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357 Angewandte Chemie, 2016, 128, 12596-12599 3

Coping with Complexity in Ligand-Based De Novo Design. ACS Symposium Series, 2016, 143-158
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Mehrdimensionales De-novo-Molek[Hesign durch adaptive Fragmentauswahl. Angewandte Chemie
297 2014, 126, 4330-4334

Neue chemische Strukturen durch Mikrofluidiksysteme. Angewandte Chemie, 2014, 126, 5858-5866
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