettra d’afficher uniquement la meilleure 
correspondance de la séquence copiée. Cliquer ensuite sur le bouton bleu BLAST. Le serveur va chercher la 
meilleure correspondance de la séquence. Cela peut prendre quelques secondes à quelques dizaines de 
secondes selon l'utilisation du serveur (ce site est utilisé en temps réel par des chercheurs du monde entier). 
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4. Comprendre les résultats 
La fenêtre de résultats indique le nom du « job » (ici, sequence-A). La molécule est de type « dna » (séquence 
nucléotidique), et elle mesure 648 nucléotides. 

 

5. Ajouter l’espèce dans le tableau Excel 
Dans le tableau de l’autre feuille du fichier EST_c09_act1_sequences.xls, en face de la séquence A, ajouter le 
nom d’espèce : Emiliana huxleyi. 
Se renseigner, en utilisant Internet, sur le groupe auquel appartient cet organisme. 
 


