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Le Choix des amorces de QRTPCR





❑ Comment choisir ses primers (amorces) pour éviter d’amplifier de l’ADN 
génomique (ADNg)?

❑ Comment choisir ses primers (amorces) pour éviter d’amplifier les 
introns si ils existent?
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Un des primer choisi doit chevaucher deux exons adjacents
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Délimiter la position des 
« gaps » en retrouvant 
(outil bioinformatique) 
la séquence des exons









Bad Primers:

▪ Tm P1 et P2 = plusieurs dégrées de différences (Eviter les écarts 
de plus de 2 à 3°C)

▪ Eviter les primers avec région poly A/T ou région poly G/C

▪ % G/C largement supérieur ou inferieur à 50

▪Formation de « hairpin »

Ex:  AAAAAATTCGCATCCGAT GGAAAATTTACATCCGAT AAGGCGCGCGCATCCGAT
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