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Introduction

Le diabete de type 2 (DT2) est considéré aujourd’hui comme un probleme de santé publique majeur. Il représente I'une des pathologies les plus fréquentes et sa
prévalence continue a augmenter. Plusieurs études se sont intéressées a l'identification des facteurs de prédisposition au diabete. Dans notre travail, nous nous sommes

intéressés a I'étude de I'association entre le polymorphisme rs972283 du gene KLF14 ainsi que les polymorphismes rs1130864, rs1800947 du gene de la CRP et le DT2.

Patients et Méthodes

Il s’agissait d’une étude cas-témoin réalisée aupres de sujets DT2 et une population témoin d’individus sains appariées selon le sexe et I'age.

Les parametres biologiques suivants ont été dosées: glycémie, cholestérol total, triglycérides, HDL et LDL cholestérol, hémoglobine Alc (HbAlc) et insuline.

L'analyse du polymorphisme rs972283 a été réalisée moyennant la technique HRM et le séquencage direct alors que pour les polymorphismes rs1130864,rs1800947 étaient
analysées par PCR-RFLP.

L'analyse statistique a été réalisée moyennant le logiciel SPSS pour Windows (version 25.0). La moyenne et la médiane des ages dans les deux groupes de population ont été
calculées. L'étude de ’'HWE a été réalisée par le test X, a 1 degré de liberté. La distribution génotypique et allélique, I'odds ratios (ORs) ainsi que lI'intervalle de confiance 95 %

(Cls) ont été également calculés. L'analyse des différents parametres biochimique a été réalisée moyennant le test d’ANOVA par logiciel SPSS V27.

Reésultats et discussion

Caractéristiques cliniques et biologiques des deux populations
Notre étude a porté sur 98 sujets DT2 Tunisiens et 95 sujets témoins. Pour les caractéristiques biochimiques, une différence significative entre les deux populations a

été trouveé pour la glycémie, I’'HbA1c, l'insuline, le Cholestérol total, les Triglycerides et la CRP.

Tableau | : Comparaison des résultats trouvés avec ceux de la littérature polymorphisme rs972283

Analyse du polymorphisme rs972283

La distribution génotypique ne montre aucune différence

significative entre les populations témoins et DT2 (p=0.083). En ce qui Les résultats concordants

Les résultats discordants . o )
- L. . ‘pe cpp s .« epe  _ae ro s . NOTRE ETUDE ( association avec l'alléle G)
concerne la distribution allélique, une différence significative a été (aucune association )

retrouvée (p=0.02). Nous avons, par ailleurs, noté que le génotype AA

L . . , . . i . le génotype GG (OR=1.90;IC a 95%
était moins fréequent chez les patients diabétiques que chez les témoins

(1.07-3.38))
(10.20% vs14.73%). Une dominance du génotype GG a été notée chez la population libanaise (4) (p=0.02) 2 population asiatique (7)
la population Chinoise du Henan Han (1) Ia :o:ulation japon:ise 7)
les deux populations. Ces résultats sont en accords avec ceux de la la population Qatarienne (5) alléle G du polymorphisme les populations européennes (3)
littérature (1). Lallele G est défini dans des études antérieures comme la population palestinienne (6) r$972283 etait associe a la
susceptibilité de développer un
étant un allele de risque (1; 2;3). DT2

Nous avons classé les deux populations étudiées en deux groupes : Ceux ayant le génotype GG et ceux ayant le génotype GA ou AA. Une différence significative a été trouvée
entre les deux populations (p=0.02) avec pour le génotype GG. Nos résultats suggerent que les patients ayant le génotype GG ont un risque accru de développer un DT2
(OR=1.90;IC a 95% (1.07-3.38)). Les résultats de la littérature sont controversés (Tableau I).

Une association significative a été notée entre le génotype GG du polymorphisme rs972283 d’une part avec la glycémie et d’autre part avec la calcémie ( respectivement :
p=0.012; OR=8,857, IC=[7,829-9,885] et p=0.033; OR=0,809, IC=[0,695 - 0,922]).

Analyse des polymorphismes rs1800947 et rs1130864 du gene de la CRP Analyse du polymorphismes rs1800947

Analyse du polymorphismes rs1130864 Les deux populations étudiées sont en équilibre de Hardy—Weinberg avec X2= 3,293,

p= 0,069 chez les patients et X2= 0,564, p=0,331 chez la population de controle. La
Les deux populations étudiées sont en équilibre Hardy-Weinberg

distribution génotypique ne montre aucune différence significative (p=0,826) avec une
avec X2=2,660, p= 0,102 chez les patients diabétiques et X2= 0,672,
prédominance de l'allele G chez les deux populations. De méme, aucune différence
p= 0,421 chez la population témoin. Les distributions génotypique et

. . L significative n’a été notée entre les deux populations (p=0,922).
allélique ne montrent aucune différence significative entre les populations

, . ] . . Etant donné que l'allele G est 'allele dominant, nous avons divisé notre population
témoins et DT2 (p= 0,564; p= 0,309). Etant donné que l'allele T est l'allele

, o . ) selon les génotypes : GG vs GC+CC. Aucune association significative n’a été retrouvée entre le
de risque, nous avons divisé notre population selon le génotype : CC+CT vs

polymorphisme rs1800947 et les différents parametres biochimiques étudiés. Les résultats
TT. Une association entre le génotype TT du polymorphisme rs1130864 et

. o ) retrouvés dans la littérature sont controversés. En effet, certains sont en accord avec les
le taux de la CRP chez les patients DT2 a été retrouvée (p=0,0002;

] o notres comme ceux rapportés dans des études realisées chez les populations Taiwanaise,
OR=3,843, 1C=[2,473-5,213]). Nous avons noté un taux plus élevé de CRP

Indienne et Turque ou le génotype GG du polymorphisme rs1800947 ne serait pas impliqué
chez les patients ayant le génotypes TT. Ces résultats sont en accord avec

dans le diabete de type 2 (9; 10; 11). Cependant, d’autres études chez les populations
ceux d’une étude menée sur une population Mexicaine en 2012 (8).

_ ] ) Iranienne et Nord-Indienne rapportent une association entre le polymorphisme rs1800947 et
Le polymorphisme est localisé au niveau de la région 3'UTR qui est une

. . s .y le risque de DT2 (12).
région hautement conservée et elle est associée a une stabilité accrue de

] ] ] . Cette discordance peut étre expliquée par le nombre réduit de I'effectif étudié dans chacune
I'’ARNmM. En présence de l'alléle muté T nous avons une élévation du taux

des études et par la diversité génétique des différentes populations.

de la CRP secrétée.
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