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BLAST: Choix du programme

SEQUENCE BANQUE

Protéique Protéique
BLASTP

Nucléique Nucléique
T T

T T

BLASTN

TBLASTX



blastn, de nucléotides, séquence nucléotidique contre une base

de données de séquences nucléotidiques.

blastp, de protéines, séquence de protéine contre une base de

données de séquences de protéines.

blastx, séquence nucléotidique traduite en séquence de protéine

contre une base de données de séquences de protéines.

tblastn, séquence de protéine contre une base de données de

séquences nucléotidiques traduites en séquences de protéines.

tblastx, séquence nucléotidique traduite en séquence de

protéine contre une base de données de séquences nucléotidiques

traduites en séquences de protéines.



L’interface du Iogiciel BLAST
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/

Cliquer  ici pour choisir le Blast 
nucléique

Cliquer  ici pour choisir le Blast 
protéique



On entre la séquence à chercher



Cliquer sur ‘’Back to traditional page



Répartition des hits 
(comparaisons) en
fonction du score

Nombres de hits 
(nombre de 
comparaison est = 
100) 



1-Cliquez 2 fois sur 
la 3ème ligne rouge 
(chaque ligne 
correspond à une 
comparaison entre 
ma séquence et 
l’autre de la banque

2-Cliquez 
sur 
Alignment



E-value
% d’identité entre les 2 séquences 
(Requête et sujet)

Gaps: nombre de Gaps: nombre de 
délétion dans la 
séquence requête



Suite d’alignement (comparaison)

La taille de notre  séquence (Query: 852) et la 
taille de la séquence de la banque (Sbjet: 
1450). 



-Pour le Blast protein, on va suivre les même étapes précédentes que pour le Blast 
Nucleotide.
-Le résultat apparait est presque identique à celui du Blast nucleitide mais à la place
des nucletides on utilise des acides aminés (AKWYTR…….) car les séquences à
comparer sont des séquences protéiques.

C’est une 
confirmation 
des acides 
aminés et 
non une 3ème

séquence



Interprétation des résultats

Les résultats d'un Blast sont en 4 parties :
1.Un schéma graphique : les meilleures résultats sont en rouge, suivis par
les verts, les plus mauvais en bleu et noir)
2.La liste des meilleurs hits (liste de numéro d'accession cliquable), avec
le E-value et le Bit score

•Bit score : mesure statistique de la validité de l'alignement : plus la
valeur est élevée, plus les 2 séquences sont similaires. En-dessous de
50, le résultat n'est pas fiable.50, le résultat n'est pas fiable.
•E-value : ?Expectation value? : estime la chance que vous auriez de
trouver le même résultat par hasard. Plus la valeur est faible (proche
de 0), meilleure est votre résultat. Au-dessus de 0.001, vos résultats
ne sont pas bons.

3.Alignements : comparaison de votre séquence appelée (requête en
français, query en anglais) avec la séquence la plus proche que Blast a
trouvé appelée (Sujet, subject).


