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DE LA VIE

Chapitre 1 La biochimie : une science en évolution 1
1.1 Une unité biochimique est a la base de la diversité
biologique 1
1.2 Le DNA illustre les relations entre la forme

et la fonction 4
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Les tampons régulent le pH des organismes
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1.4 La révolution génomique est en train

de transformer la biochimie et la médecine 17
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dans leur conformation 36
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2.3 Structure secondaire : les chaines polypeptidiques

peuvent se reployer en structures réguliéres
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insaturés
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