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Un ouvrage de conception originale
Le principe modulaire du livre en fait un outil de choix
pour l'apprentissage, l'enseignement, les révisions et la
recherche ponctuelle de renseignements. Chaque cha-
pitre est découpé en sujets d'une double page qui

contiennent leur propre glossaire et les définitions fon.
damentates qui les concernent. Crâce à cette structure
nouve[[e, ce [ivre sera particulièrement adapté aux
besoins des étudiants, enseignants et chercheurs.
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Structure et fonction
des protéines

Les protéines, au centre de la vie
Les protéines constituent un élément central des orga-
nismes vivants. Leurs structures et leurs fonctions sont
fascinantes et complexes. La révolution récente de [a

génomique et [a mise au point de techniques informa-
tiques d'anaÿse et de manipulation de [a structure des
protéines ont profondément bouleversé notre compré-
hension de l'univers de la biologie.

Cet ouvrage nous permet de comprendre de manière
approfondie les [iens multiples qui existent entre [a

séquence, [a structure et [a fonction des protéines. l1 trai-
te également du contrôte de [a fonction des protéines
par des mécanismes ingénieux mis en ptace au cours de

1'évolution.
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