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Imaginez une mutation d’une fréquence de
1/100: un individu non consanguin a une proba-
bilité de 1/100 de porter la mutation regue par
son pere et 1/100 par sa mere, ce qui lui confere
une probabilité d’étre homozygote pour cette
mutation de 1 sur 10000 (100 x 100). Si les deux
parents sont cousins germains et que leur
grand-pere commun porte la mutation (soit une
probabilité de 1/100), il suffit qu’il a transmette
a son petit-fils et a sa petite-fille, qui sont les
deux parents (ce qui a une probabilité de se pro-
duire de 1/16), pour que 'enfant soit homo-
zygote. La probabilité pour leur enfant de
recevoir la mutation par son pere et par sa mere
est donc de 1/16 x 1/100, soit une probabilité 6
fois plus élevée que si ses parents n’étaient pas
cousins germains. D’ailleurs, sur le pourtour
méditerranéen, ol ce que 'on nomme le
mariage «arabe», c’est-a-dire le mariage entre
cousins, est préféré, les personnes atteintes de
maladies récessives sont en majorité les enfants
issus de telles unions. Dans I’Eglise catholique,
Peffet des mariages entre apparentés était bien
connu. Il fallait une dispense pour se marier
entre cousins proches, voire entre cousins
jusqu’au 3¢ ou 4° degré selon les époques.
D’analyse de ces dispenses a d’ailleurs permis
de dessiner une cartographie de I'apparente-
ment en France au xix° siecle, et ce jusqu’au
début du siecle suivant. La consanguinité est

scientifique fascinante.
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tres variable d'un département a I’autre. Son
effet est bien connu dans les généalogies des
rois de France et d’Europe. Les tétes royales
souffrent de maladies récessives du fait des
mariages récurrents entre cousins, qui ne sont
pas rares.

LE MYSTERE
DE LA NON-CONSANGUINITE

Grace aux généalogies reconstituées dans les
régions de Charlevoix-Saguenay-Lac-Saint-Jean,
il a été possible de calculer la consanguinité des
individus malades par rapport aux autres. Et le
résultat a été assez inattendu: les malades ne
sont pas plus consanguins! D’une maniere géné-
rale, la population du Saguenay n’est pas plus
consanguine que n’importe quelle population
européenne. Mais alors, comment expliquer
cette fréquence élevée de malades? Lexplication
est simple: pour chacune des maladies, la muta-
tion est fréquente dans la population.

En effet, pour chacune des maladies spéci-
fiques de cette région, les taux de porteurs
sains, c’est-a-dire les individus qui ne portent
qu’une copie de ces mutations et qui ne sont
donc pas malades, sont d’environ 1 sur 20
ou 30. Certaines des maladies sont spécifiques
a la région (comme l’ataxie spastique de
Charlevoix-Saguenay, la tyrosinémie de type 1,
le pseudodéficit en vitamine D). D’autres sont >

UNE SAVANTURIERE AU PAYS
DE L'ANTHROPOLOGIE GENETIQUE

orsque vous regardez un film comme La Guerre du feu ou des
L documentaires sur Cro-Magnon et consorts, vous voyez des hommes

blancs. Longtemps on a effectivement pensé que la peau des Homo
sapiens sortis d'Afrique pour s'installer en Europe s'était rapidement
éclaircie pour mieux synthétiser la vitamine D sous le faible soleil du nord.
Mais de récentes découvertes en paléogénétique suggerent que les
Européens de l'Ouest avaient certes les yeux bleus (une mutation acquise
il y a 40 000 ans), mais ont conservé une peau sombre pratiquement
jusqu'au début du Néolithique, il y a 6 000 ans en France. Des résultats qui
bouleversent nos représentations classiques, comme bien d'autres, racontés
avec verve et pédagogie par Evelyne Heyer, professeuse d'anthropologie
génétique au Muséum national d'histoire naturelle, dans son dernier livre.
Car, depuis vingt ans, les progres de l'informatique couplés aux techniques
d'amplification et de séquencage de 'ADN ont permis de « faire parler »
UADN ancien comme celui de nos contemporains, pour mieux comprendre
la longue et complexe saga humaine depuis que notre lignée s'est séparée
de celle des chimpanzés il y a 7 millions d'années. Mais il ne faut pas croire
que ces recherches se ménent uniquement derriére un séquenceur ou un
ordinateur : pour récolter les échantillons d’ADN nécessaires, Evelyne Heyer
abourlingué sur une bonne partie de la planéte, de l'Asie centrale jusqu’a
la Mongolie en passant par U'Afrique et le Canada, et son récit est truffé
d’'anecdotes savoureuses sur ses voyages. Au fil des chapitres, on suit avec
plaisir et curiosité cette Indiana Jones de la génétique explorer Uhistoire des
Pygmées, rappeler la véritable découverte de 'Amérique, suivre la grande
chevauchée des Scythes ou le déferlement de 'armée de Gengis Khan sur
UEurope jusqu'a analyser les migrations contemporaines. Une épopée
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Vous étes professeuse en anthropologie
génétique, une discipline suffisamment
mal connue pour ne pas avoir
d'occurrence dans Wikipédia.
Comment la définiriez-vous ?

C'’est un champ disciplinaire dans
lequel on utilise la génétique comme outil
pour faire de l'anthropologie, c'est-a-dire
pour étudier la diversité humaine — dans
l'espace et dans le temps - sur le plan
biologique, mais aussi sur le plan
socioculturel. Les deux étant
intimement liés, car des différences
de langues, de religion, d'organisation
sociale... créent des barrieres plus
ou moins poreuses aux flux de genes
entre les populations, et jouent ainsi
sur leur évolution. C'est ce que
nous étudions dans mon laboratoire
du musée de 'Homme.

Existe-t-il beaucoup d'équipes
comme la votre ?

De par le monde, on en compte
une petite dizaine, qui toutes rassemblent
des chercheurs ayant une tres bonne
formation a la fois en biologie, en
mathématiques et en statistiques
- voire en informatique -, et qui
travaillent en étroite collaboration
avec des chercheurs en sciences
humaines : historiens, linguistes,
sociologues, démographes...
en fonction des projets.

Comment est née votre passion ?

Tout a commencé avec ma thése de
biométrie, que j'ai d'ailleurs menée dans
un laboratoire d'historiens, pendant
laquelle j'ai essayé de comprendre la forte
prévalence de la maladie de Rendu-Osler
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dans le Jura et notamment dans la vallée
de la Valserine. Or cette forte prévalence
d'une maladie génétique rare dans une
région qui n'était pas isolée n'a pu
s'expliquer que par des phénomeénes
culturels (voir page 23) : c'est ce qui m'a
entrainée vers l'anthropologie génétique,
une discipline qui exige beaucoup de
terrain. Mes travaux m'ont par la suite
amenée au Canada, en Afrique centrale,
en Asie centrale jusqu’en Mongolie...

et ces rencontres avec des populations
tres différentes m'ont non seulement
nourrie humainement, mais m'ont
inspiré beaucoup de projets de recherche.
De quoi combler quelqu'un comme

moi qui aurais révé étre une exploratrice
au xIx® siecle.

Comment est né ce livre ?

Ce livre a deux raisons d'étre. D'abord,
je voulais montrer que la science peut
aussi étre une aventure et raconter
la vie de terrain avec ses bonnes surprises
— comme le plaisir de découvrir que
l'on partage le méme sens de 'humour
avec des Pygmées — et ses dangereuses
péripéties, comme lorsqu'en Sibérie nous
avons failli mourir emportés par les eaux
glaciales d'une riviere. Ensuite, ayant été
commissaire générale de la rénovation
du musée de 'Homme, j'avais envie de
revenir sur les nombreuses découvertes
exposées dans nos nouvelles salles.

Et, encore une fois, rappeler que nous
avons tous des ancétres migrants, que
nous sommes tous issus d'un mélange
de gens que l'on pourrait définir comme
« autres », dans l'espoir d'apporter

ma pierre a une meilleure tolérance

et un meilleur vivre-ensemble.

Et quelles sont vos recherches en cours
dont on ne trouvera pas encore
les résultats dans ce livre ?

J'ai de nombreux projets. Parmi
les plus avanceés : une sorte d'atlas de
la diversité génétique en France
meétropolitaine au début du xx° siecle.
Pour cela, nous sommes en train
d'échantillonner 10 000 personnes
réparties sur tout le territoire dont
les quatre grands-parents étaient localisés
dans l'Hexagone. Notre objectif est de voir
s'il existe des différences sur le plan
génétique entre les régions, lesquelles,
et comment les expliquer. Par des
migrations ? Par la variation des structures
familiales ? Nous espérons notamment
trouver des différences entre certains
génes impliqués dans la réaction
immunitaire. Ou dans la perception du
gout, avec l'idée de peut-étre trouver un
lien avec les traditions culinaires. Un autre
projet consiste a étudier, grace a 'ADN
ancien, la population d'fle-de-France
depuis le Néolithique jusqu’a nos jours.
Nous avons pu avoir acces a pres de
400 fossiles de huit périodes différentes.
Nous espérons récupérer du matériel
génétique de suffisamment bonne qualité
chez au moins 200 individus, pour voir
s'ily a continuité ou discontinuité
de populations, puis évaluer quelle est
la contribution des peuples anciens
a la population d'aujourd’hui. Une autre
facon d'explorer la question de « Nos
ancétres les Gaulois. »
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