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évolution décisive des sociétés préhis-
toriques. Comment préciser cet événe-
ment? Plusieurs disciplines y contri-
buent. Les phytogénéticiens analysent
les modifications morphologiques et
physiologiques induites par la domes-
tication : ils identifient les mutations des
gènes et estiment le temps nécessaire
pour qu'elles se fixent dans le génome
de toute la sous-espèce. Grâce à de nou-
velles techniques, telle la flottation, qui
sépare des particules solides selon leur
densité dans un liquide, les archéobo-
tanistes récupèrent les résidus végétaux
des divers niveaux de stratification. En
outre, grâce aux progrès des méthodes
analytiques, les chimistes se conten-
tent d'échantillons 1 000 fois plus petits
que naguère pour distinguer, au car-
bone 14, les espèces sauvages et les
espèces cultivées à partir d’éléments car-
bonisés de caryopses (les grains des gra-
minacées) ou de fragments d’épis. Enfin,
la microscopie électronique à balayage
révèle des modifications des grains qui
résultent de la domestication : on

remonte ainsi à la végétation d’une
époque donnée, à partir de l’analyse
du pollen trouvé dans les sédiments. 

Comment identifier l’époque et le
lieu de la domestication des plantes? En
premier lieu, on a analysé et daté des
instruments agricoles mis au jour lors
de fouilles et l'on a croisé ces informa-
tions avec des analyses des déboisements
et des brûlis anciens. Ces études mon-
trent que la domestication des céréales
dans le Croissant fertile s'est déroulée
sur une courte période : entre quelques
dizaines d'années et deux siècles.

Selon D. Zohary, la mise en culture
de chacun des végétaux serait interve-
nue en une seule fois, à l’initiative d’une
seule population : alors que des cen-
taines d'espèces sont présentes dans le
Croissant fertile, très peu d'entre elles
ont donné naissance aux espèces culti-
vées actuelles. D. Zohary conclut que le
résultat obtenu d'emblée a été si satis-
faisant qu’il a évité toute tentative ulté-
rieure de domestication de plantes de
cette espèce ou d’espèces similaires.

Où est née l'agriculture?

La biologie moléculaire est également
utile pour l’identification du lieu ou des
lieux de naissance de l’agriculture en
Asie Mineure. Nous avons étudié un
grand nombre d’échantillons de blé sau-
vage Triticum monococcum boeoticum et
de ses formes cultivées (le premier nom
est celui de la famille, le deuxième celui
de l'espèce et le troisième celui de la
sous-espèce). Pour interpréter nos résul-
tats, nous avons d'abord supposé que
les différences génétiques accumulées
depuis la séparation entre les espèces
cultivées et sauvages, il y a 12 000 ans,
n'empêchent pas l’identification des
ancêtres communs. Nous fondions cette
hypothèse sur le mode de reproduction
des formes cultivées présentes dans
quelques régions marginales d’Europe :
elles sont autogames, c'est-à-dire qu'elles
s'autofécondent, de sorte que ces sous-
espèces n'ont pas subi de croisement
entre elles ou avec des formes sauvages.

Pour nos analyses, nous avons uti-
lisé une nouvelle classe de marqueurs
moléculaires, les AFLP (en anglais,
amplified fragment length polymor-
phism, soit «polymorphisme de longueur
des fragments amplifiés»), dont nous
détaillerons la technique plus loin : la
présence de ces marqueurs chez deux
sous-espèces révèle une parenté.

Nous avons admis que la flore
actuelle de l'habitat primaire de l'espèce
sauvage est analogue à celle d'il y a
12 000 ans : l’habitat primaire est le lieu
où l’espèce considérée croît spontané-
ment ; on l’identifie par une impor-
tante variabilité génétique ; l’habitat
secondaire, lui, est la zone où la plante
a été introduite. Autrement dit, nous
avons supposé que l'ancêtre sauvage
reste abondant, et que la période entre
la domestication et nos jours est insi-
gnifiante comparée aux périodes d'ap-
parition d’une espèce, qui se comptent
en millions d'années.

Enfin nous espérions que les popu-
lations de blé récoltées dans diverses
localités du Croissant fertile – l’habitat
primaire de l’espèce sauvage – seraient
suffisamment différentes pour que l'on
identifie des variétés les plus proches
génétiquement des espèces cultivées ;
ainsi nous pourrions déterminer le lieu
de domestication du blé engrain.

Nous avons également tenu compte
de la présence des espèces sauvages
dans des milieux extérieurs au Crois-
sant fertile, et de l’existence d’une variété
semi-sauvage, Triticum monococcum aegi-

TIGRE

EUPHRATE

Cafer
Höyük

Siverek

Monts Karaca Dag
Nevali
Corl

Cayönü

Diyabakir

L

HONGRIE

ROUMANIE

BULGARIE

YOUGOSLAVIE

TURQUIE

SYRIE

IRAK

KOWEIT
ARABIE
SAOUDITE

JORDANIE

ISRAËL

LIBAN

GRÈCE

ÉGYPTE

LYBIE

IRANMureybet
Abu Hureyra

Bagdad

Ankara

Prélèvements du groupe D
Sites archéologiques

A-L Zones d'habitat primaire

Alep
L

A
C

D
B E

G
H

I

T. m. boeoticum
T. m. monococcum
T. m. aegilopoides

Euphrate

Tigre
Jourdain

2. DES ÉCHANTILLONS de 338 lignées de blés ont été récoltés au Proche-Orient. Leur ana-
lyse moléculaire a révélé l'histoire génétique du blé engrain. La région du Croissant fertile
(cernée de pointillés rouges) et, particulièrement, le Nord-Ouest de l'Irak et le Sud-Est de
la Turquie (cernés d’un trait plein rouge) ont vu naître l'agriculture. Les neuf zones en jaune,
de A à L, abritent les habitats primaires (où la plante croît spontanément) de l’espèce sau-
vage Triticum monococcum boeoticum, qui est l'ancêtre du blé engrain. Les épis rouges,
verts et violets marquent les zones d'habitat secondaires (où la plante a été introduite). La
région des montagnes du Karaca Dag (en haut, à droite) abrite des sites néolithiques où ont
été retrouvés des grains de blé engrain.
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lopoides, une variété sans doute «férale»,
c'est-à-dire une sous-espèce sauvage
qui dérive soit de plantes domestiquées,
soit du croisement de végétaux domes-
tiqués et sauvages. Notons que, pour
certains botanistes, cette espèce est l'an-
cêtre des formes cultivées de blé engrain.
Ces formes férales colonisent souvent
les territoires modifiés par l’activité
humaine.

Nous disposions de 1 400 grains
sauvages ou cultivés de blé engrain,
nous en avons choisi, d'après leur mor-
phologie, 339 pour une analyse molé-
culaire ; 262 de ceux-ci avaient été
prélevés dans les habitats primaires
et secondaires de l’espèce sauvage, et
leur lieu précis de prélèvement était
connu, à cinq kilomètres près. Nous
avons incorporé à notre analyse 68
échantillons de blé engrain cultivé dans
diverses régions d’Europe, et 9 échan-
tillons, proches de Triticum monococ-
cum aegilopoides, recueillis dans les
Balkans.

La recherche de proximité géné-
tique fondée sur les marqueurs AFLP
commence par l’extraction et la puri-
fication de l’ADN des plants obtenus
à partir de chaque échantillon de
graines mises en culture. Deux
enzymes qui se lient à des sites par-
ticuliers de l’ADN et le coupent à ces
sites engendrent de nombreux frag-
ments. On sélectionne alors certains
de ces fragments (pour simplifier
l'analyse) et on les reproduit en de
nombreux exemplaires par la tech-
nique d'amplification des gènes, ou
PCR (polymerase chain reaction, soit
«réaction en chaîne à la polymérase»).
Dans nos études, nous avons ainsi
amplifié 288 fragments.

Lors de l'amplification, nous avons
marqué les fragments amplifiés en y
introduisant des atomes radioactifs, puis
nous les avons séparés selon leur charge
électrique (on les détecte alors à l'aide
de plaques photographiques que les
atomes radioactifs impressionnent).

La quantité de bandes communes
à deux échantillons mesure leur res-
semblance génétique. Après avoir com-
paré toutes les paires d’échantillons,
on crée des arbres phylogénétiques et
l'on représente graphiquement les rela-
tions de parenté génétique entre les
sous-espèces étudiées. Par précaution,
pour obtenir les arbres, nous avons uti-
lisé dix méthodes d’analyse différentes,
dont les résultats ont été combinés en
un arbre phylogénétique dit de consen-
sus (voir la figure 3).

Les échantillons issus de la même
zone sont génétiquement plus sem-
blables que ceux qui proviennent de
zones différentes, et il existe une
parenté étroite entre le blé engrain cul-
tivé et Triticum monococcum aegilopoides
(cette ressemblance est confirmée par
les caractéristiques morphologiques) :
cette sous-espèce est une forme inter-
médiaire entre les blés sauvages et les
blés cultivés. Elle présente des signes
de domestication qui, outre son habi-
tat – les Balkans –, l’excluent du groupe
des ancêtres possibles du blé engrain
cultivé. Dans les dix arbres phylogé-

nétiques, les grains de blé engrain sau-
vage du groupe D, recueillis dans les
monts Karaca Dag, sont génétiquement
plus proches du blé engrain cultivé que
des autres formes sauvages de Triticum
monococcum boeoticum. 

Une autre représentation graphique
(voir la figure 4) montre que le groupe
D se distingue nettement des autres
groupes : il est le plus proche parent
des différentes sous-espèces de blé
engrain domestiqué. Ainsi, les mon-
tagnes du Karaca Dag, une zone réduite
du Croissant fertile, sont le lieu unique
de la domestication du blé engrain.

3. CET ARBRE PHYLOGÉNÉTIQUE CONSENSUS est établi à partir de dix généalogies obte-
nues par diverses méthodes d'analyse des données génétiques, de formes sauvages et cul-
tivées de blé engrain. Les formes cultivées Triticum monococcum monococcum (MONO) sont
génétiquement très proches des formes semi-sauvages de blé engrain des Balkans, Triti-
cum monococcum aegilopoides (AEGI). L'ancêtre sauvage des formes cultivées appartient
au groupe D (ainsi désigné d'après la zone de prélèvement, voir la figure 2) d'échantillons
de blé engrain sauvage Triticum monococcum boeoticum. Les nombres sur chaque branche
indiquent le nombre de fois, dans les dix arbres généalogiques différents, où la situation
«consensus» a été observée.
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