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Depuis 1990, le développemenlc)e Prctgramme Cénonte
a mené à l'établissement de cartes génétiques et
physiques, et au séquençage complet de génomes cle
représentants des principaux groupes du vivant. Celui de
I'homme demeure aujourd'hui partiel nrais sera
probablement obtenu d'ici 2003. Parallèlement, sont
développés des programmes d'analyse de la transcription
(transcriptome) et de Ia traduction (protéome) chez les
organismes modèles ainsi que chez l'homme.

Cet ouvrage fait le point sur l'ensenrble des travaux cléjà
réalisés. llanticipe sur l'anrpleur des décor:vertes à venir
et sur Ieurs retombées en biologie ionclamentale et en
méclecinr:-

ll s'adresse aux étudiants en l"'et 2'' cycles de biologie
ou de méclecine. ll sera également très utile aux candidats
préparant les concours d'aptitucle à I'enseignernent (CAPES

et Agrégation), ainsi qu'à toute personne (chercher-rrs,
ingénieurs, techniciens...) souhaitant avoir une vue
cl'ensenrble de ces disciplines.
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