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Résumé  
 

Le lipidome de Plasmodium est d'un intérêt certain car il paraît essentiel à la survie de ce 
parasite et est l'objet d'une nouvelle approche pharmacologique pour le traitement de la 
maladie dont il est responsable. Plasmodium se prête particulièrement bien à une étude  
du type biologie des systèmes car il comprend une diversité rare de voies métaboliques 
que le parasite met en œuvre lors de sa réplication. La reconstitution des voies de synthèse 
dans le métabolisme des lipides chez Plasmodium est un problème crucial pour la 
compréhension de la biologie de cet agent infectieux. L’identification des intermédiaires  
et des produits finaux de ces voies, des co-facteurs et des partenaires, ainsi que leurs 
changements en fonction des stades dé développements ou sous l’effet d’effecteurs 
pharmacologiques dans une approche transcriptomique et métabolomique développées par 
l'équipe du Dr. Henri Vial (en collaboration avec Dr.Karine Leroch, University of 
California Riverside, Dr. Isabelle Lefebvre-Tournier, Prof. C Périgaud, UMR CNRS-UM2 
5247, département de chimie du CNRS) servira de source d’informations pour la 
construction de modèles intégrés. 
 

Les méthodes de la biologie des systèmes permettent d’intégrer, dans le cadre du même 
modèle mathématique, des phénomènes biologiques très différents. L’objectif de cette thèse 
est de développer et de mettre en pratique une méthodologie pour construire un modèle 
dynamique du type réseau mixte (métabolique couplé à un réseau génétique) en utilisant 
l’information contenue dans des données hétérogènes, transcriptomiques et métabolomiques. 
Cela conduira à élucider les interactions métaboliques, déterminer les régulations et les nœuds 
de régulations et comprendre les relations métaboliques/ transcriptomiques. Ce modèle servira 
par la suite pour tester in silico l’effet de différentes perturbations sur les étapes importantes 
du cycle de vie du parasite en différents milieux.  

 
Mot clés : biologie des systèmes, réseaux métaboliques et génétiques 

  
 
Summary  
 
Studying lipid metabolism of Plasmodium is of great interest as its normal functioning is 
essential for the survival of the parasite.  Targeting this metabolism with drugs represents a 



new pharmaceutical approach against malaria. Plasmodium is well suited for systems biology 
studies because during its life cycle this parasite activates a rare diversity of metabolic 
pathways. Reconstructing synthesis pathways of lipid metabolism in Plasmodium is crucial 
for understanding the biology of this agent of disease.  
 
Metabolomic and transcriptomic approaches developed by the team of Dr. Henri Vial (in 
collaboration with Dr. Karine Leroch, from University of California Riverside, and with Dr. 
Isabelle Lefebvre-Tournier, and Prof. C Périgaud, from the department of Chemistry of CNRS 
) will provide information for constructing integrated models.  
 
Systems biology methods allow to integrate within the same mathematical model very diverse 
biological processes. In the case of Plasmodium, compensatory mechanisms that are 
responsible for the resistance of the parasite to treatment, can not be fully understood without 
considering metabolic and transcriptomic interactions altogether.  
 
The objective of this thesis is to develop a methodology for constructing dynamic mixed 
metabolic and genetic networks by using heterogeneous data.  This methodology will be 
applied to transcriptomic and metabolomic data in order to build a model for lipid metabolism 
in Plasmodium. This model will be used for in silico studies of the life cycle and of the 
defences against perturbations of the parasite.  
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