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Cette collection a pour objectif
de fournir une panoplie
complete des aspects tech-
nologiques récents utilisés
dans le domaine en plein essor

du génie génétique.

Une vingtaine de volumes
sont prévus, ils ont été confiés
a des spécialistes du monde
de la recherche dans [ objectif
de concevoir des outils
pratiques présentant les
nombreuses applications de
~ cette nouvelle science, tout
particulierement dans le

secteur médical.

a technologie du séquencage nucléique fait appel a un
grand nombre de techniques qui, individuellement,

sont assez bien maitrisées dans la plupart des laboratoires.

Cependant, l'utilisateur, confronté au choix des techniques
disponibles, manque souvent de clés pour batir une

stratégie de séquencage efficace.

Cet ouvrage, écrit par une équipe ‘de chercheurs et
d'enseignants, propose une approche véritablement
novatrice qui insiste sur la compréh\\qpsion des
techniques. Le lecteur y puisera les données pé}mettant de
définir la démarche la plus adaptée a son objectif
(recherche de mutations, vérification d'un clonage,

séquencage de novo...).

Ouvrage de réflexion, il offre également toutes les qualités
d'un manuel pratique tel que le préconise la collection
Génie Génétique. Ainsi, il dresse un panorama complet des
techniques et probléemes concernant le séquencage,
propose des solutions pour contourner les problemes
d'interprétation liés aux artefacts, décrit le fonctionnefnent
des séquenceurs et expose les méthodes permettant le
traitement informatique des données recueillies. De
nombreuses illustrations, schémas et planches couleurs

contribuent a la clarté de I'exposé.

Concu dans un langage simple et didactique, cet ouvrage
sera indispensable aux laboratoires de recherche et

~d'analyse en biologie, biotechnologie, pharmacologie et

médecine. Il sera également un outil de formation tres
efficace pour les enseignants, les étudiants de deuxieme
cycle et les jeunes chercheurs désirant une information
concréte sur les avancées actuelles de la biologie

moléculaire.
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