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Qu’est-ce-que l'insuffisance ovarienne Rendement diagnhostique du séquencage génomique dans I'lOP

prématurée ?

Un diagnostic génétique est établi dans 10 % des cas (12/113)

Altération de la fonction ovarienne avant 40 ans Parmi les diagnostics identifiés, la majorité implique des SNV en région codante
Oligo/aménorrhée avec FSH > 25 UI/L ) Trois patientes présentent des variants pathogénes ou probablement pathogénes dans des
Prévalence : 1-4 % des femmes avant 40 ans génes de prédisposition aux cancers (genes BRCA2, MCMS8)
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- Evaluer 'apport diagnostique du séquencage (ENSTO0000380152.7) c.8351G>A p.(Arg2784GIn) Htz Paternal 3
, . d L AARS2 c.1774C=T p.(Arg592Trp) Htz Maternal 5
genomique dans I'lOP (ENST00000244571.5) c.1738C>T p.(Arg580Trp) Htz De novo 5
- Identifier les genes et variants impliqués, ainsi MCM8 c.2332del p.(Arg778AspfsTer30) Htz Maternal 5
que de nouveaux génes candidats (ENSTO0000610722.4) c.1395G>A p.(GIn465%3D) Htz Paternal 4
TP63 (ENST00000264731) c.293T>C p.(Met98Thr) Htz De novo 4
o . . FSHR (ENSTO0000406846) c.1848del p.(lle617SerfsTer25) Htz Maternal 5
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Tableau 1. Description des variations causales retrouvées dans la cohorte IOP PFMG2025

Bilan hormonal (LH,E2, AMH)
Dosage TSH et bilan auto-immun Exemp|e de cas

Echographie pelvienne Identification d’un CNV en trans du variant FSHR (ENST00000406846) c.1848del p.(lle617SerfsTer25)

Arbre généalogique et parents accessibles

Bilan génétique : Caryotype, recherche maternel, classé pathogene retrouvé en panel NGS. La patiente présente une aménorrhée primaire
prémutation FMR1, panel NGS ou exome diagnostiqué a 15 ans, sans antécédent familiaux, FSH = 122 UI/L
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23 % des patientes de la cohorte (26/113) présentent des variants de signification incertaine dans des genes décrits ou candidats pour I'lOP
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