Homo sapiens, une espece mosaique
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La fagon dont les Homo sapiens (en brun foncé) ont évolué a partir des formes archaiques (en brun
clair) fait débat. Dans toutes les théories de cette évolution présentées ici, I'origine d'Homo sapiens
est en Afrique. Selon la théorie du remplacement (& gauche), ils se sont substitués aux especes
humaines archaiques présentes en Afrique et en Eurasie sans s'y mélanger. Selon la théorie

de l'assimilation (au milieu), les traits modernes issus d'Afrique se sont répandus parmi les groupes
archaiques a la faveur des migrations et de métissages (fléches vertes). Selon la théorie

de I'hybridation (& droite), les hommes modernes ne se sont que rarement croisés avec

des espéces archaiques & mesure qu'ils les remplagaient (fléches rouges). Pour sa part, la théorie
de I'évolution africaine multirégionale (bulle jaune) ne concerne que la période de transition
archaique-moderne en Afrique; elle fait appel a des hybridations entre différents groupes
archaiques distincts. Ce scénario pourrait avoir précédé en Afrique ceux des trois autres théories.

s’est déroulée il y a quelque 70000 ans ou parce
que la fonte de la calotte glaciaire au stade inter-
glaciaire précédent leur aurait permis de colo-
niser un plus vaste territoire.

Quoi qu’il en soit, la population du Proche-
Orient semble conserver des traits archaiques,
qui, en Europe, vont disparaitre, pour se trans-
former en caracteres néandertaliens plus mar-
qués, dits «classiques». Cette distinction
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moment (six adultes, trois adolescents, deux
mineurs, et un bébé) ont été mis au jour sur le
site de I’El Sidroén et ont apporté des informa-
tions. En 2011, "équipe de Carles Lalueza-Fox,
de I'université Pompeu-Fabra, a Barcelone, en
Espagne, a analysé ’ADN mitochondrial de ces
vestiges et a montré que les trois males adultes
du groupe partageaient la méme lignée mater-
nelle, alors que les trois femmes adultes avaient
différentes origines maternelles. Selon les
auteurs de I'étude, il s’agirait d’'un groupe, voire
d’une famille, de Néandertaliens dont les
hommes sont restés dans le groupe familial
alors que les femmes sont venues de 'extérieur.
Ces résultats illustrent un modele de «patrilo-
calité» bien pratiqué encore aujourd’hui, ot les
femmes quittent leur groupe pour rejoindre
celui du conjoint.

Une autre information établie par I’étude
génétique du génome néandertalien est que les
hommes de Néandertal ont constitué une popu-
lation unique, mais de taille réduite. Cela n’a
rien d’évident au vu de 'immensité de aire
occupée par les Néandertaliens au cours de leur
histoire. Des individus de la population néan-
dertalienne européenne ont en effet migré vers
le Proche-Orient et vers I’Asie. On pense en
particulier qu’ils auraient peuplé le Levant pour
échapper alarudesse de la période glaciaire qui

morphologique et géographique invite a penser
qu’'ont existé deux sous-populations de
Néandertaliens, dont 'une, européenne, se serait
différenciée dans un plus grand isolement.

UNE POPULATION DIVISEE

Par ailleurs, la présence des Néandertaliens
en Asie aurait été plus étendue que ne le sug-
gerent les fouilles. En effet, en 2007, la région
hypervariable HVR1 de ’ADN mitochondrial
des restes d’un enfant 4gé de 8 a 10 ans décou-
vert dans la grotte de Teshik-Tash, en
Ouzbékistan, et d’ossements de plusieurs spé-
cimens découverts dans la grotte d’Okladnikov,
en Sibérie, a été séquencée. On a repéré chez
ces individus un motif exclusivement néander-
talien, de sorte que leur appartenance a cette
lignée est certaine. Enfin, en 2010, dans la gale-
rie est de la grotte de Denisova, on a découvert
une phalange d’orteil dont le séquencgage com-
plet de ’ADN nucléaire démontrait qu’elle
appartenait a une femme néandertalienne
ayant vécu il ya 120000 ans.

Grace ala génétique, 'aire néandertalienne
connue a donc été étendue de 2000 kilometres
vers ’est jusqu’au sud de la Sibérie! La compa-
raison des diverses séquences obtenues sug-
gere que les Néandertaliens ont colonisé I’Asie
centrale il y a quelque 130000 ans, le niveau
alors tres bas de la mer Caspienne leur donnant
acces aux espaces russes. Le séquencage de
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LES FANTOMES DU PASSE

>PADN mitochondrial a également renseigné sur
la population féminine efficace, c’est-a-dire les
femmes en age de se reproduire. I’analyse des
fossiles de Vindija, de Feldhofer et ’El Sidrén
amontré que 5000 a 9000 reproductrices seu-
lement sont a 'origine du peuplement d’un
territoire s’étendant de la Croatie a ’Espagne
en passant par "Allemagne. Effectuées a partir
de PADN nucléaire néandertalien déja
séquencé, d’autres estimations convergent vers
une population féminine efficace tres faible.
Les Néandertaliens n’étaient et n’ont jamais
été qu'une poignée! Et c’est sans doute cette
faible démographie qui a contribué a leur dis-
parition. Qui plus est, nous avons montré
en 2019 qu’une légere baisse de la fertilité des
femmes les plus jeunes aurait suffi a entrainer
une rapide extinction.

DE BIEN FAIBLES EFFECTIFS

La confirmation d’une faible démographie
est venue d’une étude publiée en 2013 par 'une
d’entre nous (A. Degioanni, en collaboration
avec J.-P. Bocquet-Appel). Elle a exploré neuf
modeles de la démographie néandertalienne,
dans lesquels ils font diverses hypotheses plau-
sibles sur la taille efficace de la population (le
nombre d’hommes et de femmes se reprodui-
sant), du sex-ratio, de la durée moyenne de vie
d’un individu et celle d’une génération. IIs par-
viennent ainsi a la conclusion que la population

: Métissages —
Homo sapiens archaiques et
Africains modernes

néandertalienne dans son ensemble se comp-
tait en milliers d’individus, et se trouvait vrai-
semblablement comprise entre 5000 et 7000.

Cette faible démographie et des séquences
de geénes aussi proches conduisent certains spé-
cialistes a proposer une population néanderta-
lienne constituée d’un seul bloc. Toutefois,
I'immense aire occupée par les Néandertaliens
n’a pu que favoriser leur fragmentation géogra-
phique et génétique. Pareille fragmentation
génétique n’empéche en rien des échanges
migratoires limités entre sous-groupes limi-
trophes. Selon le scénario qu’elle permet d’écha-
fauder, la population néandertalienne aurait
varié jusqu’ail ya 50000 ans, avant de décroitre
lentement pour disparaitre. La fragmentation
de P’espece néandertalienne n’a pu que la fragi-
liser face a la concurrence, méme modérée, des
hommes anatomiquement modernes.

Cette hypothese se trouve étayée par 'ana-
lyse des trois séquences de ’ADN nucléaire
provenant respectivement de la grotte d’El
Sidrén, Espagne (daté d’environ 49000 ans),
de la grotte de Vindija, en Croatie (44000 ans)
et des restes de la femme trouvée dans une
grotte des montagnes de I’Altai, en Sibérie
méridionale (120000 ans), non loin de I’en-
droit ou ont été mis au jour les vestiges des
Dénisoviens. L’analyse de PADN nucléaire
montre la haute fréquence avec laquelle dans
tous les restes néandertaliens analysés on a
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Homo sapiens est apparu en Afrique il y a moins 300000 ans, puis, en plusieurs vagues, a migré vers I'Eurasie (fléches). La
carte montre les aires d'expansion maximales des diverses especes humaines archaiques. Les ellipses indiquent les régions
ou, d'apres les indices génétiques disponibles, des métissages entre humains modernes et archaiques ont pu se produire.
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Denisoviens et modernes
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