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Facteurs génétiques et risque de dysglycémie dans des familles
de diabétiques de type 2 : P'étnde DESCENDANCE
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Irrraduction Le diabéee de :].'PEE (T2 ext une malsdse familiale, avec trans=
mission d'une susceptlig généngue et de factenrs environnementaux. Envia
ron JO marquenrs génétques du VT2 ont &€ identifiés. 5"ils n'expliquent que
100% de "héneabalieé, 1k pourraient néanmaoins jpoer un ritde dans le d!'|.1e|n|1|1e-
ment de la maladie sur plusseurs génératsons.

Pattents ef méthode L'objectif est de déterminer 'héntabalieé familiale {environ-
nementale et geénétigue) du T2 en recrutant des famolles sur an memns
deux générations, chacune des générations {41 parents, (2 enfants) compre=
nant au mons un membre T2 et un membre sans dysglycémie = 35 ans
{confirmée par une charge en glucose (HGPO) et une mesure A" HbAlch Les
plymorphismes de M) génes associés an DT dans les énsdes d'analyse pans
génawmigue (GWAS) ont € pénotypés oo imputés i partr de puces Hlumina
[nfinium Human{ore Beadchips. Ensuite, des analyses familiabes de type TIVT
{Transmissson Dusequilibrium Tese) one éé réalisées.

Féwndtas Mous avons actuellement analysé 5 familles comprenant 113 di.abél:iq'u::.ﬂ
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Parmi les gEnes analysés, §vanants gEnéticues. Etatent newminalement assocks
{p < 005) & la transmession familale do T2 (SPRY2, CILPL, HNFLA, GCK et
MTNEIEL {:epend.m'r, la pulssince seatistique i ce wade prélimiu.ai.re de [Erade
n'atteine que 235 % Lanalyse de 350 cax er 350 sujets contriles 3 la génératon G2
nows permettraie d atteindre une puissince de 80 %.

Carcleaon Certains facteurs génétiques avee la transmaission familiale de T2,
La participation 3 l'enquéte Dkscendance des pharmaceens de la réglon pari-
sicnne permettra de compléter les inclusions des famalles. Le but final de éude
sera de disposer d'une équation de rsque prédicafl de la survenue du diabée &
I'ige adulte chez des enfants de parents atteines de T2, 3 partir de données
géntiques, épigénénques et d'environnement famalal,

Déclaration d'medrés Les autenurs déclarent ne pas avour d'intérét direct ou indi-
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en relation avec be sujet présenté.



