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ALLINEAMENTO AL COMPLESSO A RISOLUZIONE MIGLIORE
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« SONO STATI DETERMINATI | PROGRAMMI DI DOCKING Piu
AFFIDABILI PER PROSEGUIRE STUDI SULLA
PROGETTAZIONE DI NUOVI LIGANDI E QUINDI Dl
FARMACI ANTITUMORALI
CON MAGGIOR POTENZA.

« Sle CRETO UN MODELLO 3-D QSAR PER POTER
PREDIRE L'ATTIVTa BIOLOGICA DI NUOVI LIGANDI
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