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La bioinformatique a pour but d'intégrer des dennées d'ori-
gines trés diverses pour modéliser les systémes vivants afin
de comprendre el prédire leurs comportements (analyse
du génome, modélisation de I'évolution d'une population
animale, modélisation moléculaire, reconstruction d'arbres
phylogénetiques__.).

Ce livre esl axé sur la bioinformatique des protéines.
|| aborde de maniére simple les tiches courantes qu'un biole-
giste ou un hiochimiste doeit savoir traiter sans avoir recours
au specialiste. Concu de maniére a faciliter la compréhension
des appraches, méthodes, algorithmes et implémentations les
plus courants, || leur permettra d'éviter les pieges classigues
et de répondre aux questions usuelles :

e Comment extraire des informations pertinentes dans les
bangques de données biologiques ?

Deux séquences correspondent-elles 3 deux génes homo-

logues ?#
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Quelle peut étre la fonction d'une protéine ?

Comment construire un modéle 30 de protéine 7...
Comment construire un arbre phylogénétique a partird'un
ensemble de sequences protéigues ?

En fin d'ouvrage, un cas pratique detaillé permet de mettre
difecterment en application le cours.
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