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La séquence d’ADN est l’enchaînement des nucléotides dans l’ADN. La suite de nucléotides forme un 
message qui correspond à l’information génétique. Ainsi, retrouver une séquence particulière dans une 
base de données scientifique permet de savoir quel est le rôle de la séquence que l’on étudie.  
 

① Comment identifier un gène à partir d’une séquence d’ADN ? 

 

Méthode Exemple 
❶ Se connecter au site « Blast N » 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGR
AM=blastn&BLAST_SPEC=GeoBlast&PAGE_TYPE
=BlastSearch 
● ATTENTION : Le site est en anglais : c’est le site utilisé par 

tous les scientifiques dans le monde. Il comprend toutes les 
séquences connues et mises en commun par tous les 
chercheurs.  
● Le site Blast N permet de retrouver des séquences de 

nucléotides (ADN et ARN) mais le site présente plusieurs 
onglets permettant de faire des recherches sur d’autres 
molécules, notamment les protéines avec blastp. 

❶ Aperçu du site BlastN 

 
❷ Saisir (ou copier) la séquence que vous 
souhaitez identifier dans la base de 
données.  
 

❷ & ❸ 

 

 
 

❸ Cliquer sur « Blast » en bas de page 
(parfois non visible dans l’écran initial)  
 

❹ Lire la liste des résultats pour identifier : le 
gène possible, l’espèce dont elle est issue. 
● Généralement, le nom d’espèce est en premier : c’est le 

nom latin du genre et de l’espèce. Ex : Homo (genre) sapiens 
(espèce) correspond à l’espèce humaine.  

● Le site affiche un score de ressemblance mais il arrive 

souvent que le fragment d’ADN soit identifié dans des êtres 
vivants proches (ex : le chimpanzé et l’humain ont 98,5% de 
ressemblance ADN).  

● Pour aller plus loin, on peut cliquer sur le lien dans la 

colonne « Accession », cela amène sur une page qui liste 
toutes les informations connues (chromosome et place sur 
le chromosome, noms des chercheurs qui ont publié la 
séquence, origine de la séquence…).  

● Lorsqu’une séquence est notée « PREDICTED », cela 

signifie qu’elle n’a pas été réellement identifiée mais 
déduite d’un autre travail.   

❹ Résultats de la recherche :  

 

FICHE METHODE – « Blaster » une séquence 
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② Un exemple pour bien comprendre 

 

EXERCICE – Séquence d’ADN et information génétique 
 
On étudie les séquences d'ADN suivantes :  

1- ATGGCTTGTAATTTTGCTGTCAGGGTGATTTATTATCCCAAAGAGATTCAT 
2- TGCTAACAGGGCAGTCAATCTAAGAAAATATCTTATTTATGGTATTTCTATTTAGTTA 
3- CAAGCAAAACAAAAAGCTTTTCTTTTCACTAACGTATATGATGCTTTTGCAAGCTTTCCTTTT 
4- ATGGTGCACCTGACTCCTGAGGAGAAGTCTGCCGTTACTGCCCTGTGGGGCAAGGTGAAC 

 
1. Donner le nom et la signification des 4 éléments présents dans cette molécule (A, T, C et G). 

A =   

T =  

C =   

G =   

Ce sont des   

 
2. Ecrire la séquence du brin complémentaire de ce fragment d'ADN. 

CAAGCTGGCCATCGTGGGCATTGCCTTCTCCTGGATCTGGGCTGCTGTGTGGACAGCCCCGCCC 
 
 

 
3. Utiliser le site "BlastN" pour identifier à quel être vivant appartient chaque fragment d'ADN. 
 

Carotte  

Levure  

Humain  

Phalène du Bouleau  

 
4. Grâce à la recherche précédente, déterminer quel gène est étudié pour chaque séquence. 
 

Glutaminyl cyclase  

HBB : hémoglobine bêta  

Phytoène synthase  

Invertase  

 
5. Grâce aux éléments précédents, identifier quelle est la fonction des différents gènes étudiés. 
 

Enzyme dégradant le sucre  

Enzyme produisant un pigment orange  

Enzyme produisant un pigment noir  

Protéine transportant le dioxygène (O2)  
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