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Résumeé

Nous avons effectué les études informatiques préliminaires concernant la construction d’un segment de la
protéine ribosomique L4 & partir du ribosome apicoplaste de Plasmodium falciparum. Avec un score Z de
-3,404, c’est sans doute le modele le mieux construit de cette cible médicamenteuse jusqu’a présent. Les
trois domaines de I’ARNr 23S ont été créés a partir de zéro en utilisant le logiciel RNA2D3D: les
domaines II, IV et V. Ils n’ont pas été validés, mais ils présentent une similitude raisonnable avec I’ARNr
23S bactérien. Ce modéle a des limites techniques, mais il sert de point de départ pour les modeles
raffinés qui, pour leur part, devraient trouver une utilisation dans la conception de médicaments
antipaludiques.
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