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Ce livre, consacré a I'ceuvre d’Ahmadou Kourouma, prend pour théme
majeur la géopolitique, sorte de téléologie cristallisant la carriere de I
écrivain, dont I'« essentiel », pour lui, semble avoir été éludé au profit
d’'une approche longtemps fascinée par sa créativité formelle et
linguistique. Derriére cet horizon d’attente, se forme un magma d’idées
et de paradigmes éculés, comme le rapport du romancier ivoirien a la
langue du colonisateur et son aversion pour les régimes dictatoriaux
africains. Pareille lecture, au contraire de toutes les gloses élogieuses a
I'égard d’Ahmadou Kourouma, fait courir le risque de la

marginalisation dans I'histoire des idées a la critique consacrée a I
ensemble de ses romans. Questionner I'ceuvre sous le prisme de la
géopolitique et de la question postcoloniale permet de la saisir, tout
comme son auteur, loin des fantasmes dominants d’'une herméneutique
qui s’est fossilisée, au fil du temps, dans des grilles de lecture qui ont
parfois donné I'impression, méme a Kourouma de son vivant, de se
trouver devant une impasse.
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The definitive introduction to data analysis in quantitative proteomics
This book provides all the necessary knowledge about mass
spectrometry based proteomics methods and computational and
statistical approaches to pursue the planning, design and analysis of
guantitative proteomics experiments. The author's carefully
constructed approach allows readers to easily make the transition into
the field of quantitative proteomics. Through detailed descriptions of
wet-lab methods, computational approaches and statistical tools, this



book covers the full scope of a quantitative experim



