observé un niveau tres important de geénes
homozygotes indiquant que les caracteres héri-
tés des parents sont identiques. Les
Néandertaliens vivaient bien dans des groupes
petits et probablement dispersés, avec peu de
chance de se rencontrer.

UN NOUVEAU VENU

En 2008, dans une grotte en Sibérie du Sud,
a Denisova, dans les montagnes de I’Altai, on a
découvert un morceau de phalange daté autour
de 50000 ans. Dans cette grotte qui a été utilisée
plus de 100000 ans, on a trouvé différents objets,
notamment des outils en pierre et des restes de
bijoux qui montrent qu’elle a été occupée par des
Néandertaliens et par ’homme moderne.

L’os est trop petit (ce serait celui d’un
enfant de sept ans) pour autoriser une identi-
fication morphologique, mais il contenait suf-
fisamment de matiere pour une analyse de
’ADN mitochondrial. Les résultats, publiés
en 2010, ont déconcerté: ce n’est ’ADN ni d’un
homme moderne, ni d’un Néandertalien! Ainsi
un troisieme type d’humain a vécu dans la
grotte de Denisova (la suite montra que la pha-
lange appartenait & une petite fille). La
séquence de cet ADN mitochondrial n’a jamais
été trouvée auparavant chez ’lhomme moderne
et elle differe de facon importante de celle
identifiée chez tous les Néandertaliens. Elle
correspond a un troisieme humain, les
Dénisoviens, pour lequel nous n’avons aucune
information paléoanthropologique.

Ainsi, une nouvelle espece humaine a été
identifiée et, pour la premiere fois, a partir de
I’étude non pas de fossiles mais de la séquence
de son ADN. Un autre groupe d’hominidés
archaiques, distinct des Néandertaliens, vivait
en Eurasie il y a environ 50000 a 150000 ans.
Depuis 2019, on rattache aussi a cette popula-
tion fossile une hémimandibule trouvée il y a
plusieurs décennies au Tibet. Cela montre que
I’aire de répartition de cette forme fossile était
assez grande et que ces individus étaient bien
adaptés aux hautes altitudes.

Treés rapidement, en 2010, P'analyse du
génome complet contenu dans la phalange, est
réalisée. Les données permettent aussi d’esquis-
ser un portrait de ’'Homo de Denisova: selon
toute vraisemblance, la jeune fille avait la peau
foncée et les yeux et les cheveux bruns alors que
les Néandertaliens auraient eu la peau claire avec
des cheveux allant du brun au blond vénitien.

Apres cette phalange, nommée Denisova 3,
deux molaires ont été découvertes (Denisova 4
et 8) et leur ADN analysé. Toujours dans la
grotte de Denisova, mais dans une couche infé-
rieure, la présence de ’ADN mitochondrial
dénisovien a été prouvée en 2017 dans les sédi-
ments, mais sans qu’aucun fossile ne soit
repéré. Enfin, le matériel génétique d’une
seconde molaire inférieure de lait (Denisova2),

Homo sapiens, une espece mosaique

trouvée en 1984 dans une couche profonde de
la grotte, a été aussi analysé en 2017: I'individu,
le quatrieme découvert a ce jour, était une fille
de 10 a 12 ans. Le fossile est daté de 100000 a
150000 ans, et est donc le plus ancien de ceux
connus a ce jour.

Les populations eurasiatiques ont recu une
contribution variable entre 1 et 6% de leur
génome des Dénisoviens (en plus de celle de
Néandertal). Les populations mélanésiennes
(les Aborigenes australiens et les Polynésiens)
sont celles qui ont recu la plus grande contri-
bution. Or ces mémes populations vivent
aujourd’hui dans une région géographique
extrémement éloignée du site de Denisova.

En 2018, une étude a mis en évidence deux
vagues de mélange avec les Dénisoviens, 'une
provenant d’une population étroitement appa-
rentée a lindividu dénisovien de P’Altal
(aujourd’hui ses traces sont principalement pré-
sentes en Asie orientale) et 'autre & partir d’'une
population plus éloignée, et présente aujourd’hui
chez les Papous et les Sud-Asiatiques. Les popu-
lations est-asiatiques sont les seules a avoir des
contributions relativement égales et non négli-
geables de ces deux composantes.

DENISOVA CHEZ LES PAPOUS

Ces travaux ont été complétés en 2019 par
’étude d’haplotypes (un groupe d’alléles situés
sur un méme chromosome) dénisoviens dans
161 nouveaux groupes humains vivant
aujourd’hui dans 14 iles de ’Asie du Sud-Est et
de la Nouvelle-Guinée. Résultat? Les
Dénisoviens étaient séparés en au moins trois
branches génétiquement et géographiquement
distinctes, I'une qui a contribué a I'introgression
en Océanie et dans une moindre mesure en
Asie (D,), une autre apparemment limitée a la
Nouvelle-Guinée et aux iles voisines (D,) et une
troisieme en Asie de I’Est et en Sibérie (D).

Sur le plan reproductif, les lignées D, et D,
se sont fortement séparées de la lignée de I'in-
dividu de la grotte de Denisova (D). Cette
séparation s’est produite entre 283000 et
363000 ans: D, s’est séparée il y a environ
363000 ans et D, il y a environ 283000 ans.

Cela suggere que les Dénisoviens étaient
capables de franchir des barrieres géogra-
phiques majeures. Ils couvraient donc une
incroyable diversité d’environnements, des
steppes continentales tempérées aux iles équa-
toriales tropicales. Toutes les lignées se sont
reproduites avec des hommes modernes, en
laissant des traces dans 4% des génomes des
Papous, et plus de 400 genes ont été sélection-
nés et sont impliqués dans 'immunité et dans
le régime alimentaire.

Des futurs travaux devront préciser et
étayer ces données, mais d’ores et déja nous
savons que nous, Homo sapiens, sommes des
individus composites! m
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L'ESSENTIEL

@ Aujourd’hui, les humains
ne sont représentés que par
une seule espece: Homo sapiens.

@ Ce ne fut pas toujours le cas,
et par le passé, plusieurs especes
du genre Homo ont cohabité
(Néandertaliens, Dénisoviens...)
et se sont métissées.

@ Plus encore, grice a des
techniques d’apprentissage

LES FANTOMES DU PASSE

profond, ou des analyses
génétiques classiques, on peut
mettre en évidence des
croisements avec des especes,
ou au moins des sous-
populations, inconnues

du registre fossile.

@ Notre arbre généalogique

compt
de ces
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