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INTRODUCTION

Chez les Mammiféres, la production de spermatozoides
fecondants fait intervenir deux organes : le testicule et I'épi-
didyme. Le testicule est le lieu de production et a donc un
réle sur la quantité de gametes produits. A la sortie du
testicule, les spermatozoides bien que morphologiquement
formés sont immobiles et incapables de féconder un ovocyte.
C’est au cours de leur transit dans I'épididyme, tube peloton-
né d’environ 70 m de long chez le verrat, que les spermato-
zoides vont acquérir leur mobilité et leur pouvoir fécondant.
Au sein de |'épididyme, les gamétes sont baignés dans le
fluide épididymaire dont la composition est la résultante des
activités de sécrétion et de réabsorption de I'épithélium qui,
par la présence de la barriére hémato-épididymaire, permet
de maintenir une composition spécifique du fluide.

Cette maturation fait intervenir divers remaniements protéi-
ques, fruits d’interactions entre le fluide et les spermatozoi-
des (Dacheux et al., 2005 ; Gatti et al., 2004). L'épididyme
intervient dans la qualité du gaméte.

Le travail présenté est la recherche de génes dont I'expres-
sion pourrait étre associée a la fonction de maturation des
spermatozoides au sein de I'épididyme & I'aide d’une puce
générique porcine.

1. MATERIELS ET METHODES
1.1. Animaux

Létude présentée porte sur 4 verrats Large White dgés de
plus de 18 mois, sélectionnés sur leur qualité de reproduc-
teur et provenant de centres d’insémination. Aprés abattage,
les testicules et les épididymes sont prélevés et des morceaux
de tissu testiculaire, des canaux efférents, de 9 différentes
zones épididymaires (0,1,2,3,4,5,6,7,8/9) et des canaux
déférents sont congelés & -80°C.

1.2. Hybridation des puces

Les membranes génériques porc sont fournies par le Centre
de Ressources Biologiques GADIE de I'lNRA Jouy en Josas.
Ces membranes de nylon (Amersham) comportent 9216
dépéts provenant d’amplification des clones obtenus lors
du programme AGENAE. Ces clones sont issus des ban-
ques ADNc USDA, AGENAE et LGC. Le festicule et I'épidi-
dyme sont parmi les tissus ayant servi & produire la banque
AGENAE.

Les ARN messagers (ARNm) des tissus sont extraits aprés
broyage (ultra-turax) par une double extraction phénol-chlo-
roforme (TRl reagent, sigma). La qualité des ARNm obtenus
est estimée par le rapport 260/280 nm (nanodrop) et par
séparation sur gel d'électrophorése (Bioanalyseur, Agilent
technologies). Les messagers sont rétrotranscripts en ADNc et
ceux-ci marqués au P33, Aprés 16 h d’hybridation, les mem-
branes sont rincées et exposées sur écran 24 h avant d'étre
digitalisées (Fuji-BAS 5000). Le niveau d'intensité de chaque
dépét est quantifié par le programme AGScan, normalisé
(aprés transformation en log2), la valeur est ensuite corrigée
pour équilibrer les variations de quantité déposée.

Une premiére analyse comparative des données a été effec-
tuée en utilisant un programme d’analyse de génes diffé-
rentiellement exprimés développé par G. Marot (Unité de
génétique quantitative et appliquée, INRA, Jouy en Josas),
et basé sur un modéle de variance (Jaffrezic et al, 2006)
avec une procédure d’ajustement pour les tests multiples de
Benjamini-Hochberg a 5 %.

2. RESULTATS

Sur les 48 puces hybridées, 5 ont été écartées due d la faible
intensité de marquage certainement liée & un probléme lors
de la rétrotranscription. Les résultats montrent qu’entre le
testicule et les canaux efférents, plus de 3000 dépéts sem-



blent différentiellement exprimés. Cette premiére analyse sug-
gére aussi que I'épididyme peut étre classé en quatre grandes
régions franscriptomiques : les zones O et 1 (téte antérieure); les
zones 2 et 3 (téte postérieure); les zones 4, 5, 6 et 7 ; les zones
8/9 avec le canal déférent. Les profils d’expression de certains
génes épididymaires déjci connus (ERABP, GPX...) sont parfaite-
ment en accord avec ceux décrits dans la littérature.

CONCLUSION

Ces premiers résultats trés satisfaisants vont permettre une
analyse des génes différentiellement exprimés le long de
I'épididyme et d’en obtenir les profils d’expression. Ils per-
mettront de rechercher des génes particuliers entre I'épidi-
dyme et le testicule et certainement de mettre en évidence
des génes nouveaux exprimés dans I'épididyme. Cette étude
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permet déja de confirmer I'existence d’une régionalisation
particuliére de I'épididyme décrite au niveau des sécrétions
protéiques. Ce travail ouvre la possibilité de comparer les
transcriptomes épididymaires chez des animaux de haute et
basse fertilité afin de rechercher des génes pouvant servir de
marqueurs et d’en étudier la fonction biologique.
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