
56 / POUR LA SCIENCE N° 527 / SEPTEMBRE 2021

PALÉOANTHROPOLOGIE
« NON, ON NE VIENT PAS DE DÉCOUVRIR DEUX NOUVELLES ESPÈCES HUMAINES ! »

C’est un arbre de parenté, une sorte d’arbre 
généalogique des espèces ?

Oui… et non. La construction d’un arbre 
phylogénétique est très différente suivant que 
l’on dispose de matériel génétique ou pas. 
S’agissant de ce crâne daté par l’équipe de 
Xijun Ni d’environ 150 000 ans, il n’y a pas de 
matériel génétique. Établir un arbre phylogé-
nétique est alors assez compliqué, parce que 
l’on ne peut s’appuyer que sur l’anatomie des 
fossiles. Toutefois, la ressemblance anato-
mique ne peut pas être utilisée comme la res-
semblance entre des génomes, qui, elle, 
permet de calculer des distances génétiques. 
La morphologie osseuse n’est pas une traduc-
tion simple du génome. Ce n’est pas parce qu’il 
y a beaucoup de différences entre deux 
génomes qu’il existe de grandes différences 
morphologiques. Et le contraire est vrai aussi : 
il est possible qu’une mutation affectant un 
seul nucléotide sur 3,2 milliards ait un effet 
radical sur le phénotype, en d’autres termes 
sur la forme de l’individu. 

Les paléoanthropologues ont pris 
conscience de ces problèmes il y a longtemps, 
et y ont notamment remédié en adoptant la 
cladistique. Selon cette méthode, tous les 
caractères morphologiques n’ont pas le même 
poids. Certains sont primitifs et hérités d’un 
ancêtre commun, de sorte que leur présence 
n’a guère d’intérêt en termes d’identification 
de relations de parenté – par exemple, tous 
les tétrapodes ont quatre membres ! Ce qui 
est important, ce sont les caractères dérivés, 
ceux qui, comme leur nom l’indique, ont 
changé – dérivé – depuis un ancêtre commun 
plus ou moins proche.

C’est la méthode suivie par l’équipe de Xijun Ni ?
Oui. La mise en œuvre de la cladistique est 

assez compliquée et nécessite l’emploi d’outils 
informatiques. Pour comparer des fossiles, on 
crée une matrice de caractères, c’est-à-dire des 
tableaux de nombres disposés en lignes et 
colonnes, où chaque nombre code, pour le fos-
sile considéré, l’état plus ou moins dérivé du 
caractère. Un programme traite ensuite tout cela 
et livre des arbres de parenté probables. Ce 
point est très important : ces arbres ne sont que 
« probables » et ces analyses produisent toujours 
plusieurs solutions affectées de probabilités dif-
férentes. On peut ainsi arriver à des arbres dif-
férents mais aux probabilités proches… C’est ce 
qu’a fait l’équipe de Xijun Ni : elle a construit une 
matrice de caractères, qu’elle n’a pas fournie 
dans sa publication, puis, après avoir fait tourner 
un programme, proposé des âges de divergence 
entre espèces, bref l’arbre phylogénétique du 
genre Homo le plus probable selon elle.

Et comment est cet arbre ?
Pour le moins bizarre ! Ces chercheurs 

aboutissent à un arbre et à des dates de diver-
gences entre ses branches en contradiction 
avec tout ce que l’on sait par ailleurs 
aujourd’hui. Je suis donc très réservé sur leurs 
conclusions, à savoir que la mandibule de 
Xiahe – dont j’ai contribué à montrer qu’elle 
est dénisovienne –, le crâne de Harbin et 
d’autres crânes similaires de Chine repré-
sentent un groupe frère d’Homo sapiens.

Pourquoi est-ce bizarre ?
Parce que la paléogénétique contredit tota-

lement une telle conclusion ! Tout d’abord, les ©
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Ci-dessus, les deux fossiles de 
Nesher Ramla : une mandibule 
fragmentaire (à gauche) comportant 
deux dents, dont une seconde 
molaire permanente assez bien 
conservée, et un fragment d’os 
pariétal (à droite).
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données génétiques démontrent massivement 
l’origine africaine récente de tous les hommes 
modernes. Les preuves sont multiples. Ainsi, 
toutes les lignées mitochondriales que l’on 
trouve hors d’Afrique s’enracinent dans une 
lignée africaine. L’ADN des mitochondries 
n’est transmis que dans les lignées féminines, 
qui proviennent toutes d’Afrique. Le même 
phénomène s’observe avec le chromosome Y, 
qui, lui, n’est transmis que par les hommes. 
Plus généralement, on constate que la variabi-
lité génétique est plus grande en Afrique qu’ail-
leurs. En fait, c’est très simple : pour se 
représenter la génétique de l’humanité 
actuelle, il suffit d’imaginer un arbre enraciné 
dans un jardin africain, mais dont une branche 
passe au-dessus du mur et s’avance dans le 
jardin eurasiatique voisin. L’origine africaine 
récente de l’homme moderne, c’est cela.

Mais, surtout, dans son article, l’équipe de 
Xijun Ni évoque en filigrane les Dénisoviens et 
dit – avoue ! – que les dents encore présentes 
sur le crâne de Harbin ressemblent aux dents 
des hommes de la grotte de Denisova et à celles 
de la mandibule de Xiahe, qui est déniso-
vienne… J’ai le plus grand mal à comprendre 
tous ces efforts pour contourner la conclusion 
évidente : tous ces fossiles chinois sont en fait 
dénisoviens. Or les données paléogénétiques 
offrent un arbre phylogénétique des Homo 
eurasiatiques de la fin du Pléistocène autre-
ment plus robuste que celui que cette équipe a 
construit, puisque nous disposons de génomes 
pour ces espèces (H.  neanderthalensis, 
H.  sapiens et les Dénisoviens). Et dans cet 
arbre, les Dénisoviens sont le groupe frère des 
Néandertaliens, et non celui d’H. sapiens.

Vous êtes donc surpris que Xijun Ni et ses 
collègues introduisent l’espèce Homo longi ?

Je ne le comprends pas et je suis surpris par 
leur choix de nom : dans le groupe de fossiles 
associé au crâne de Harbin dans leur arbre phy-
logénétique, il y a en effet déjà un fossile 
pourvu d’une dénomination latine : le crâne de 
Dali, daté d’environ 300 000  ans. Comment 
peuvent-ils ignorer le code international de la 
nomenclature zoologique sur lequel tout le 
monde s’est mis d’accord depuis longtemps ? 
Une fois que l’on a donné un nom à un groupe 
de fossiles, on n’en change plus… Si l’on est 
cohérent avec leur étude, leur fossile doit s’ap-
peler Homo daliensis et non pas Homo longi [qui 
signifie « homme dragon »]. Je pense par ail-
leurs que d’autres fossiles chinois, que cette 
équipe a exclus de ce groupe, appartiennent en 
fait à la même espèce. C’est notamment le cas 
de l’homme de Mapa, doté lui aussi d’un nom 
latin et bien avant Homo daliensis. Ce groupe, 
je le répète, c’est tout simplement celui que 
l’on a découvert par la génétique à Denisova : 
les Dénisoviens.

Pourquoi l’équipe de Xijun Ni éviterait-elle  
le modèle de l’origine africaine récente de 
l’homme moderne pour proposer une relation 
directe entre H. sapiens et des fossiles chinois ?

Une particularité de la culture scientifique 
chinoise est d’être restée attachée au « modèle 
de l’origine multirégionale de l’homme 
moderne ». Selon cette théorie, les Homo du 
Pléistocène de chaque région du monde auraient 
évolué pour donner les hommes modernes : les 
Européens descendraient des Néandertaliens, 
les Australiens des Homo erectus javanais, les 
Extrême-Orientaux d’une forme pléistocène 
locale, et ainsi de suite. Ce modèle a été forte-
ment défendu en 1984 par Milford Wolpoff, de 
l’université du Michigan, par Alan Thorne, de 
l’université de Sydney, et par Xinzhi Wu, à 
l’époque directeur de l’Institut de paléontologie 
des vertébrés et de paléoanthropologie de Pékin. 
Par la suite, les paléoanthropologues chinois ont 
longtemps continué à adhérer au modèle de 
l’origine multirégionale de l’homme moderne. 
Pour autant, le consensus scientifique écrasant 
aujourd’hui est que l’essentiel des génomes des 
hommes modernes provient d’Afrique, ce qui 
explique un fait incontournable : les anatomies 
des hommes modernes de toutes les régions du 
monde se ressemblent de très près.

Que conclure alors de tout cela ?
Pour être bref : non, on ne vient pas de 

découvrir deux nouvelles espèces humaines ! 
On vient seulement d’étudier les fossiles d’un 
Néandertalien, au Proche-Orient, et d’un 
Dénisovien, en Chine. n

Propos recueillis par François Savatier©
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Les deux photos ci-contre montrent 
le crâne exceptionnellement  
bien conservé de Harbin, de face  
et de biais.
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