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RESUME

Les effets indésirables médicamenteux (EIM) constituent aujourd’hui un défi majeur en santé
publique, tant par leur fréquence que par leur gravité et leur caractére parfois imprévisible.
Comprendre les mécanismes sous-jacents a leur survenue est essentiel pour mieux les prévenir

et les gérer.

Ce travail explore les multiples facteurs impliqués dans 1’apparition des EIM, en distinguant
les facteurs liés aux propriétés chimiques du médicament a savoir I’affinité, la sélectivité, la
structure chimique, la formation de métabolites réactifs des facteurs biologiques propres au
patient, tels que I’age, le sexe, le microbiote, I’état physiologique ou encore les variations

génétiques.

Dans cette quéte de sécurité pharmacologique, les outils bio-informatiques jouent un réle de
plus en plus central. Les approches in silico, notamment les modéles QSAR, la modélisation
des pharmacophores et le docking moléculaire, permettent d’anticiper les propriétés

pharmacocinétiques et toxicologiques des molécules en développement.

Enfin, plusieurs stratégies émergent pour réduire I’incidence des EIM : I’individualisation des
traitements, la modulation du microbiote et 1’intégration de la pharmacogénomique, qui ouvre
la voie a des thérapies adaptées aux profils génétiques des patients. Ces approches convergent
vers un mod¢le de traitement plus personnalisé, ou la sécurité et I’efficacité des médicaments

reposent sur une vision globale et multidisciplinaire.

Mots-clés : Effets indésirables, propriétés chimiques, facteurs biologiques, approche in silico,

pharmacogénomique.
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SUMMARY

Adverse drug reactions (ADRs) represent a major public health challenge today, due to their
frequency, severity, and sometimes unpredictable nature. Understanding the underlying

mechanisms of their occurrence is essential for better prevention and management.

This study explores the various factors involved in ADRs, distinguishing those related to the
intrinsic properties of the drug—such as affinity, selectivity, chemical structure, and the
formation of reactive metabolites—from patient-specific factors, including age, sex,

microbiota, physiological state, and genetic variations.

In the pursuit of pharmacological safety, bioinformatics tools are playing an increasingly
central role. In silico approaches, particularly QSAR models, pharmacophore modeling, and
molecular docking, enable the prediction of pharmacokinetic and toxicological properties of
developing molecules. These technologies make it possible to identify risks early and

optimize drug candidate design from the preclinical stages.

Finally, several strategies are emerging to reduce the incidence of ADRs: personalized
treatments, microbiota modulation, and the integration of pharmacogenomics, which paves the
way for therapies tailored to patients’ genetic profiles. These approaches converge toward a
more personalized medicine model, where drug safety and efficacy rely on a global and

multidisciplinary vision.
Keywords: Adverse effects, chemical factors, biological factors, structure-toxicity

relationship, toxicophores, silico prediction, bioinformatics, pharmacogenomics.
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