LES FANTOMES DU PASSE

>  Pourquoi faire cela alors que nous pour-
rions nous tourner vers les ossements et les
génomes humains pour obtenir ces informa-
tions? D’abord, parce que la fiabilité d’une
hypothese est renforcée lorsque les données
génomiques de deux organismes distincts
racontent la méme histoire, en particulier
pour deux organismes aussi différents qu'un
humain et une bactérie. De plus, il arrive que
les génomes se completent; 'un apportant
des informations inaccessibles a partir de
lautre. Par exemple, en 2004, des données
issues des génomes d’Helicobacter pylori ont
distingué deux communautés ethniques dans
la région du Ladakh, en Inde, alors que les
marqueurs génétiques humains disponibles a
I’époque ne le permettaient pas.
Aujourd’hui, plutdt que d’examiner une
seule variété de microbes, il pourrait étre
utile de s’intéresser a leur ensemble, afin de
mieux comprendre le passé de notre espece
et peut-étre son avenir. I’idée d’holobionte
(un hote et tous ses microorganismes asso-
ciés, étudiés comme un seul hologénome)
prend peu a peu forme a mesure que nous
approfondissons nos connaissances sur les
milliers d’especes microbiennes qui vivent
dans et sur notre corps.

BIEN DIGERER LES ALGUES

Mais notre microbiote ne se contente pas
de refléter I'évolution humaine - il ’affecte éga-
lement. A travers les microorganismes auxquels
nous sommes associés, nous acquérons parfois
des capacités nouvelles et bénéfiques. Par
exemple, une étude de 2010 a révélé que de
nombreux individus vivant au Japon possé-
daient un gene, dans des microbes de leurs
intestins, permettant de dégrader les glucides
issus des algues plus efficacement. Ce méme
géne est absent des intestins des populations
d’Amérique du Nord ol, contrairement au
Japon, les algues ne sont pas un aliment de base.

Ce gene pourrait avoir été acquis par une
bactérie du microbiote intestinal humain,
Bacteroides plebeius, probablement a partir de
la bactérie marine Zobellia galactanivorans.
Cette derniere aurait jadis été ingérée par des
individus au Japon, entrant ainsi dans leurs
intestins dans leur forme entiere ou bien frag-
mentées, leur ADN faisant partie de ces é1é-
ments ingérés. Comme les bactéries sont
capables d’acquérir de nouveaux genes par
transfert horizontal, Bacteroides plebeius a vrai-
semblablement assimilé ce géne dans I’envi-
ronnement intestinal. Celui-ci aurait alors été
bénéfique a la fois a la bactérie et a ’hdte en
ouvrant la voie a une nouvelle source de nutri-
ments, et aurait donc été maintenu au sein de
la population par sélection naturelle.

En élucidant la nature des interactions de
nos microbes avec nos ancétres depuis des
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LA TENDANCE D’«HELICOBACTER
PYLORI» A PROMOUVOIR
UN CANCER DE ESTOMAC
DEPENDRAIT DU DEGRE DE
« COMPATIBILITE » DE LA SOUCHE
BACTERIENNE AVEC SON HOTE
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temps immémoriaux, de nombreuses perspec-
tives s’offrent a nous. Ces symbioses ances-
trales aideront non seulement a interpréter
notre histoire, mais aussi & optimiser nos
recherches, et les résultats de ces dernieres, a
améliorer notre arsenal thérapeutique.

INCOMPATIBILITES
MICROBIENNES

Ainsi, la tendance de la bactérie
Helicobacter pylori a promouvoir le dévelop-
pement d’un cancer de I’estomac semble
dépendre du degré de «compatibilité» de la
souche bactérienne avec son hote. Dans une
étude examinant le cancer de I’estomac et ses
liens avec Helicobacter pylori en Colombie, des
chercheurs ont découvert que les souches
africaines de la bactérie étaient plus propices
a causer des cancers dans la population
colombienne, ces mémes souches n’étant pas
aussi fréquemment carcinogenes chez les
populations africaines. Cette observation
laisse entrevoir la possibilité de prévenir les
cancers gastriques, a 1’échelle de 'individu,
en minimisant les risques d’incompatibilité
entre les hotes et leurs bactéries.

Nous commencons désormais & com-
prendre comment ces symbioses de longue
date ont contribué a faire de nous ce que nous
sommes aujourd’hui. De récentes recherches
ont ainsi confirmé que plus des organismes
sont étroitement apparentés, plus la compo-
sition de leur microbiome dans son ensemble
est similaire. Un jour, cette archive micros-
copique pourrait nous aider a comprendre les
relations évolutives entre les especes.

On met souvent en avant les bénéfices
considérables de ’étude du microbiome dans
la compréhension des maladies. Toutefois,
I'idée que nos microbes puissent nous rensei-
gner sur nos lointains ancétres disparus est
peut-étre une idée plus intrigante encore. m
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L'ESSENTIEL

® Le séquencage de PADN
de divers fossiles a précisé
Phistoire des lignées humaines.

©® P’homme moderne et
Néandertal auraient eu un freére,
Phomme de Denisova, qui vivait
en Asie. Il est encore présent
génétiquement chez les
habitants du Sud-Est asiatique.

LES FANTOMES DU PASSE

LES AUTRICES
® Le génome de Phomme

moderne contient de 12 6%

de genes d’origine

néandertalienne

et dénisovienne. 3

® Plusieurs génes

des humains archaiques
ont été favorables

au succes d’Homo sapiens.

d’Aix-Marseille.
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Homo sapiens,
une espece
mosaique

L'étude du génome humain et de plusieurs fossiles
montre que nos ancétres se sont hybridés a diverses
reprises avec les especes humaines archaiques qu'ils ont
rencontrées. Nous devons beaucoup a ces métissages.

omo sapiens, d’origine africaine, aurait
quitté le continent et remplacé implacable-
ment tous les humains archaiques qu’il a
rencontré jusqu’a rester le seul représen-
tant du genre. Ce scénario d’une conquéte
irrépressible et «sans pitié» a longtemps pré-
valu: la génétique I’a rendu obsolete. En effet,
depuis quelques années, on se rend compte
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que notre génome comporte des fragments
d’ADN appartenant a d’autres especes du
genre Homo, notamment les Néandertaliens et
les Dénisoviens, preuve de métissages anciens,
d’hybridation entre especes. Comment en est-
on arrivé a ces conclusions? Que nous
racontent-elles de notre passé?

Grace aux progres techniques, le séquen-
cage de la totalité du génome humain, compilé
a partir de plusieurs individus, a été achevé
en 2004. Le premier séquencage d’un seul
humain a été publié en septembre 2007. Les
hommes fossiles ne sont pas en reste: a la
méme époque, PADN mitochondrial de
’homme de Néandertal a été séquencé par
I’équipe de Svante Pdibo, a linstitut Max-
Planck, a Leipzig, en Allemagne. Rappelons que





