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Un	exemple	d’un	gène	d’intérêt	

Selectionner	une	espèce	









›	Dessiner	les	couples	d’amorces	sur	Primer	-	Blast):	
	
1.  Copier	la	sequence	codante	obtenue	précédemment.	

2.	Dans	la	section	«Primer	Parameters»,fixer	les	paramètres	suivants:	
taille	de	l’amplicon,	temperature	d’hybridation	de	l’amorce	(Tm).	
	
3.	Dans	la	section	«Exon/intron	selection»,	fixer	le	parameter	suivant:	
presence	ou	non	d’un	saut	d’exon.	
	
4.	Cliquer	sur	«Get	Primers»	pour	lancer	la	recherche.	
	
5.	Dans	la	section	«Graphical	view	of	primer	pairs»,	verifier	que	
l’amorce	se	trouve	à	cheval	sur	2	exons.	





6.	Dans	la	section	«Detailed	primer	reports»,	verifier	que:	
	-	Les	amerces	aient	une	taille	d’environ	20	paires	de	bases	(pb).	
-	La	taille	de	l’amplicon	soit	comprise	entre	70	et	120	(voire	150)	pb.	
-	La	temperature	d’hybridation	de	l’amorce	(Tm)	à	la	sequence	
codante	soit	le	plus	proche	de	60°C	(temperature	optimale).	
-	La	difference	de	Tm	des	amerces	forward	et	reverse	n’excède	pas	
4°C.	
-	L’amorce	se	termine	par	une	base	forte	(G	ou	C)	en	3’.	
-	Il	n’y	ait	pas:		
-	Plus	de	2	bases	fortes	(G	ou	C)	dans	les	3	dernières	bases	en	3’.	
-	Plus	de	3	bases	fortes	(G	ou	C)	dans	les	6	dernières	bases	en	3’	
-	Ou	de	G	en	5’.	
-	Il	y	ait	plus	de	C	que	de	G	dans	l’amorce.	
-	Le	pourcentage	de	GC	soit	inférieur	à	60%.	
-	Le	pourcentage	de	GC	soit	approximativement	le	meme	dans	les	
amorces	
forward	et	reverse.	






