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In-Silico-Studie zum ribosomalen Apikoplast-L4-Protein und zu drei
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ABSTRAKT

Wir fuhrten vorlaufige Computerstudien zur Konstruktion eines Segmentes des ribosomalen Proteins L4
aus dem Ribosom des Apikoplasten aus Plasmodium falciparum durch. Mit einem Z-Score von -3,404 ist
es wohl das am besten konstruierte Modell fur dieses Medikamentenziel. Drei 23S-rRNA-Doménen, 11,
IV und V, wurden ohne Schema unter Verwendung von RNA2D3D-Software hergestellt. Sie wurden
nicht validiert, weisen jedoch eine deutliche Ahnlichkeit mit der bakteriellen 23S-rRNA auf. Dieses
Modell weist technische Einschrankungen auf, ist jedoch ein Ausgangspunkt fiir verfeinerte Modelle, von
denen erwartet wird, dass sie beim Design von Antimalariamedikamenten Anwendung finden.
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