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B Résultats

Dans cette étude, les distributions des fréquences génotypiques des six
polymorphismes ne dévient pas de I'équilibre de Hardy-Weinberg chez les
participants, les fréquences des alléles mineurs (MAF) des variants testées
du geneVEGFA sont statistiguement comparables entre les femmes
atteintes du SOPK et les témoins. On a observé, aussi, une légéere association
des genotypes du SNP rs3025039 avec le SOPK (P = 0,041).Les six variants
du geneVEGFAtestés étaient en déséquilibre de liaison et |'analyse des
haplotypes n'a révélé aucune association significative avec l'un des
haplotypes contenus dans block.

B Introduction

Le syndrome des ovaires polykystiques (SOPK), est
un des endocrinopathies les plus fréquentes chez la
femme avant la ménopause. Il s'agit d'une maladie
multifactorielle influencée par les facteurs
héréditaire et environnementaux qui contribuent a
sa pathogenese. Compte tenu du chevauchement
phénotypiques entre le SOPK et DT2, il a été suggére
gue plusieurs genes associésal'actiondel'insuline et
le syndrome métabolique ont été exploré en tant que
modulateurs potentiels du SOPK, y compris,
notamment, CAPN10, TCF7L2, FTO ,VEGFA et
d'autres. Le facteur de croissance endothélial
vasculaire (VEGFA) est un facteur angiogénique, c’est
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puissants. Dans cette étude, nous avons analysé

I'association des différents variants du géne VEGFA:
rs699947, rs833061, rs1570360, rs833068, rs3025020

Profil phénotypique de la population des femmes tunisiennes

et rs3025039, |l s'agit de la premiere étude qui 1/1° 1/1° 1/1°

propose d'examiner l'association de 6 variants o
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les haplotypes spécifiques du VEGFA dans une

communauté Nord-Africaine (Tunisie). 5699947 | 35(0.3)2 45(0.3) 63(0.53) 77(0.51) 20(0.17) 28(0.19) | 0.65
rs833061 | 20(0.28) 42(0.28) 33(046) 77(0.51) 18(0.25) 31(0.21) | 0.38
rs1570360 | 36 (0.48) 75(0.5) 27(0.36) 57(0.38) 12(0.16) 18(0.12) | 0.71

B Sujets et Méthodes

Sujets. Un total de 269 femmes tunisiennes, rs833068 | 43(0.36) 64(0.43) 62(0.53) 63(042) 13(0.11) 23(0.15) | 0.09

composées de 119 patientes souffrant du SOPK et

150 femmes témoins ont été inclus dans I'étude. Le rs3025020 | 68(0.58) 90(0.6) 40(0.34) 53(0.35) 10(0.08) 7(0.05) | 0.38

diagnostic du syndrome des ovaires polykystiques

et basée sur les criteres de Rotterdam 2003. rs3025039 | 89 (0.75) 127 (0.85) 27(0.23) 19(0.13) 2(0.02) 4(0.03) |0.041

GenOtypage' Le genOtypage des 6 SNP du gene 1.Genotypes codés comme suit : “1” = allele majeur, “2” = allele mineur.

VEGFA a été effectué par méthode de discrimination
alléligue/PCRentempsréel.

Analyses Statistiques. Les analyses statistiques
d’association génétique par régression logistique et
de corrélation génotype/phénotypes par ANOVA ont
été établies par StatView . Les fréquences alléliques

2.Nombre des sujets (fréquence).

B Conclusion

Tableau 2
Fréequences genotypiques des variants géeniques de VEGFA

ont été calculées, ainsi I'equilibre de Hardy-Weinberg
a été testé pour chague SNP, en utilisant le
programme Haploview 4,2
(http://www.broadinstitute.org/haploview).

Les données, en notre possession, suggerent qu'il n'y a aucune association
des polymorphismes du geneVEGFAavec le SOPK chez les femmes
Tunisiennes. Cependant, davantage études, avec des échantillons plus
importants, sont nécessaires pour confirmer cette observation.



