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编辑推荐

2013年诺贝尔化学奖10月9日在瑞典揭晓，美国科学家马丁?卡普拉斯（Martin
Karplus）、迈克尔?莱维特（Michael Levitt）及亚利耶?瓦谢尔（Arieh Warshel）因给复杂
化学体系设计了多尺度模型而共享此奖项。《蛋白质模拟的多尺度方法》中许多内容与
他们的研究成果密切相关。我们也衷心地希望此次诺奖的授予可以使蛋白质模拟的多尺
度方法技术在中国获得更广泛的关注与更长足的发展！
 

内容简介

《蛋白质模拟的多尺度方法》涉及蛋白质分子模拟领域内最新的综述和通用方法，学术
思想新颖，内容包括蛋白质结构预测方法、蛋白质动力学、蛋白质折叠机理及生物大分
子相互作用等方面的理论和应用，涵盖了各种不同的采样技术、粗粒化模型、分子对接
方法的原理与方法，以及在分子设计与药物设计等生物物理学与生物医学方面的应用等
十分广阔的范围。《蛋白质模拟的多尺度方法》各章的作者都是目前该领域的知名专家
学者。
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