
 
Forskning  
I min forskning intresserar jag mig främst för proteiners dynamiska och strukturella egenskaper samt växelverkan med
mindre molekyler, så som läkemedelsmolekyler och lösningsmedel.
Mina artiklar handlar exempelvis om förståelse av grundläggande principer för allosterisk bindning, enzymkatalys och
bildning av sällsynta högenergetiska proteintillstånd som är viktiga för funktion.
Det främsta redskapet inom den forskningsgrupp jag tillhör är kärnmagnetisk resonans (NMR) och kemiska institutionen
har idag ett laboratorium med utrustning av enastående hög kvalitet.
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