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Fiche technique : génomique en ligne sur le NCBI 
 

 
 
Objectifs : ce site en ligne, hébergé par le NCBI (National Centre for Biotechnology Information), permet de 
rechercher des informations relatives au génome d’une espèce. 
 

1. Caryotype d’une espèce 
2. Longueur (= nombre de nucléotides) et gènes d’un chromosome 
3. Rechercher un gène dans le génome d’une espèce 
4. Afficher la séquence en nucléotides de ce gène 
5. Construire un arbre phylogénétique à partir de l’ADN, pour retracer la parenté entre espèces. 

 
 
Objectif 1 : sélectionner l’espèce à étudier pour connaître son caryotype 
 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/ 
 
 

 
 
 

Cliquer sur « Browse 
genome » afin d’afficher une 
nouvelle fenêtre avec le 
caryotype.  

Dans le cadre, taper le nom 
en anglais ou en latin de 
votre espèce, ici Homo 
sapiens. 
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Objectif 2 : Longueur et gènes d’un chromosome  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Sur le caryotype obtenu précédemment, 
cliquer sur le chromosome à étudier. La 
fenêtre ci-dessus apparaît avec les 
informations suivantes : 
 
 La longueur du chromosome, c’est à dire 

le nombre de nucléotides, est indiquée : 
248 956 422 nucléotides soit encore 250 
Mbp (méga paires de nucléotides) 

 
 Le nombre de gènes connus sur le 

chromosome : 5109 gènes 

La fenêtre ci-dessous apparaît avec les 
chromosomes alignés du plus grand au plus 
petit. 
 
!!! Pour simplifier, un seul des 2 chromosomes 
de chaque paire est figuré. Le nombre total de 
chromosomes est donc le double !!! 
 
Le caryotype de l’Homme est donc de 46 
chromosomes : 2 fois 22 + 1 chromosome X + 
1 chromosome Y  
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Objectif 3 : rechercher un gène précis dans le génome 
 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
 

 
 
 
 

Taper le nom du gène d’intérêt, ici l’hormone de 
croissance « actin » et l’espèce « Homo 
sapiens » ;  lancer la recherche avec « search ». 

Dans la fenêtre qui s’affiche, 
rechercher dans la longue liste, votre 
gène : ici « FLNA » qui est situé sur 
le chromosome X. 
 
Cliquer sur le lien et la fenêtre ci-
dessous s’affiche avec TOUTES les 
informations du gène… 
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Objectif 4 : Afficher la séquence en nucléotides de ce gène 
 

 
 

 
 
 

 
 
 

 
 

Dans la fenêtre qui s’affiche, une 
quantité incroyable d’informations, 
niveau bac + 9, est accessible. 
 
Seule la rubrique « NCBI 
Reference sequences », vous 
servira en lycée.  
 
Elle permet de connaitre la 
séquence en nucléotides de votre 
gène. Incroyable, non ? 
 
Pour cela cliquer sur l’option 
« FASTA ». 

Dans la fenêtre qui s’affiche, vérifier 
qu’il s’agit bien du gène recherché.  
 
La séquence en nucléotides de votre 
gène (mRAN) est maintenant 
affichée ! 
 
Sélectionner la séquence et copier / 
coller. 

Pour afficher la séquence de 
nucléotides du gène, le menu mRNA 
pour ouvrir le premier lien. 
 
Dans la fenêtre qui s’affiche, cliquer 
sur l’option « FASTA » qui affiche 
enfin la séquence 
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Objectif 5 : construire un arbre phylogénétique à partir de l’ADN pour retracer la parenté entre 
espèces.1 
 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 
 

 
 

 

 
 
 
 

                                                           
1 https://www.carolina.com/teacher-resources/Interactive/video-comparing-dna-
sequences/tr40201.tr?s_cid=em_tipsvideo_201901c&bro_mid=72039026&bro_rid=93f35dc2-3774-4190-b5f3-
fb9907d46727&utm_source=bronto&utm_medium=email&utm_term=Image+-
+Video&utm_content=01/17/2019&utm_campaign=2019+-+Jan+Wk3+-
+Tips&_bta_tid=2731801782213921247684238346637889035045810089961239200714215857647741914353140116967874941460
99444229 

Ouvrir l’outil ‘BLAST’ qui permet d’aller 
rechercher les séquences qui sont 
ressemblantes à celle recherchée : 
 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 
 

Coller la séquence du gène dans ce cadre 
 
Et sélectionner les options suivantes : 
 

 ‘others’ 
 ‘highly similar sequence’ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
Puis lancer la recherche via « BLAST » 
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 

Dans cet arbre, c’est bien le 
chimpanzé qui est le plus proche 
l’Homme  

Après un délai, plus ou moins long, la 
fenêtre apparait avec toutes les séquences 
chez toutes les espèces qui sont proches 
de la séquence recherchée. Le % de 
ressemblance est indiqué dans cette 
colonne. 
 
Rechercher le nom en latin des espèces. 
 
Sélectionner les espèces de votre choix. 
 
Puis cliquer sur « Distance tree of results » 
pour afficher l’arbre correspondant. 

L’arbre affiché traduit la parenté entre les 
espèces pour le gène étudié. Pour modifier 
l’affichage, cliquer sur « tools », « Layout », 
« slanted cladogram » 


