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Résumé 

        L’objectif de ce travail est d’explorer in Silico les effets possibles de l’épigénétique que 

l’infertilité masculine. Nous avons identifié 21 gènes impliqués dans l’infertilité masculine décrits 

comme sous l’effet de l’épigénétique. La méthylation des ilots CpG joue un rôle majeur dans 

l’expression des gènes, donc l’épigénétique peut être une cause sérieuse de l’infertilité masculine, en 

particulier par l’effets de nombreux facteurs environnementaux. Les résultats obtenus montrent une 

variété dans la distribution des CpG au sein de nos gènes, ce qui signifie une forte activité de 

méthylation de l’ADN. Nos résultats, mêmes, préliminaires peuvent fournir un éclairage pour 

identifier des causes épigénétique dans l’infertilité masculine et donc dans le traitement de cette 

maladie. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

 

 

     Abstract 

      The aim of this work is to explore in Silico the possible effects of epigenetics on male infertility. 

We have identified 21 genes involved in male infertility described as being under the effect of 

epigenetics. Methylation of CpG islands plays a major role in gene expression, so epigenetics may 

be a serious cause of male infertility, particularly through the effects of numerous environmental 

factors. The results obtained show a variety in the distribution of CpGs within our genes, signifying 

strong DNA methylation activity. Even our preliminary results may shed light on the identification 

of epigenetic causes of male infertility, and hence on the treatment of this disease. 



 
 

 

 

 ملخص

جينًا متورطًا في عقم الذكور  21عقم الذكور. حددنا في in Silico الهدف من هذا العمل هو استكشاف الآثار المحتملة لعلم التخلق 

دورًا رئيسيًا في التعبير الجيني، لذلك يمكن أن يكون علم التخلق   CpGالموصوف بأنه تحت تأثير علم التخلق. يلعب مثيلة جزر 

سببًا خطيرًا لعقم الذكور، خاصة من خلال تأثيرات العديد من العوامل البيئية. تظهر النتائج التي تم الحصول عليها تنوعًا في توزيع  

CpG   داخل جيناتنا، مما يعني نشاط مثيلة قوي للحمض النووي. يمكن أن توفر نتائجنا، حتى الأولية، نظرة ثاقبة لتحديد الأسباب

.اللاجينية في عقم الذكور وبالتالي في علاج هذا المرض.
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Introduction générale    

             Au milieu du XXe siècle, l’épigénétique émerge comme une branche de la génétique et 

change la donne de l’hérédité et de la recherche en biologie. Elle étudie les interactions entre les 

gènes et l’environnement et explore comment, il interagit lors de la fusion d’un spermatozoïde et 

d’un ovule (E. Gnansia, 2017). 

    La méthylation de l’ADN est l’un des facteurs épigénétiques du génome associé aux événements 

de développement et à la régulation des gènes. L’hyperméthylation d'un gène peut réduire son 

expression, perturber la signalisation différentielle cellulaires spermatiques et diminuer la 

production des spermatozoïdes (André, Sabrina et Henry ,2008). La méthylation de l’ADN se 

produit sur le carbone 5 d’une cytosine dans un dinucléotide CpG (Cytosine-Phosphate-Guanine) 

chez les spermes. (Amira et Djihad,2021). 

      Les îlots CpG jouent un rôle important dans la méthylation de l’ADN. La plupart des îlots CpG 

sont des sites d’initiation de la transcription. L’hyperméthylation des îlots CpG situés dans les 

régions promotrices des gènes infertiles. Les méthodes de détection des îlots CpG sont 

principalement basées sur les critères proposés par Gardiner-Garden et Frommer (GGF) ( Yasmine et 

Ferial,2021) la distance, la longueur y compris le contenu GC, le rapport O/E et le seuil de longueur 

de l’ilot. 

    Notre travail de recherche consiste à : 

-Déterminer le nombre d’ilots CpG dans les régions promotrices des gènes impliqués dans 

l’infertilité masculine.  

-Les changements épigénétiques qui interfèrent avec l’infertilité masculine. 

- Le manuscrit est organisé en trios chapitres :  

 Le premier concerne : 

- Synthèse Bibliographique : présente le contexte biologique de notre travail à savoir. 

-Le deuxième chapitre aborde Matériel et Méthodes. 

- Le troisième chapitre est une discussion des résultats obtenus. 
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Introduction : 

         L'infertilité Masculine est un problème de santé publique affectant la capacité d'un 

couple à procréer. Elle peut résulter de diverses causes, tant féminines que masculines, et peut 

impacter la qualité de vie. Environ 20 à 70% des cas d'infertilité sont attribués à des facteurs 

masculins, soulignant l'importance d'une évaluation approfondie de l'homme (Jacques 2016). 

L'évaluation de l'infertilité masculine implique des examens spécifiques comme le 

spermogramme, qui analyse des paramètres tels que la concentration spermatique, la mobilité 

des spermatozoïdes et leur morphologie (Florence 2014). Bien que les causes de l'infertilité 

masculine soient multiples, environ 30 à 40 % des cas restent inexpliqués par les facteurs 

génétiques ou hormonaux classiques, c'est là qu'intervient l'épigénétique (Samir et al.,2022). 

1. Définition de l’infertilité masculine : 

          D’après l’OMS (Organisation Mondiale De La Sante), l’infertilité d’un couple est 

l’incapacité à avoir une grossesse après douze mois de rapports sexuels réguliers non protégés. 

Selon la Haute Autorité de Santé (HAS), la durée de deux ans est à respecter pour parler 

d’infertilité et ne pas surestimer la fréquence de l’infertilité parce que la moitié des femmes 

doivent attendre au moins deux ans pour une conception. Pour d’autres comme (Gnoth et al. 

2005 ; Evers 2002), on parle de l’infertilité après un an de rapport sexuels réguliers efficaces et 

non protégés et un bilan d’infertilité devrait être entrepris après 6 mois (Gnoth et al. 2005). Une 

cause exclusive d'infertilité masculine est identifiée dans un couple sur cinq, tandis que dans 40% 

des cas, l'infertilité est le résultat d'une responsabilité partagée entre l'homme et la femme. 

Cependant, de nombreuses causes d’infertilités restent inexpliquées, représentant 20 à 30% des 

cas (Thonneau et al. 1991).  

1 Classification d’infertilité masculine : 

   Il y a infertilité primaire s’il n’y a jamais eu de grossesses, et infertilité secondaire, si elle a eu 

lieu après une grossesse ou plus (Geidam et al, 2008). L'infertilité masculine peut être expliquée 

par des problèmes hormonaux, immunologiques, d’acheminement de sperme, environnementaux 

et de la structure physique des organes reproducteurs et peut être classée en 3 groupes principaux  

- non obstructive (60%) : qui se définie par une production insuffisante de spermatozoïdes 

par les testicules. 
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- obstructive (38%) : la production de spermatozoïdes est normale mais il y a un blocage 

dans le tractus génital. 

- coïtal (2%) : la production de spermatozoïdes est normale ainsi que les voies génitales, mais 

l'infertilité est secondaire à une dysfonction sexuelle (Abdel Raheem et al, 2012). 

2 Causes physiologiques et génétiques : 

    Les causes d’infertilité masculine sont nombreuses et multifactorielles. On distingue des 

causes physiologiques et génétiques. (Coutton et al., 2012). 

       Les positions des anomalies qui causent l'infertilité masculine sont subdivisées en : 

- Pré-testiculaire :  stimulation insuffisante du testicule par gonadotrophine (5–10 

%), 

- Testiculaire : les maladies du testicule (65–75 %), Le testicule peut être soumis à des lésions 

traumatiques et ischémiques (torsion du cordon spermatique, chirurgie, varicocèle) pouvant 

altérer définitivement sa fonction exocrine. Cette dernière est également sensible à 

l’hyperthermie, aux rayonnements ionisants, aux toxiques environnementaux voire 

médicamenteux, au stress oxydant associer à de nombreuses situations pathologiques (varicocèle, 

infection, inflammation génitale) (Schlosser et al., 2007). 

-Et post-testiculaire : Elles sont représentées par les obstructions post chirurgicales et infections, 

auto-immunisations, obstructions tumorales des voies séminales : kystes épididymaires, utricule 

Prostatique, kyste prostatique (Pasualotte et al., 2004). Qui conduit à obstruction des voies 

séminales, les troubles de l'éjaculation, dysfonction érectile (10–20 %) (Lawrence et 

Chandrasekar, 2015, Turchi, 2015). 

3 Les mutations génétiques : 

    Touchant des gènes intervenant dans la production ou la fonction de cellules germinales. Par 

ailleurs, 30 % des infertilités restent inexpliquées et près de 40 % ont des causes incertaines. 

Ainsi, l’infertilité masculine d’origine génétique pourrait concerner près de 1 homme sur 40. 

Parmi les causes génétiques actuellement bien établies, on trouve les anomalies chromosomiques, 

les micro délétions du chromosome Y et les mutations du gène CFTR (Cystic Fibrosis 

Transmembrane Conductance Regulator)  
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4 Causes épigénétiques de l’infertilité masculine :  

        Outre les causes connues de l’infertilité masculine, de nombreuses études ont montré 

L'implication de différents farceurs liés à l'environnement et aux conditions de vie : 

4.1 Age : 

      Le taux de paternité chez les hommes de plus de 35 ans est en augmentation de 16% selon 

une étude américaine menée de 1980 à 1995 (Wagner, 2004). 

4.2 Médicament : 

           Les médicaments peuvent exercer une action à différents niveaux : l’aspect qualitatif ou 

quantitatif du sperme, (Olivenneset al., 2006) : 

- Inhibition hypophysaire  : testostérone, analogues GnRH, stéroïdes anabolisants. 

- Effets anti-androgéniques  : cimétidine, spironolactone. 

- Anéjaculation : antidépresseurs, phénothiazines, bétabloquants. 

- Dysfonctionnement érectile :  bétabloquants, diurétiques thiazidiques, métoclopramide, 

hypocholestérolémiants, anxiolytiques, antidépresseurs, antiépileptiques. 

- Altération qualitative ou quantitative de la spermatogénèse  : nitrofuranes, 

salazopyrine, kétoconazole, médicaments anticancéreux (alkylants) 

- Trouble de la libido : antidépresseurs (IMAO, ISRS, tricycliques), neuroleptiques 

(sulpiride), thymorégulateur (lithium), béta-bloquants, diurétiques, antiépileptiques et 

anxiolytiques (Hazard et al., 2000). 

4.3 Tabac : 

               La cigarette contient plus de 4000 composants parmi lesquels on peut citer le monoxyde 

de carbone, des alcaloïdes comme la nicotine, des hydrocarbures polyaromatiques, des métaux 

lourds comme le cadmium. On note une tendance à l’oligospermie et une diminution relative de 

la vitalité des spermatozoïdes. La mobilité spermatique semble être altérée comme la 

morphologie des gamètes qui apparaissent microcéphales (Sepaniaket al., 2004). 
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5 Définition de l’épigénétique : 

           Le terme « épigénétique » a été introduit pour la première fois en 1942 par conrad H. 

Waddington, un chercheur en biologie évolutive. Il a utilisé ce terme pour désigner les processus 

biologiques qui réagissent la transformation du génotype en phénotype durant le développement 

et la vie. Selon Waddington, englobe les mécanismes causaux par lesquels les gènes du génotype 

influent sur les caractéristiques phénotypiques. (Waddington, 1942,). Ces mécanismes auraient 

émergé de l’évolution des espèces et jouent un rôle majeur dans la division du travail entre les 

différents types cellulaires d’un organisme. En d’autres termes, l’étude de l’« épigenèse » et de 

l’« épigénotype » permettrait de mieux comprendre par quels procédés les cellules sont orientées 

vers une fonction précise, entre d'autres termes « canalisées », lors de la différenciation cellulaire. 

Cette évolution s'est ajoutée une meilleure compréhension des mécanismes épigénétiques, 

comme la méthylation de l'ADN, les modifications de la chromatine et l'ARN non codant. Ces 

derniers ont un impact significatif sur l'expression des gènes. Ces avancées ont ouvert la voie à de 

nouvelles perspectives dans de nombreux domaines, tels que la médecine, la biologie du 

développement et l'agriculture. 

5.1 Mécanisme épigénétique : 

                L'ADN est le support de l’information génétique, avec une séquence identique dans 

toutes les cellules du même organisme vivant. Cette dernière codée par un ordre spécifique des 

quatre bases nucléiques : Adénine, Thymine, Cytosine et Guanine. Le décryptage de ce code à 

quatre lettres ne permet pas d'expliquer comment une même succession peut donner autant de 

combinaisons. Comme ces cellules partagent le même code génétique, elles se différencient par 

l’activation du mécanismes épigénétiques variés qui expliquent ce code de manière nette. Chaque 

cellule utilise différents types de mécanismes épigénétiques indépendants, dont le mode d'action 

fait intervenir l'ADN et des protéines. 

       Certains mécanismes épigénétiques modifient la structure de la chromatine, en la faisant d'un 

état condensé à un état décondensé, ou inversement, selon qu'un gène a besoin d'être exprimé ou 

réprimé. D'autres agissent directement sur les séquences régulatrices de l'ADN situées à 

proximité des gènes. Ces séquences spécifiques n’ont de fonction codante pour les protéines, 

mais régulent où et quand les gènes sont exprimés. 

   Quelques-uns des mécanismes épigénétiques impliqués dans l'infertilité masculine : 
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5.1.1 Modification des histones : 

             L'ADN s’enroule autour des histones, pour former des structures en petites boulets. Les 

modifications chimiques sur ces histones agissent sur la compaction de ces enroulements et 

peuvent affecter l'accessibilité de l’ADN et réguler négativement l’expression des gènes associés 

à la fertilité masculine.  

5.1.2 Méthylation de l’ADN : 

           Parmi les divers types de mécanismes épigénétiques existants, la méthylation de l’ADN 

est le plus étudié et le mieux compris à ce jour. La méthylation est une réaction biochimique qui 

implique la formation d’un lien covalent. Lorsque ce lien est formé, il se rend difficile à le 

rompre par apport à son énergie d’activation élevée ce qui lui confère une grande stabilité. La 

méthylation se produit directement sur le brin d’ADN, plus précisément sur les bases 

nucléotidiques cytosines (C) formant la 5-méthylcytosine (5mC). En générale la méthylation de l 

'ADN se produit au niveau du promoteur plutôt que sur le gène lui-même plus précisément dans 

les régions riches en séquences CpG. Quand le promoteur est méthylé, l'accès des facteurs 

d'activation et de la machinerie transcriptionnelle au promoteur devient très difficile, ce qui 

entraine une forte répression de l'expression génique. En d'autres termes, la méthylation du 

promoteur d'un gène le rend "silencieux" (Robertson et Jones, 2000, Jones, 2012). Chez 

l’humain, environ 70-80% des sites CpG sont naturellement méthylés, ce qui permet de limiter la 

production des protéines à celles qui sont nécessaires à la fonction propre de chacune des cellules 

somatiques (Ziller et al., 2013). Des altérations de la méthylation de l'ADN dans les gènes 

impliqués dans la spermatogenèse peuvent perturber la production normale de spermatozoïdes. 

a) ARN non codants (ARNnc) : 

     ARNnc sont des molécules d’ARN qui ne sont pas traduites en protéine tels que (les 

microARN) mais peuvent réguler l’expression des gènes, ces altérations dans les ARNnc 

impliqués dans la spermatogenèse peuvent contribuer à l'infertilité masculine. 

b) Micro (miARN) : 
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        Les miARN sont des petits ARN qui régulent l’expression des gènes en inhibant la 

traduction de l’ARNm ou dégradant l’ARNm cible. Les anomalies dans le miARN impliqués 

dans la spermatogenèse peuvent mener à des troubles de la fertilité masculine.  

6 Rôle de l’épigénétique dans l’infertilité masculine :  

    Comme on a déjà mentionner l’épigénétique est un ensemble des modifications héréditaires de 

l’expression des gènes sans altération de la séquence de l’ADN, cette dernière a un rôle majeur 

dans l’infertilité masculine par apport aux modifications épigénétiques comme la méthylation de 

l’ADN, modification des histones et ARN non codant affectent la production des spermatozoïdes, 

leur fonction et leur capacité à fertiliser un ovule.  

7 La génétique de l’infertilité 

            L’essor de la biologie moléculaire et de la génétique médicale ont permis d’explorer de 

nouvelles pistes et la découverte de nouvelles étiologies de l’infertilité masculine d’ordre 

génétique. Depuis une dizaine d’années, nous observons l’émergence d’un nouveau domaine de 

recherche, la « génétique de l’infertilité ». Les causes génétiques de l’infertilité sont suspectées 

dans 30% des cas (Smith, Pfeifer,, & Collins, JAMA.,2003). Celles-ci font actuellement l'objet de 

recherches intenses à travers le monde. Naturellement, parmi ces causes, on distingue l'infertilité 

d'origine chromosomique ou génique. Ces anomalies peuvent s'exprimer de plusieurs manières et 

elles sont source de l'échec de la reproduction dans un nombre de cas non négligeable. Dans une 

proportion importante, une base génétique chromosomique ou génique connue est parfois 

transmise par les parents. L’avènement des nouvelles techniques de cytogénétique et de biologie 

moléculaire a récemment permis d’impliquer de nouveaux facteurs dans des phénotypes 

spécifiques d’infertilité (Karger ; 2017). La recherche d’une cause génétique de l’infertilité, 

qu’elle soit masculine ou féminine, est maintenant une démarche courante. Ainsi, l’étude 

génétique doit trouver sa place comme examen de première intention devant toute infertilité 

d’origine inconnue, à la recherche d’anomalies chromosomiques. (Belmokhtar ,2020). 

8 L’infertilité et épigénétique  

       L’épigénétique réfère à « un changement héritable mais réversible de l’activité du génome 

qui est dû à un mécanisme autre que l’altération dans la séquence primaire de l’ADN » (Jaenisch 

et Bird, 2003). Les modifications épigénétiques caractérisées par la méthylation de l'ADN, les 

modifications pos-traductionnelles des histones, et le remodelage de la chromatine sont des 
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régulateurs importants d’un certain nombre de processus biologiques, y compris la 

spermatogenèse Plusieurs gènes dans les testicules sont régis par des mécanismes épigénétiques, 

ce qui indique une influence directe de ces derniers sur le processus de la spermatogenèse. Les 

changements épigénétiques, à la différence des aberrations génétiques, peuvent être moins 

nuisibles parce qu'ils sont potentiellement réversibles. D'autres recherches pourraient identifier 

certains médicaments capables d'inverser les changements épigénétiques (Rajender et al, 2011). 

9 Îlots CpG 

        Les îlots CpG (ou CGI pour CpG Island) ont été très étudiés depuis leur découverte, 

particulièrement chez les mammifères, en raison de leur implication potentielle dans la régulation 

de l’expression des gènes, ont été observé par Edwin Cooper et ses collègues au début des années 

1980, connus par des régions typiques du génome définies par une fréquence élevée de 

dinucléotides CpG par rapport au reste du génome, sont des séquences d'ADN où une cytosine 

(C) est suivie d'une guanine (G) par liaison phosphodiester, formant ainsi un site CpG. Ces 

régions sont généralement non méthylées dans les cellules saines, ce qui signifie que la cytosine 

(C) n'est pas marquée par un groupe méthyle (-CH3). Les îlots CpG sont souvent situés à 

proximité des promoteurs de gènes et peuvent jouer un rôle crucial dans la régulation de 

l'expression génique. Une étude approfondie de certains fragments d'ADN qui a approuvé que 

certaines régions riches en dinucléotides CpG, appelées "îlots HTF", étaient effectivement non 

méthylées. Ces îlots CpG, riches en G et C, ont été reconnus comme des régions spécifiques du 

génome où les sites CpG restent normalement non méthylés. Cette découverte a ouvert la voie à 

une meilleure compréhension de l'épigénétique et de l'importance des îlots CpG dans la 

régulation de l'expression des gènes (Deltour, Chopin et Leprince, 2005). 

9.1 Critère de détection : 

        On désigne plusieurs méthodes pour la détection des îlots CpG, mais la plus courante basée 

sur l’utilisation d’un algorithme informatique. Le critère de détection des îlots CpG s’appuie sur 

plusieurs attributs, spécialement la longueur des séquences, le taux de G + C, et le rapport CpG 

observé/CpG attendu (CpGo/e). L'utilisation de ces critères peut parfois entraîner la détection 

d'éléments transposables riches en G et C, et en CpG, ce qui peut mener à des résultats non 

spécifiques. Les (CGI) les ilots CpG) ont été initialement identifiés par (Tykocinski and Max. 

1984) sous forme de petites zones qui contiennent les Hpall d’enzyme de restriction dans le 

génome et ont donc été appelés (HTF). Ensuite, Gardiner-Garden et Frommer (GGF) (G.G.M ET 
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F.M 1987), ont défini les CGIs comme un segment d’ADN a une longueur supérieure à 200 Pb, 

une teneur en GC plus de 50% et le rapport CpG observé/ attendu ou CpG OE pas moins de 0,6. 

Le rapport est calculé de la manière suivante : 

                                𝐶𝑝𝐺 𝑂𝑏𝑠𝑒𝑟𝑣é/𝑎𝑡𝑡𝑒𝑛𝑑𝑢= 𝑁𝐶𝑝𝐺∗𝑁𝑁𝑐∗𝑁𝑔  

Ou 𝑁𝑐, 𝑁𝑔et 𝑁𝐶𝑝𝐺sont respectivement des nombres de C, G et dinucléotides CpG dans la région 

de longueur N. Par la suite, (D. Takai et P.A. Jones, 2021) ont réévalué ces trois paramètres et ont 

proposé un nouvel ensemble de critères (𝐺𝐶𝑟𝑎𝑡𝑖𝑜>= 55%, 𝐶𝑝𝐺𝑂/𝐸>= 0, 65, longueur >= 500Pb) 

9.2 Importance des ilots CpG dans l'épigénétique et l'infertilité masculine : 

          Dans le cadre de l'infertilité masculine, les îlots CpG ont une importance particulière pour 

les raisons suivantes :  

9.2.1 Régulation de l’expression génique:  

        Les îlots CpG, sont des régions du génome où les sites CpG sont normalement non 

méthylés. La méthylation de l'ADN au niveau de ces îlots CpG peut perturber l'expression des 

gènes impliqués dans la spermatogenèse et le développement embryonnaire, sans modifier la 

séquence d'ADN, en affectant la qualité et la mobilité des spermatozoïdes comme (DAZL, 

ADAM2, FANCM, HDAC1, DDX1…) (Peter, 2015) 

9.2.2 Qualité du sperme : 

        La méthylation des îlots CpG agit sur et la capacité de conception. Des altérations de la 

méthylation des îlots CpG dans l'ADN des spermatozoïdes agissent sur l'intégrité du génome ce 

qui conduit à une diminution de la mobilité et provoque une morphologie anormale des 

spermatozoïdes, en réduisant ainsi les chances de féconder l'ovocyte tels que (ADAM2, BCL2, 

FANCM…) (Dr Peter, 2015). 

9.2.3  Transmission intergénérationnelle : 

           Les altérations épigénétiques des îlots CpG peuvent être transmises à la génération 

suivante, ce qui peut affecter la qualité du sperme et le développement embryonnaire précoce. 

Ces modifications épigénétiques jouent un rôle majeur dans l'infertilité masculine (Boitrelle, 

2016). 
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10 La recherche in silico : 

         En la littérature "en silice" est un terme utilisé pour définir les expériences utilisées en bio-

informatique pour analyser des données à l'aide d'outils informatiques en particulier dans les 

domaines de la biologie et la médecine.  

10.1 Les domaines d’application : 

            Comme la bio-informatique est un domaine très large, on s’intéresse sur l’application de 

ce domaine dans le cas de l’infertilité masculine permet de : 

 •  Identifier les gènes impliqués dans l’infertilité masculine et affectés par la méthylation 

•   Analyser l’expression des gènes 

•   Identifier les ilots CpG dans les régions promotrices des gènes 

•   Etudier les bases moléculaires de l’infertilité masculine  

•   Comprendre les interactions entre les protéines 

•   Développer de nouveaux diagnostics et traitements           
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Introduction  

             Cette section décrit les outils, les techniques, et les procédures utilisés pour mener à bien 

nôtre étude. De la description du matériel expérimental à l'explication des méthodes d'analyse, en 

passant par la justification des choix effectués, ce chapitre offre une vision élargie du processus 

d’analyse des effets épigénétique sur l’infertilité masculine.  

1 Matériels : 

1.1 Données biologiques : 

      Nous avons utilisé comme données, les séquences nucléiques des 21 gènes impliqués à 

l’infertilité masculine en choisissant plusieurs variants Homo sapiens de chaque gène. 

1.2 Choix des gènes :  

       Le choix des gènes étudiés dans cette recherche sur l'infertilité masculine a été effectué après 

une analyse approfondie de la littérature scientifique. Nous avons effectué des recherches pour 

accéder à des bases de données bibliographiques comme PubMed et Google Scholar pour identifier 

les articles traitant de l'implication des gènes soumis à la régulation épigénétique dans les processus 

de reproduction masculine. Notre étude a porté sur l’analyse des ilots CpG de chaque gène, qui 

jouent un rôle crucial dans la régulation de l'expression génétique et la méthylation de l'ADN. Nous 

avons sélectionné ces gènes en fonction de leur implication dans la spermatogenèse, la maturation 

des spermatozoïdes et la fécondation, ainsi que de leur présence d'ilots CpG. Cette approche nous a 

permis d'identifier un ensemble de gènes en relation avec l'infertilité masculine. 
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1.3 Outils bio-informatiques : 

-Quelques d’outils bio-informatiques ont utilisés 

Tableau 1: la configuration du matériel informatique utilisé lors de l'apprentissage 

Ordinateur Caractéristiques 

Processeur Intel(R) Core (TM) I5-6300U CPU @ 

2.40ghz   2.50 Ghz 

Mémoire Installée RAM 8,00 Go (7,88 Go Utilisable) 

Type De Système Système D’exploitation 64 Bits 

Version Du Système 22H2 

 

Tableau 2: les outils bio-informatique et leurs principes 

 

1.4 Définitions : 

   La base de données NCBI : 

            Chaque base de données du NCBI est spécialisée : 

o GenBank qui offre un accès libre et ouvert à un vaste éventail de séquences d'ADN et de 

protéines. 

Outil Principe 

GenBank Collection des séquences 

Sublim texet Editeur de texte 

Mega11 Alignement des séquences et construction 

d’arbre phylogénétique 

DBCAT Détection des ilots CpG 

Weblogo Visualisation des séquences alignées 

Dotlet JS Visualisation des motifs CG 

Python Analyser les données génomique 

Outil Principe 
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       MEGA11 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) est un logiciel d'analyse bio-

informatique gratuit et complet pour les séquences moléculaires. Il est largement utilisé par les 

chercheurs en biologie, en génétique et en évolution pour une large gamme d'analyses 

principalement : 

Alignement des séquences il dispose également d'outils pour éditer et visualiser les 

alignements des séquences des ADN, des ARN et des protéines. 

    ClustalW est un programme informatique utilisé en bio-informatique pour réaliser des 

alignements multiples de séquences. Un alignement multiple permet de comparer et d'aligner des 

séquences d'acides aminés (protéines) ou de nucléotides (ADN, ARN) provenant de différents 

organismes. 

o Phylogénétique : MEGA11 peut être utilisé pour construire des arbres phylogénétiques à 

partir d'alignements de séquences. 

     Un arbre phylogénétique (arbre évolutif) : est une représentation graphique schématique des 

relations de parenté entre des groupes d'êtres vivants. Il permet de visualiser l'histoire évolutive de 

ces groupes en montrant comment ils ont divergé d'un ancêtre commun au fil du temps. 

      CpG Island Finder est un outil en ligne qui identifie les îles CpG dans les séquences d'ADN. 

Ces régions sont souvent associées aux promoteurs des gènes, et leur méthylation peut affecter 

l'expression des gènes. Il permet de définir plusieurs paramètres pour identifier les îles CpG, comme 

la longueur minimale de l'île, la teneur minimale en GC et le nombre minimal de dinucléotides CpG. 

      WebLogo est un outil en ligne pour la représentation de motifs de séquences biologiques. Il 

contribue à créer des représentations graphiques informatives des données de séquences d'ADN, 

d'ARN et de protéines, il peut être utilisés pour : 

o Identification des motifs conservés dans les séquences. 

o Comparaison des séquences homologues. 

o Communication les résultats de recherche. 

         Dotlet JS beta est un outil en ligne open-source pour la visualisation et l'analyse de données 

génomiques. Il s'agit d'une version bêta d'un projet en cours de développement, mais il offre 

plusieurs fonctionnalités tels que ; visualisation de gènes et d'annotations, analyse de variants 

génétiques, exploration des données d'expression génique, analyse de l'évolution des gènes. 
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         Python est un langage de programmation open source multi-plateformes et orienté objet. Il est 

utilisé dans de nombreux domaines, notamment le machine learning, la data science, le 

développement logiciel, l’analyse de données et la gestion d’infrastructures. 

         Sublime Text est un éditeur de texte et de code source multiplateforme populaire, connu pour 

sa rapidité, sa flexibilité et son large éventail de fonctionnalités. Il est utilisé par des millions de 

développeurs, d'ingénieurs et de rédacteurs dans le monde entier pour écrire et éditer du code, du 

texte brut et des balises. 

        FASTA (ou FastA) est un format de fichier texte largement utilisé en bio-informatique pour 

stocker des séquences d'acides aminés (protéines) ou de nucléotides (ADN, ARN). Il permet de 

représenter une ou plusieurs séquences de manière simple et lisible. 

2 Méthodes 

Notre approche in silico comprend plusieurs étapes : 

 

                                 Figure 1: Processus d'approche in silico 

                                   

2.1 Collection des données :   

- Sélection des gènes soumis à l'épigénétique et affectés par l'infertilité masculine : Il s'agit d'étudier 

les séquences de chaque gène ciblé. 
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-Récupération des séquences génétiques : Nous avons utilisé la base de données GenBank gérée par 

le NCBI pour un accès libre aux séquences. 

 

Figure 2: Interface de NCBI  
-Recherche des gènes : le nom du gène a été saisi dans la barre de recherche de GenBank. 

 

                                           Figure 3: Interface de GenBank  

  

-Sélection des gènes humains : l'icône "Homo sapiens" a été cliquée pour limiter la recherche aux 

gènes humains et étudier les variants chez l'homme 
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Figure 4: Résultat des gènes Homo sapiens 

 
-Exportation des séquences : les séquences des variants sélectionnés ont été exportées au format 

FASTA. 

-Enregistrement des fichiers : les fichiers FASTA contenant les séquences des gènes ont été 

enregistrés. . 

 

Figure 5: Séquences des variants du gène DMRT1 sur sublime Texet 

 

2.2 Préparation des données :  

Après avoir collecté et sélectionné les variants de chaque gène, nous avons vérifié le CDS (Coding 

Séquence) de chaque variant. Pour ce faire, nous avons identifié la position du CDS sur chaque 

séquence. 



Chapitre 02 :  Matériel et Méthodes 

21 
 

 

                                          Figure 6: CDS de variant 

   

 

          

 Figure 7: Localisation de la région promotrice en amont de la CDS du gène DMRT1 

 

2.3 Alignement des séquences  

-Nous avons utilisé le logiciel MEGA11 pour réaliser un alignement correct de chaque gène. 

Nous avons suivi les étapes suivantes : sélection de la barre Edit/Build Alignement,                                                                               

affichage des séquences non alignées de plusieurs variants du même gène. 
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Figure 8: Interface MEGA11 

    

-Sélection de la barre Align DNA.  

-Lancement de l'alignement. 

2.4 Nettoyage des séquences : 

-Filtrage des séquences :  après avoir obtenu les séquences alignées, nous avons filtré les séquences 

non identiques. 

 

Figure 9: Alignement réalisé du gène DMRT1 
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-Seuls les variants présentant une certaine identité ont été conservés pour faciliter l'analyse.  

2.5 Extraction de la région promotrice : 

En utilisant les positions CDS, nous avons supprimé la région qui commence par les 3 nucléotides 

ATG jusqu'à la terminaison de chaque séquence.  

 

Figure 10: Nettoyage des séquences du gène DMRT1 

 

-Cette opération a permis d'extraire la région promotrice de chaque gène.  

-Obtention de la région promotrice. 

-Les régions promotrices extraites des séquences nettoyées ont été enregistrées au format FASTA.  

2.6   Analyse des séquences obtenus : 

       Sélection d'une séquence représentative étant donné que les séquences promotrices des variants 

sont identiques, nous avons choisi une seule séquence représentative pour l'analyse. 

 

Figure 11: Séquence promotrice sélectionnée du gène DMRT1 

         Analyse de la séquence promotrice un script Python a été utilisé pour calculer le pourcentage 

de CG (%CG) et le nombre de motifs CG et GC dans la séquence promotrice sélectionnée. La taille 

de la région promotrice a également été prise en compte dans l'analyse 
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Figure 12: Résultat de l'exécution du gène DMRT1 

 

2.7 Visualisation des îlots CpG : 

Le site web "CpG Island Finder" a été utilisé pour visualiser les différents types d'îlots CpG (CpG 

intermédiaires, CpG isolés, CpG clusters) présents dans la séquence promotrice. 

 

Figure 13: Interface du site DBCAT 
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  - La taille et le contenu en GC de chaque type d'îlot CpG ont également été analysés. 

 

 

Figure 14: Analyse du gène DMRT1 

 

2.8 Classement des résultats dans un tableau (tableau 4) : 

-Les résultats obtenus ont été organisés dans un tableau récapitulatif (tableau 4). 

-Ce tableau comprend les informations suivantes pour chaque gène analysé : 

-Nom du gène. 

-Taille de la région promotrice. 

-Pourcentage de CG (%CG) dans la région promotrice. 

-Nombre de motifs CG. 

-Nombre de motifs GC. 

-Nombre de CpG dans la région promotrice. 

-Structure des CpG. 

2.9 Création de logos (WebLogo) : 

-Il y a deux types de logos : 

Logo individuel : le site web "WebLogo" a été utilisé pour créer des logos représentant chaque 

région promotrice étudiée. Ce logo décrit la distribution des motifs de nucléotides au sein de chaque 

séquence promotrice. 

Logo global : un logo global a également été créé pour regrouper les régions promotrices de tous les 

gènes étudiés. Ce logo permet d'identifier les motifs de nucléotides communs à l'ensemble des 

séquences promotrices analysées. 
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-Pour création séquences logos : 

   

                                     Figure 15: Interface WEBLOGO 

  

-Sélection du fichier FASTA: le fichier FASTA contenant les séquences promotrices a été 

sélectionné comme entrée pour la création des logos.  

-Paramétrage du site: les paramètres du site WebLogo ont été ajustés pour obtenir des logos clairs 

et lisibles. Cela inclut notamment le choix de la hauteur des caractères, de l'échelle de couleur et des 

options de mise en page.  

2.10 Utilisation du site Dotlets JS beta  

Visualiser les motifs CG et détecter les microsatellites 

 

Figure 16: Interface du site Dotlets JS beta 
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Figure 17: Résultat graphique pour les motifs CG du gène DMRT1 
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1 Résultat de la construction de l’arbre phylogénétique des 21 gènes 

étudiés  

     Nous avons construit un arbre phylogénétique à partir des séquences des régions promotrices des 

21 gènes impliqués dans l’infertilité masculine. Les 21 gènes sont regroupés dans l’arbre sous forme 

de 5 clades importants : 

▪ Clade1: ADAM2, DAZL, FANCM, HDAC1, ACE, EGR4  

▪ Clade2: DDX4, EZH2, PPP1CC, DMRT1, CTCF, MCPH1 

▪ Clade3: HMGB2 

▪ Clade4: BCL2, KITLG, FANCA, APAF1 

▪ Clade5: CPEB1, HAT1, MLH1, BRDT 

 

 Ce groupement en clades suggère que chaque groupe est impliqué dans des processus 

biologiques proches et essentiels à la spermatogenèse et à la fertilisation masculine. De même qu’il 

indique une corrélation fonctionnelle entre eux dans le contexte de l'infertilité masculine 
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Figure 18: Arbre phylogénétique de 21 gènes impliqués dans l'infertilité masculine 
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2 Visualisation des résultats dans les logos :  

     D’après le logo du premier groupe 

 

Figure 19: Logo du premier groupe de gènes (ADAM2, DAZL, FANCM, HDAC1, 

ACE, EGR4) 

 

      Nous constatons, la présence de motifs similaires CG pour tout le groupe dans les positions 

(28,31,41). Ce motif est connu pour être associé aux îlots CpG, le fait qu’il soit présent suggère que 

la méthylation de l’ADN pourrait affecter l’expression des gènes de ce groupe. La présence d’un 

motif GC dans les positions (50,52,69) pourrait suggérer que ces gènes sont soumis à une régulation 

épigénétique. Comme ils sont impliqués dans la production et la fonction des spermatozoïdes, des 

profils de méthylation anormaux pourraient contribuer aux fonctions reproductrices et donc à 

l'infertilité. La présence de la base G conservée dans la position 47 sur l’ensemble de ces gènes, peut 

être importante dans le contrôle de l'expression génétique en fixant des facteurs de transcription 

spécifiques (figure19). 

-D’après le logo du deuxième groupe 

 

Figure 20: Logo du deuxième groupe des gènes (DDX4, EZH2, PPP1CC, DMRT1, 

CTCF, MCPH1) 
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        Nous constatons que l'enchaînement des motifs CG et GC dans le logo de ce groupe est un 

indicateur de la présence d'îlots CpG dans les régions promotrices de ces gènes. Des anomalies dans 

la méthylation des ilots CpG provoque une atténuation de l’activité des gènes ce qui conduit à de de 

fertilité. La présence de séquence conservé G dans les positions 1, 54 et 55 indique que ces 

nucléotides sont importants et ont été conservés au cours de l'évolution de la séquence, ces positions 

pourraient être impliquées dans la liaison des protéines ou le repliement de l'ADN. La Présence de 

séquence conservée C dans les positions 11,26 et 43 pourraient avoir une indication de la présence 

de motifs fonctionnels (Delphine, 2017). 

-D’après le 3éme groupe 

        La position unique du gène HMGB2 dans l'arbre phylogénétique suggère qu'il s'agit d'un gène 

évolutif distinct, il peut avoir divergé des autres gènes du groupe plus tôt dans l'évolution, de même 

que ça peut être lié à sa fonction distincte de celle des autres gènes. Selon les données 

bibliographique ce gène est impliqué dans le fonctionnement de la fonction spermatique (Sachin, 

Neha and Martin,2013.) HMGB2 est abondamment exprimé dans les spermatozoïdes humains, où il 

se localise principalement dans le noyau et le cytoplasme. Son expression est régulée par divers 

facteurs transcriptionnels, notamment p53 et SP1(Maria et al.,2018). 

-D’après le logo du 4éme groupe : 

 

Figure 21:Logo 4éme groupe des gènes (BCL2, KITLG, FANCA, APAF1) 
        La présence de nombreuses bases G conservées dans la région promotrice suggère la présence 

de motifs transcriptionnels importants, peut aussi indiquer que cette région promotrice est fortement 

régulée par des facteurs de transcription. La présence de motifs CG dans les positions 31 et 32 

suggère la présence d'un îlot CpG. La présence de motifs GC dans les positions 38 et 39 peut avoir 

plusieurs significations : faire partie de sites de liaison pour des protéines spécifiques, peuvent 

contribuer à la stabilité de l'ADN, influencer la structure de l'ADN, ou simplement refléter une 

variation aléatoire de la séquence d'ADN (ZAHIA, 2016). 
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-D’après le logo du 5éme groupe 

 

Figure 22:Logo du 5éme groupe des gènes (CPEB1, HAT1, MLH1, BRDT) 

        La présence de bases conservées G et C à plusieurs positions peut indiquer la présence de sites 

de liaison pour des facteurs de transcription spécifiques, les séquences riches en G conservées 

peuvent être importantes pour le contrôle de l'expression des gènes en attirant des facteurs de 

transcription spécifiques. De même que la présence de motifs GC et CG, mais leur distribution peut 

varier d'une région à l'autre. 

-D’après le logo entier 

 

              Figure 23: Le logo entier des régions promotrices des 21 gènes 

 

      Les motifs GCCG palindromes est une séquence d'ADN qui se lit de la même manière dans les 

deux sens. Ainsi nous avons remarqué une présence d’un palindrome parfait CCGGGCC dans la 

position [129-125]. Les motifs CCGG et GGCC peuvent servir de sites de liaison pour des facteurs 

de transcription spécifiques. La présence des poly G et poly C peuvent avoir plusieurs fonctions 

dans les régions promotrices tels que Sites de liaison pour des protéines, influencer la structure de 

l'ADN, ou stabilité de l'ARN. 
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3 Classement et analyse des résultat du calcul du tableau : 

-D’après les résultats  

        Nous avons remarqué que les gènes ACE et EGR4 ont un % CG 73.5 ≈ 79.6 proche et cela peut 

expliquer pourquoi ils sont positionnés sur le même clade. Aussi, cela peut indiquer que ces deux 

gènes partagent des fonctions biologiques similaires ou qu'ils sont régulés par des mécanismes 

similaires. La même chose pour les gènes FANCM et HDAC1 qui ont un % CG très proche 56 ≈ 

57.2. Comme pour les gènes ACE et EGR4, cette observation indique que les gènes FANCM et 

HDAC1 partagent des fonctions biologiques similaires ou qu'ils sont régulés par des mécanismes 

similaires. 

      Nos résultats montrent un %CG dans les régions promotrices de chaque gène est élevé dans 

l’intervalle (63 ≈ 75) % (tableau 3) cela signifie leur régulation épigénétique. Les gènes EZH2 et 

PPP1CC aient un %CG = 75% et les nombres des motifs CG et GC pour DMRT1, PPP1CC, EZH2   

proches, suggèrent les régions promotrices sont soumises à la régulation de l'expression des gènes, 

car la distribution des îlots CpG et donc aux effets épigénétique (tableau3).     

Tableau 3: les résultats obtenus sur les régions promotrices de chaque gène 

Nom du        

gene 

Taille de 

la région 

RP 

CG% 

dans RP 

Nombre 

de motif 

CG 

Nombre 

de motif 

GC 

Total Nbr CpG 

dans la 

RP 

Structure CpG 

ACE 34 73.5 5 6 11 0 CpG isolés 

ADAM2 42 57.1 1 3 4 0 CpG isolés 

CTCF 124 71 15 21 36 0 CpG isolés 

DAZL 208 61.54 10 19 29 0 CpG isolés 

DMRT1 362 63.25 23 30 53 1 -CpG intermédiaire 

356p 

- CpG isolés 

FANCA 32 81.25 4 7 11 0 CpG isolés 

KITLG 188 84.04 39 38 77 0 CpG isolés 

MCPH1 41 70.73 5 6 11 0 CpG isolés 

MLH1 36 50 1 1 2 0 CpG isolés 

PPP1CC 184 75 22 23 45 0 CpG isolés 
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DDX4 55 67.3 4 8 12 0 CpG isolés 

APAF1 535 69 45 53 98 0 CpG isolés 

BRDT 298 57.3 21 32 53 0 CpG isolés 

CPEB1 269 50.5 3 20 23 0 CpG isolés 

EGR4 231 79.6 32 41 73 1 CpG intermédiaire 

225p 

-CpG isolés 

EZH2 135 75 27 20 47 0 -CpG isolés 

FANCM 34 73.5 5 6 11 0 CpG isolés 

HMGB2 133 62.4 12 10 22 0 CpG isolés 

HDAC1 400 57.2 13 27 40 1 -CpG isolés 

-CpG Cluster 

HAT1 54 51 15 16 31 0 -CpG lsolés 

BCL2 702 53 86 112 198 1 -CpG isolés 

-CpG intermédiaire 

 

Les nombres des motifs CG et GC pour DMRT1, PPP1CC, EZH2, sont aussi proches et ils 

sont bien répartis dans les régions promotrices. Le %CG élevé dans KITLG = 84.04 et FANCA 

=81.25, signifie que leurs régions promotrices sont riches en îlots CpG. Nous constatons un nombre 

de motifs GC élevé dans BCL2 égale à 112. Le gène FANCA dont la région promotrice fait 32pb et 

un % CG =81,25 suggère que la majorité de la région promotrice est composée d'îlots CpG. Cela 

renforce l'idée que ce gène est étroitement régulé par la méthylation de l'ADN. La petite taille de la 

région promotrice peut suggérer que les éléments de régulation sont concentrés dans cette région. Le 

nombre de motifs CG et GC presque identique dans KITLG 38 ≈ 39 suggère que sa région 

promotrice est équilibrée en CG et GC (Tableau 3). 

       Le nombre de motifs CG supérieur à GC dans le gène CPEB1, suggère une présence d’un ilot 

CpG, de même pour le %CG entre 50 et 62 dans les gènes CPEB1, HAT1, MLH1 et BRDT c’est 

cohérent avec la présence d'îlots CpG dans ces gènes. Nous constatons que souvent le % de CG est 

supérieure à 50% ce qui renforce l’idée que ces gènes sont susceptibles d'être régulés par la 

méthylation de l'ADN dans les îlots CpG (Tableau 3). 
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4 Visualisation des résultats obtenus du DBCAT : 

D 'après les résultats obtenus 

 

Figure 24: Les CpG trouvé dans la Rp du gène EGR4 

 

Figure 25: Les CpG trouvé dans la Rp du gène HDAC1 

 

Figure 26: Les CpG trouvés dans la Rp du gène BCL2 
       Nous avons obtenu comme résultats, une présence de différents types de CpG notamment CpG 

isolés (en jaune), CpG cluster (en rouge) et CpG intermédiaire (en bleu), ainsi nous avons remarqué 

une variété dans les positions des CpG dans les différentes régions promotrices des gènes ces 

résultats suggèrent que ces régions peuvent avoir des fonctions différentes et jouer des rôles distincts 

dans la régulation de l'expression génique. 

5 Observation des séquences sur DOLETE JS 

-D 'après les résultats obtenus 
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Figure 27: Résultat obtenu du Dotlet Js des 21 gènes 

 

       Présence des motifs CG et des microsatellites pourrait être pertinente pour l’analyse de 

l’infertilité masculine, ilots CpG peut affecter l’expression des gènes, microsatellites sont des 

segment ADN répètes en tandem peut être instable 

6 Discussion des résultats 

Dans le travail que nous venons d’effectuer, nous avons dans un premier temps sélectionné des 

gènes impliqués dans l'infertilité masculine et qui jouent des rôles majeurs dans la spermatogenèse 

et la fertilité masculine. Nous avons constaté que 2 gènes comme, ADAM2 et DAZL forment un 

groupe monophylétique, leurs fonctions dans la division cellulaire et la spermatogénèse, sont 

essentielles pour le spermatozoïde. Plus largement ; le gène EGR4 essentiel pour la formation des 

spermatozoïdes, et occupe une position proche de ADAM2 et DAZL sur l’arbre phylogénétique. 

Nos résultats montrent aussi que ces gènes renferment des % de CG proches et donc montrent l’effet 

épigénétique dans la régulation de ces gènes. 

 Pour le DMRT1 et PPP1CC ; des études ont suggéré que PPP1CC peut interagir avec des 

protéines telles que DMRT1 pour réguler la phosphorylation de ces protéines ce qui explique leurs 

positionnements dans le 2éme groupe (figure18). Les gènes CTCF et MCPH1 interprètent dans la 

structure de la chromatine donc ils partagent la même fonction ce qui signifie leurs regroupements 
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dans l’arbre. Les modifications qui peuvent subi ces gènes provoquent en premier lieu une 

expression réduite du gène, dysfonctionnement de la spermatogenèse, augmentation des mutations et 

des anomalies dans la maturation des spermatozoïdes et cela explique leurs relations directes avec 

l’infertilité masculine.  

       Nos résultats montrent que la distribution des dinucléotides CpG dans les gènes n'est pas 

aléatoire. Ils tendent à se regrouper dans des régions appelées îlots CpG, qui jouent un rôle 

important dans la régulation de l'expression génétique. La distribution des CpG dans ces gènes 

montre une grande variabilité entre et au sein du même clade. Cela suggère que la méthylation des 

CpG joue un rôle important dans la régulation de l'expression de ces gènes, et que ce rôle peut varier 

d'un gène à l'autre. Les analyses de la distribution des CpG et des motifs CG et GC sur les régions 

promotrices de chaque gène ont montré des résultats intéressants. Par exemple, les régions 

promotrices de BCL2, EGR4 et DMRT1 comportent des CpG intermédiaires et des motifs CG et 

GC, ce qui suggère une forte activité de la méthylation de l'ADN dans ces régions, ainsi que le gène 

HDAC1 comporte dans sa région un CpG cluster ce qui suggère d’une part une forte activité de la 

méthylation de l'ADN dans ces régions et d’autre part une modulation de la régulation épigénétique 

de ces gènes. 

        De nos résultats il serait donc intéressant d’élargir cette approche à d’autres gènes comme : 

HSP70, SIRT1, EGFR et MYC…, il serait important de déterminer le rôle de l’épigénétique dans 

l’infertilité masculine.  

7 Conclusion et perspective 

          Notre travaille a montré qu’une modification épigénétique d’un groupe de gènes impliqués dans 

la spermatogénèse peuvent entraîner une expression réduite, des dysfonctionnements de la fonction 

reproductrice, et/ou des anomalies dans la maturation des spermatozoïdes. Ces modifications peuvent 

être induites par des facteurs environnementaux, tels que l'âge, la nutrition, le stress, et les 

médicaments, et peuvent être transmises à la progéniture, car la méthylation des CpG est un 

mécanisme épigénétique clé dans la régulation de l'expression des gènes impliqués dans l'infertilité 

masculine. 

Des recherches supplémentaires sont nécessaires pour confirmer les résultats que nous avons 

observés et ainsi mieux comprendre le rôle de la méthylation CpG dans l'infertilité masculine.  
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          En résumé, notre étude fournit des preuves que la méthylation CpG joue un rôle important 

dans la régulation épigénétique des gènes impliqués dans l'infertilité. Ces résultats pourraient avoir 

des implications importantes pour le diagnostic de cette pathologie et le développement de nouvelles 

thérapies pour le traitement de l'infertilité masculine. 
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      L’objectif de ce travail est d’explorer in Silico les effets possibles de 

l’épigénétique que l’infertilité masculine. Nous avons identifié 21 gènes impliqués 

dans l’infertilité masculine décrits comme sous l’effet de l’épigénétique. La 

méthylation des ilots CpG joue un rôle majeur dans l’expression des gènes, donc 

l’épigénétique peut être une cause sérieuse de l’infertilité masculine, en particulier 

par l’effets de nombreux facteurs environnementaux. Les résultats obtenus montrent 

une variété dans la distribution des CpG au sein de nos gènes, ce qui signifie une 

forte activité de méthylation de l’ADN. Nos résultats, mêmes, préliminaires peuvent 

fournir un éclairage pour identifier des causes épigénétique dans l’infertilité 

masculine et donc dans le traitement de cette maladie. 
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