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Objectif : reconstituer l’histoire de l’Humanité avec des données génétiques



 origines de l’Homme
 histoire des populations humaines : migration, métissage, croissance ou 

décroissance des populations
 adaptation de l’Homme à différents environnements (naturels ou culturels)

Unicité de l’espèce humaine ; diversité des populations humaines
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Objectif : reconstituer l’histoire de l’Humanité avec des données génétiques

Source : ADN
marqueurs génétiques ou génomes complets.

Développement de nouvelles méthodes de séquençage donnant accès à la totalité du génome.
Etude génétique d’humains actuels (différentes populations) ou anciens (paléogénétique).



Séquencer et étudier le génome : quelques aspects 
méthodologiques

Origines de l’espèce humaine : une branche du buisson 
humain ?



ADN, génome, etc.

Molécule support de l’information 
génétique : information qui se transmet de 
génération en génération et qui explique 
l’héritabilité.

Sa structure est déchiffrée en 1952 par 
Watson, Crick, et Franklin.

Squelette sucre-
phosphate

Base azotée
Adénine (A), 
Guanine (G),
Cytosine (C),
Thymine (T)

L’ordre dans lequel s’enchaînent les paires de base n’est pas 
aléatoire => Séquence.



ADN, génome, etc.

Coupe de cellule animale

Noyau
ADN nucléaire
3,2 milliards de pb
2 copies de chacun des 
23 chromosomes 
transmission biparentale

Mitochondrie
ADN mitochondrial

17 000 pb
Plusieurs centaines de 

copies du chromosome
transmission maternelle

Le génome



ADN, génome, etc.

Quand une cellule se divise : l’ADN est dupliqué.

ATCGTATC…

TAGCATAG…

ATCGTATC…

TAGCATGG…

TAGCATAG…

ADN polymerase

ATCGTATC…

TAGCATGG…

ATCGTATC…

TAGCATAG…

Parfois, une mutation se produit

Généralement réparée … mais pas toujours

70 nouvelles mutations par 
génération :

+ 55 du père
+ 15 de la mère



ADN, génome, etc.

La plupart des mutations correspondent à des substitutions de nucléotides.

3-5 millions de mutations

Sur 3,2 milliards de positions

Plus des individus sont proches apparentés, moins leur ADN a eu le temps d’accumuler des 
différences.

En génétique des populations : comparaison des degrés de 
différence/ressemblance entre génomes.



L’espèce humaine, une espèce très homogène génétiquement :

Pourcentage de la diversité génétique intrapopulation par rapport à la 
diversité génétique globale





Utiliser les données génétiques pour 
identifier les populations ?

Pop A

Pop B

Individu 1

Individu 2

Individu 3

Individu 4

Diversité génétique intrapopulation



Séquencer le génome

Approche ciblée :

 Amplification d’un fragment 
d’ADN connu par PCR

 Séquençage de la région 
amplifiée

 Construction d’une librairie 
réunissant l’ensemble des 
fragments d’ADN

 Séquençage de la banque

Séquençage Sanger

Next Generation Sequencing

Séquençage Sanger

Next Generation Sequencing

Approche globale :

Séquencer : déterminer l’ordre dans lequel s’enchaînent les nucléotides.
Passer d’une molécule biologique à une information.



Séquencer le génome

Approche ciblée : Amplification par PCR

Le ciblage est permis par l’existence 
d’amorces complémentaires des bords de la 
région ciblée.

Après la PCR



Séquencer le génome

Séquençage Sanger

384 réactions en parallèle

« bas débit »
Il faut connaître à l’avance 
ce qui nous intéresse !



Séquencer le génome

Approche globale : Préparation de librairies pour séquençage NGS

Pas de sélection a priori, tout l’ADN est étudié.

(+) Donne accès à tout l’ADN du génome
(-) Très coûteux (mais moins coûteux à la pb)

Brotherton et al. 2013

Problème : tout l’ADN de l’extrait ne 
nous intéresse pas forcément !



Séquencer le génome

Séquençage NGS (ex. Illumina)

Ajout de 4 nucléotides terminateurs 
réversibles

A

T

C

G G

A

T

C

Nettoyage des bases 
restantes

Excitation du fluorophore

Terminateur et fluorophore sont retirés

G

100 000 000 réactions en parallèle



Séquencer le génome

Traitement des données + conservation des données devient un poste important

https://www.genome.gov/about-genomics/fact-sheets/Sequencing-Human-Genome-cost



Séquencer des vieux génomes ?
Dégradation de l’ADN au cours du temps.

Disparition des tissus riches en ADN.

Diminution de la quantité d’ADN jusqu’à disparition complète (1 million d’années max)

Diminution de la taille des fragments d’ADN (30-50 pb)

Substitution des cytosines par des uraciles (« fausses mutations » C -> T)



Séquencer des vieux génomes ?

INRAP

ADN humain 
endogène

ADN 
environnemental

ADN humain 
contaminant



Séquencer des vieux génomes ?

Travail sous PSM

Laboratoire spécifique et isolé

Surpression
Exposition aux UV

Règles de travail spécifiques

Masque Charlotte

Combinaison intégrale



Qui séquencer ?

Génome de référence d’Homo sapiens

• Appel à volontaires aux USA.
• Mélange de l’ADN de 28 personnes américaines, d’origines diverses.
• 70% du génome de référence provient d’un individu (origine afro-américaine).

Génome de Craig Venter, de Watson.

Projets d’étude de la diversité génétique mondiale :
• 1000 genomes Project
• Simons Projet



Qui séquencer ?

https://www.internationalgenome.org/

1000 genomes Project

Sous échantillonnage de la diversité/échantillonnage par continent.



Qui séquencer ?

https://www.simonsfoundation.org/simons-genome-diversity-project/

Simons diversity genome project

Meilleure représentation de la diversité mondiale



Qui séquencer ?
ADN ancien : 
1- qui on retrouve ?

Régions largement étudiées par l’archéologie
Pratiques funéraires permettant la conservation des éléments osseux

2- préservation de l’ADN



Séquencer et étudier le génome : quelques aspects 
méthodologiques

Origines de l’espèce humaine : une branche du buisson 
humain ?



Quelques points de vocabulaire

27

Homme versus homme/femme

Homo sapiens

Homme moderne versus Homme(s) 
archaïques

Emmanuel Roudier



Comment étudier génétiquement la place 
d’Homo sapiens dans le buisson humain ?

1. Etude génétique des Homo sapiens actuels

• Origine de l’espèce humaine
• Evolution au cours du temps

2. Comparaison avec les autres groupes humains

Difficultés méthodologiques

• Préservation des fossiles
• Préservation de l’ADN dans les fossiles (temps, géographie)

• Accéder à l’ADN des autres groupes humains dans les génomes d’Homo sapiens ?



Où est apparue l’espèce humaine ?

Paléontologie
Les plus anciens restes humains sont en Afrique.

Mais : données extrêmement parcellaires
un reste d’Homo sapiens ne signe pas forcément l’apparition de l’espèce ni 

n’est ancêtre de tous les Homo sapiens actuels.



Utilisation de la dérive génétique

Génération 1

Pool de gamètes

Génération 2

Pool de gamètes

Génération 2

Le devenir d’une mutation neutre :

Génération 1

Pool de gamètes

Génération 2

Pool de gamètes

Génération 2

Dans 2 populations différentes :

Avec les mutations neutres, on peut étudier les divergences de population



La dérive génétique
Dans une population de 10 individus Dans une population de 100 individus

La probabilité de fixation est égale à p0

Plus la population est petite, plus la fixation est rapide
Le temps moyen de fixation est de 4Ne

Population de petite taille : moins de 
diversité génétique 



Utilisation de la dérive génétique

Que se passe-t-il 
de l’autre côté du 
goulot ?

Goulot  
d’étranglement/bottlenec
k.

On passe par une population 
de très petite taille.
Très peu de diversité génétique



Utilisation de la dérive génétique

Que se passe-t-il 
de l’autre côté du 
goulot ?

On passe par une population 
de très petite taille.
Très peu de diversité génétique

Population de grande 
taille
Forte diversité génétique



Utilisation de la dérive génétique

Que se passe-t-il 
de l’autre côté du 
goulot ?

On passe par une population 
de très petite taille.
Très peu de diversité génétique

Le métissage rétablit de la diversité 
génétique.



Utilisation de la dérive génétique



L’origine africaine récente de l’Homme 
moderne

Diversité génétique décroît avec la distance 

géographique à l’Afrique (Addis Ababa - Ethiopie)

Effets fondateurs en série



L’origine africaine récente de 
l’Homme moderne

La diversité génétique non africaine actuelle s’ancre dans 
la diversité génétique africaine.

Arbre des distances deux à deux
Neighbor Joining



De la dérive génétique à la 
coalescence

Taille constante



De la coalescence à la taille des 
populations anciennes

Population de petite taille : forte dérive génétique => bcp de coalescence
On peut dater la coalescence de deux allèles en estimant la divergence.

Projet Simons 2016

Tous les Homo sapiens non africains partagent un goulot d’étranglement récent : 
sortie d’Afrique.



Hors d’Afrique, Sapiens rencontre 
d’autres humains



La rencontre
Emmanuel Roudier

Amicale ?
Agressive ?
Amoureuse ?

Echange de technologies

Pas de traces de violences 
(peu de restes)

Disparition rapide de Homo 
neandertalensis



Métissage Néandertal/Sapiens

Controversée sur le plan paléontologique.

Données génétiques.

 Rares restes fossiles
 Difficile préservation de l’ADN
 Etude du marqueur mitochondrial dans un premier temps



Etude génomique de Néandertal

1997 : première séquence d’ADN de Néandertal (Krings et al. 1997)

2008 : séquençage du génome mitochondrial complet de Néandertal (Green et al. 2008)

2006 : première données génomiques sur Néandertal (Noonan et al. 2006 ; Green et al. 2006)

2010 : Séquençage « brouillon » du génome de Néandertal (Green et al. 2010)

2014 : Génome de haute qualité pour le Néandertal de l’Altai. (Prüfer et al. 2014)

2017 : Génome de haute qualité pour le Néandertal de Vindija + Mezmaiskaya. (Prüfer et al. 

2017)

2018 : Génomes de plusieurs Néandertals tardifs. (Hajdinjak et al. 2018)

Feldhofer

Vindija

Altai



Etude génomique de Néandertal
ADN mitochondrial

1997 : première séquence d’ADN de Néandertal (Krings et al. 1997)

2008 : séquençage du génome mitochondrial complet de Néandertal (Green et al. 2008)

(Green et al. 2008)

6-8 millions 520-800 000 ans

La lignée mitochondriale de Néandertal diffère 
de celle de tous les humains modernes

(Briggs et al. 2009)



Applications :
Néandertal

Hommes modernes 
non africains

Hommes modernes 
africains

2010 : Séquençage « brouillon » du génome de Néandertal (Green et al. 2010)

2014 : Génome de haute qualité pour le Néandertal de l’Altai. (Prüfer et al. 2014)

Mais …

Plus d’allèles 
néandertaliens

Moins d’allèles 
néandertaliens



Deux hypothèses

12/12/2015 46

Une structure ancienne de la 
population qui conduit aux 
Hommes modernes

Un métissage récent
Dans le sens Néandertal -> 
Homme moderne

Sortie d’Afrique

Flux de gène



Dans notre génome nous 
portons des informations 
génétiques de l’ensemble 
de nos ancêtres

Plus l’ancêtre est récent, plus 
les portions sont longues



Un métissage récent

12/12/2015 48

Les régions néandertaliennes sont plus longues chez Ust’Ishim que chez des individus modernes

Version néandertalienne 
hétérozygote

Il est beaucoup plus proches des ancêtres néandertaliens.

Le métissage s’est produit il y a 50-60 000 ans.

Sibérien 45 000 ans

Européen moderne

Asiatique moderne

Amérindien moderne

Papou/ Australiens
moderne

Version néandertalienne 
homozygote 



Néandertal et l’Homme moderne se 
sont-ils croisés ?

12/12/2015 49

• Néandertal et l’Homme moderne ont-ils eu des descendants ?
• Néandertal et l’Homme moderne ont-ils eu des descendants fertiles ?
• Font-ils partie de nos ancêtres ?

Trouvé dans la grotte de Pestera cu Oase (Roumanie) (Trinkaus et al., 2002 PNAS)

Daté à 34 950, (+990 –890) B.P non 
cal.

Morphologie moderne mais des traits archaïques ont
été trouvés :
« La découverte en 2002 d’une mandibule humaine dans la grotte de
Pestera cu Oase, dans le sud-ouest de la Roumanie, montre les
premiers européens ‘modernes’ montraient un éventail de traits
d’Homo archaïques, d’autres d’Hommes modernes et peut-être des
traits néandertalien, traits visibles à la fois dans le squelette
craniofacial et dans la morphologie dentaire. Bien que compatibles
avec un certain degré de métissage entre des populations
néandertaliennes et des Hommes modernes en train de se disperser,
la mandibule d’Oase 1 est particulièrement appropriée pour
souligner à quel points les premiers Hommes modernes n’étaient pas
particulièrement ‘modernes’. »



Applications :
Néandertal

12/12/2015 50

Oase1
(45 000 ans) Ust’Ishim
(37 000 ans) Kostenki

Han
Français

Dinka

Le métissage est si récent, que Néandertal était 
un arrière arrière arrière grand-père, ou un 
arrière arrière arrière arrière grand-père !

Nature 2015



Deux hypothèses

12/12/2015 51

Une structure ancienne de la 
population qui conduit aux 
Hommes modernes

Un métissage récent
Dans le sens Néandertal -> 
Homme moderne



Applications :
Néandertal

Quand ? 50-60 000 ans

Où ? Au Proche-Orient ??

Combien de fois ? Pas beaucoup
1,5-2% du génome des Hommes modernes non africains est hérité de 
Néandertal

Barrière culturelle, de comportement
Comment étaient envisagés sur le plan culturel des relations sexuelles entre 
Hommes modernes et Néandertaliens ? (voire entre Femmes modernes et Néandertaliens)

Barrière écologique
Si les Hommes modernes et les Néandertaliens n’occupaient pas les mêmes niches 
écologiques et que les rencontres étaient rares.

Barrière biologique, pré ou post reproduction :
Spz néandertaliens non attirés par ovule sapiens, mort in utero ou en bas âge, faible fertilité des hybrides



Le métissage sapiens/néandertal

Il s’est produit, il y a 50 000 ans, des métissages entre Néandertals et Hommes modernes.

A cette époque, les deux groupes n’étaient pas en total isolement reproducteur : des 
hybrides pouvaient naître et être fertiles (ce sont nos ancêtres !). 

Mais ces événements étaient rares : manque d’occasions ou faible fertilité des hybrides ? 
Interdits culturels pour les unions sapiens/néandertals ?

Etait-ce fréquent dans la lignée humaine ?



Mais encore …

54

2010 : Séquençage du génome mitochondrial de Denisova (Reich et al. 2010)

2012 : Génome de haute qualité pour Denisova. (Meyer et al. 2012)

Vindija

Altai

Goyet

Spy
Mezmaiskaya

Les Cottés

Denisova



Le génome de Denisova

55

ADN nucléaire : Denisova, une lignée 
proche, mais divergente des 
Néandertaliens

Néandertaliens

Homo sapiens

640 000 ans

1 million d’années

ADN mt : Denisova, une lignée très 
divergente de Neandertal et de Sapiens

Comment réconcilier les deux informations ?



Le génome de Denisova
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Homo sapiens

Neandertal

Denisova

Africains

Non-africains

Mélanésiens

Asiatiques

Européens

1) Un effet de coalescence ancienne 
?



Le génome de Denisova
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Homo sapiens

Neandertal

Denisova

Africains

Non-africains

Mélanésiens

Asiatiques

Européens

1) Un effet de coalescence ancienne 
?

2) Un métissage entre Denisova et 
une espèce humaine « archaïque » 
?

Homo archaïque



Le génome de Denisova
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Homo sapiens

Neandertal

Denisova

Africains

Non-africains

Mélanésiens

Asiatiques

Européens

1) Un effet de coalescence ancienne 
?

2) Un métissage entre Denisova et 
une espèce humaine « archaïque » 
?

3) Un métissage entre Neandertal et 
une lignée Homo sapiens ancienne 
?

Homo archaïque



Le génome de Denisova
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Homo sapiens

Neandertal

Denisova

Africains

Non-africains

Mélanésiens

Asiatiques

Européens

1) Un effet de coalescence ancienne 
?

2) Un métissage entre Denisova et 
une espèce humaine « archaïque » 
?

3) Un métissage entre Neandertal et 
une lignée Homo sapiens ancienne 
?

Homo archaïque

Des simulations sont en accord avec le modèle à double/triple métissage.
L’ADN mitochondrial néandertalien viendrait de la lignée Homo sapiens !



Des relations entre Denisova et Homo 
sapiens

60

Denisova

Variants
Denisoviens

++++

+

++

+

+

Un métissage entre Denisova et 
les ancêtres 
des Asiatiques de l’est
des Mélanésiens

Sankararaman et al. 2016

2 événements de métissage différents :
Avec une population proche de Denisova
Avec une population éloignée de Denisova
(Browing et al. 2018)



Des métissages fréquents
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Homo sapiens

Neandertal

Denisova

Africains

Non-africains

Mélanésiens

Asiatiques

Européens

Homo archaïque

Altai

Eurasie Occidentale

Altai

???



Des relations entre Denisova et 
Néandertal

19/05/2017 62

Répartition de Néandertal
Denisova

Denny ; fille ; 13 
ans

50 000 ans

La moitié de son génome provient de Néandertal
La moitié de son génome provient de Denisova
Son père dénisovien porte des fragments d’origine 
néandertalienne



Quel impact sur le génome des Homo 
sapiens actuels ?
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Homo sapiens à la conquête du monde

De très nombreux flux de gènes : 
Réseaux de groupes humains contenant



Séquencer et étudier le génome : quelques aspects 
méthodologiques

Origines de l’espèce humaine : une branche du buisson 
humain ?

Homo sapiens parcourt le monde – et s’y adapte

Présentation d’un outil méthodologie : MEGA



Néolithisation de l’Europe

Mésolithique

Populations nomades
Faible densité de population

Chasse, pêche
Cueillette

Néolithique

Populations sédentaires
Augmentation de la densité de population

Elevage
Agriculture

Une transition culturelle apparue au Proche-Orient, qui a diffusé vers l’Europe.



Néolithisation de l’Europe

Mésolithique

Populations nomades
Faible densité de population

Chasse, pêche
Cueillette

Néolithique

Populations sédentaires
Augmentation de la densité de population

Elevage
Agriculture

Une transition culturelle apparue au Proche-Orient, qui a diffusé vers l’Europe.



Néolithisation de l’Europe

19/10/2017 68

9500 BP

5000 BP

8700 BP

7500 BP

8200 BP

7600 BP

Rubanée

Cardial

Diffusion de pratiques ou de populations ?
Quelles relations avec les chasseurs-cueilleurs locaux



Néolithisation de l’Europe
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1. ACP sur des populations modernes

Haak et al. 2015



Néolithisation de l’Europe
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1. ACP sur des populations modernes`
2. Projection des populations anciennes



Néolithisation de l’Europe
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Structuration géographique 
des chasseurs-cueilleurs



Néolithisation de l’Europe
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Faible différence entre derniers 
chasseurs-cueilleurs et premiers 
agriculteurs au Proche-Orient.
Continuité génétique



Néolithisation de l’Europe
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Discontinuité génétique entre 
chasseurs-cueilleurs/agriculteurs en 
Europe : remplacement de 
population.



Néolithisation de l’Europe
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Durant le Néolithique moyen, la 
différenciation génétique diminue : 
métissage ?



Admixture hunter gatherers/farmers

75

Mathieson et al. 2015



Néolithique tardif
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Métissage entre populations des steppes et 
agriculteurs néolithiques



Néolithisation de l’Europe

Comment s’est passée cette migration ?

Croissance de la population des agriculteurs, qui étendent peu à peu leur territoire 
sur celui des chasseurs-cueilleurs.



Néolithisation de l’Europe

Comment s’est passée cette migration ?

Où s’est passé ce métissage ?
Au front de la vague de migration ? Ou en décalé ?

Agriculteurs espagnols

Agriculteurs allemands

Agriculteurs hongrois

Chasseurs-cueilleurs 
mésolithiques

Chasseurs-cueilleurs
paléolithiques

Agriculteurs anatoliens

Lipson et al. 2017

Répartition géographique et 
temporelle des agriculteurs 
néolithiques Distance génétique des HG proportionnelle à la distance 

géographique



Néolithisation de l’Europe

Comment s’est passée cette migration ?

Où s’est passé ce métissage ?
Au front de la vague de migration ? Ou en décalé ?

Agriculteurs espagnols
Agriculteurs allemands
Agriculteurs hongrois
Chasseurs-cueilleurs 
mésolithiques
Chasseurs-cueilleurs
paléolithiques
Agriculteurs anatoliens

Métissage progressif 
au cours du temps Avec les HG locaux



Néolithisation de l’Europe

Comment s’est passée cette migration ?

Où s’est passé ce métissage ?
Au front de la vague de migration ? Ou en décalé ?

Où étaient les HG locaux pendant tout ce temps ?
Quel est l’impact culturel de ce métissage ?

Au Cerny, des agriculteurs avec des traits 
culturels rappelant le Mésolithique.

Des métis ?
• ADN mitochondrial : pas de traces 

significatives
• Autosomes + chromosome Y = en cours



Adaptation à un environnement naturel : les UVs



Adaptation à un environnement naturel : les UVs

Les UVs peuvent créer des mutations 
et promouvoir les cancers de la peau

Les UVs dégradent les folates, nécessaires 
au développement embryonnaire

Exposition aux UV

Les UVs participent à la synthèse de 
provitamine D

Carence en vitamine D : rachitisme, 
ostéoporose



Epiderme 

Mélanocytes Kératinocytes Kératine 

Mésoderme 

Couleur sombre de peau

Mélanine

Tyrosine

Voie de biosynthèse de 
la mélanine



Population métis Afro-américaines
Allèle au SNP rs1426654 (gène SLC24A5)

Adaptation génétique à la quantité d’UV.



Mais …

https://www.angelicadass.com/humanae-project



Adaptation aux Uvs
Adaptation à l’altitude

Adaptation aux pathogènes …

L’environnement humain est aussi culturel !



Fréquence du phénotype de persistence de la lactase à l’âge adulte dans plusieurs 
populations du monde



Fréquence de LP observée Fréquence de LP prédite à partir du CT-13910



Des SNP différents autour du gène de la lactase sont associés au 
phénotype dans les différentes populations

Tanzanie, Kenya



Finlande :  C/T-13910 et G/A-22018

Kenya, Tanzanie : G/C -14010

Ethiopie : C/G−13907 et T/G−13915 

Arabie Saoudite :T/G−13915 , T/C−3712

Fixation d’un facteur de transcription qui 
promeut l’expression de LCT



Pas de corrélation entre le génotype des populations et le 
phénotype (LP)



Evolution du phénotype : la lactase

Evolution du phénotype

Mutations Phénotype??? Environnement

Exemple de la Lactase persistence

Capacité de digérer le lactose à l’âge 
adulte
Associé à la présence de mutations dans 
la région de régulation.

Segurel & Bon 2017

Augmentation de la fréquence de la 
mutation tardive :
• Dépend de la pression de sélection
• Par métissage avec les pops des 

steppes



Evolution du phénotype : la lactase

Céramiques dédiées à la fabrication de fromage 
(source : Kuyavia, Pologne – 7000 ans)

La fabrication de fromage permet de 
digérer le lactose, et donc d’ingérer 
des produits laitiers sans risque 
d’intolérance.



Construction d’une niche culturelle : utilisation du lait non fermenté 
dans l’alimentation à l’âge adulte.

Réponse génétique à cette nouvelle niche : sélection de phénotypes 
adaptés et donc d’allèles

Coévolution dans plusieurs régions du monde, avec sélection d’allèles 
différents mais dont le rôle est similaire : modification de la fixation 
d’un régulateur de transcription.



Séquencer et étudier le génome : quelques aspects 
méthodologiques

Origines de l’espèce humaine : une branche du buisson 
humain ?

Homo sapiens parcourt le monde – et s’y adapte

Présentation d’un outil méthodologie : MEGA



MEGA : Molecular Evolutionary
Genetics Analysis

Source : https://www.megasoftware.net/

Constituer un jeu de données

L’analyser



MEGA : Molecular Evolutionary
Genetics Analysis

Insérer de nouvelles séquences



MEGA : Molecular Evolutionary
Genetics Analysis

Aligner les séquences les unes aux autres

Save to file



MEGA : Molecular Evolutionary
Genetics Analysis



MEGA : Molecular Evolutionary
Genetics Analysis



MEGA : Molecular Evolutionary
Genetics Analysis



MEGA : Molecular Evolutionary
Genetics Analysis

Jeux de données à appliquer (à télécharger sur https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore)

Comparer ADN mitochondrial 
Neandertal et H. sapiens

Montrer qu’ils appartiennent à 
deux lignées maternelles 
différentes.

Sinon :
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/popset/1026355610



Conclusion

La génétique : permet de reconstituer les relations de parentés entre groupes/individus
permet de reconstituer l’histoire des populations
donne accès au phénotype, mais avec de nombreuses réserves

L’étude de l’ADN ancien est soumis à des limitations :
préservation de l’ADN
contamination par de l’ADN humain/environnemental

Mais c’est un outil puissant pour étudier l’évolution de taxons éteints ; avoir un aperçu 
de la diversité génétique à un instant t (relation avec phénomènes culturels) ; étudier 
l’évolution en cours ; …

La paléogénétique profite des développements récents de la génétique, génomique, 
microbiome ; épigénétique …


