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Les différenciations génétiques des populations humai-
nes révélées par le chromosome Y correspondent éiroi-
tement & leurs apparentements linguisitiques

Dans le génome humain, il y a deox régions qui se dis-
tinguent du reste parce qu’elles ne subissent pas de
recombinaison, et sont héritées uniquement par un sexe:
I’ADN mitochondrial (ADNm), qui ne recombine pas
el est transmis maternetlement, et le chromosome Y,
{ransmis paternellement, et qui, dans sa plus grande par-
tie, ne recombine pas non plus. Dans de telles portions
du génome, 1l est possible de retracer directement, de
fille en mare pour I"ADNmt, ou de {iis en pére, pour le
chromosome Y, origine et la transmission d’une multa-
tion. L'absence de recombinaison qui caractérise ces
régions génomiques les a rendues (rés altractives pour
Iétude de la variabilité génétique humaine. En effet, les
modeles de différenciation des populations, qui dérivent
des modeles d’évolution de leurs génes, sont fortement
simplifiés en I"absence de recombinaison.

L’étude intensive du polymorphisme de I'ADNmt
durant cette derniére décennie a donné lien 4 diverses
hypothéses sur ["histoire des populations humaines, au
nombre desquelles figure la trés médiatisée, mais aussi
{rés controversée, théorie de I’Eve Africaine (Cann ef al,
[987; Excoffier et Langaney 1989; Templeton 1993).
[identificalion de systemes génétiques polymorphes sur
te chromosome Y est, par contre, beaucoup plus récente.
I/ analyse de ces systémes permetira sans doute, dans les
années A venir, d’infirmer, de nuancer, ou de confirmer
certaines hypothéses avancées lors de I'étude du patri-
moine génétique mitochondrial,

Le polymorphisme du chromosome ¥
A T'heure actuelle, les techniques de la biologie molé-
culaire (en particulier I'amplification par PCR et le
séquengage de I’ ADN) permettent d’identifier un nombre
toujours grandissant de systémes polymorphes sur le
cliromosome Y {Roewer er all 1992; Mathias et af. 1994,
Seielstad et al. 1994; Hammer 1995; Whitfield er al.
[1995; Underbifl et af. 1996). La variabilité de ces sys-
temes est cependant encore peu documentée 4 1°échelle
de 'espéce humaine (voir cependant Hammer ef al.
1997). Echappe & ce constat an polymorphisme, nommé
pd9a, i Tagl (Ngo er al. 1986; Torroni er af, 1990; Spurdle
et Jenking 1992), qui a déja &1é testé dans 80 échantilions
de populations humaines d’origines diverses. Nous
avons donc choisi d’entreprendre une revue et une ana-
lyse globales des données existant sur ce polymorphisme
(Poloni et al. 1997).

Le systeme pd9a,i/Tugl est un polymorphisme de lon-
gueur de fragments de restriction (PLFR), spécifique au
locus DYST du chromosome Y. Ce type de polymorphisme
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est dii 4 la présence, ou non, sur le locus, de sites de
reconnaissance d'un enzyme de restriction, ici en I'oc-
curence, enzyme Tagl.

Un protocole de laboratoire en trois élapes succes-
sives met en évidence le polymorphisme: (1) digestion
de 'ADN par I'enzyme de restriction Tuagl; (2) mar-
guage du locus DYSE sur les fragments d'ADN digéré
par la sonde spécifique pd9a.f; (3) visualisation des frag-
ments polymorphes sur un gel d’électrophorése.

Environ une trentaine de fragments de restriction dis-
lincts ont été déerits. Ces fragments peuvent &re soit
présents, soit absents, et leur combinaison, chez chaque
individu, fournit un haplotype. A ce jour, 144 haplotypes
différents ont ¢ observés. Ils sont présentés sur le Web,
& hup:/fanthropologic.unige.ch/y-chromosome/.

Fréquences mondiales et analyses

Neus nous sommes inéressés a la distribution des fré-
quences de ces haplotypes dans les populations hurnaines.
La premiére partie de notre étude a donc consisté a
coliecter, dans ta Littérature, tous les échantilions de
populations humaines testées pour le polymorphisme
pd9a,f/Tagl. Un tri basé sur la taille et 'homogénéiié
ethnique de ces échantillons nous a permis d’en sélec-
tionner 38 qui satisfaisaient nos critéres de qualité
d’identification, de typage ct d’effectils. Ces 58 échan-
titlons totalisent 3767 chromosomes Y, et sont disfribués
sur les cing continents: principalement en Europe (23
échantillons) et en Afrique (27), mais aussi en Asie (5),
Océanie (2), et Amérique (1).

Nous avons estimé des indices de structure génétique
des populations (Fyy, Fer) par Papproche AMOVA
(Excoffier ef al. 1992). Ces indices, qui meltent en
évidence les variations du polymorphisme enire popula-
tions, se basent a la fois sur les distribution des {ré-
guences haplotypiques et sur les différences molécu-
laires entre haplotypes. Nous avons aussi estimé des
distances généliques enlre paires de populations, dis-
tances qui nous ont servi pour une analyse mulfivariée
{multidimensional scaling analysis).

H est ingéressant de noler & ce point que sculs quelques
haplotypes (4, 5,7, 8, 1|, 12, 15) parmi les 144 haplo-
types déerits, sont observés A des fréquences substan-
tielles (5% ou plus) dans plusieurs échantillons, ou dans
plusicurs régions continentales. Dans leur vaste majo-
rité, les autres haplotypes du polymorphisme pd9a,f/7ugl
ne sont observés que dans un échantillon, et souvent
chez un seul individu. Les haplotypes 5 et 11 sont présents
dans presque tous les échantillons analysés: I'un ou
Pautre pourrait représenter la forme haplotypique ances-
trale du locus DYST (ces deux haplotypes ne différent
gue par un fragment). L’haplotype 4 est prépondérant
dans les populations Niger-Congo, les hapiotypes 7 et 8

sont particuligrement communs dans les populations du
pourtour Méditerranéen, ct I"haplotype 15 est fréquem-
ment observé dans les échantilions Européens.

Relation entre affinités génétiques et linguistigues des
populations

Le polymorphisme du locus DY S1 révéle une forte struc-
ture des populations (Fyp = 0,23, P<0,001). Cette strue-
ture génétigue correspond i la différenciation des popu-
lattons humaines en familles linguistiques, Comme ¢’est
le cag générat du polymorphisme humain, Ia plus grande
variabilité génétique du systéme s’explique par les dif-
férences entre individus d’une méme population {70%).
Cependant, les différences génétiques entre famitles de
langues rendent compte de 25% de ha diversité totale,
alors que seul 5% de cetle variabilité est due aux diffé-
renciations génétiques des populations dans les familles
linguistiques.

Sur la figure 1 sont montrées les affinités génétigues
entre populations mises en évidence par I'analyse mul-
tivariée. Le Hen entre affinités génétiques et apparenie-
ments linguistiques est directement évident sur cetle
figure. Trois groupes principaux de populations généti-
guement proches sont observés, qui correspondent a
trois familles de langues bien définies: un groupe Niger-
Congo, un groupe Afro-Asiatique, et un groupe Indo-
Européen. Une comparaison des niveaux de différencia-
tion observés dans ces lrois groupes montre que les
populations Niger-Congo sont les moins différenciées
(Fgp = 0,04, P<0,001). Un niveau plus élevé et compa-
rable est observé dans les groupes Alro-Asiatique (Fgp =
0,09, P<0,001) et Indo-Furopéen (Fqp = 0,07, P<0,005).
Les deux échantillons de populations khoisanes ne for-
ment pas un groupe bien défini dans U'espace multiva-
1é, ef sont en effer fortement différenciés 'un de 'autre
(Fgp = 0,13, P<0,005). La correspondance entre diffé-
renciations. génétigues et linguistiques mise en évidence
4 'échelle mondiale est visible aussi & I'échelle confi-
nentale. Zn Afrique, par exempile, la différenciation des
populations selon leur affiliation aux familles Niger-
Congo, Afro-Asiatique ou Khoisane rend compte de
33% (Fop = 0,33, P<0,001) de la variabilité totale du
systeme pd9a,1/Tugl. 11 est difficile d’interpréter la posi-
tion des échantillons amerindien, chinois, aborigéne aus-
traiien et polynésien dans I’analyse multivariée (ronds
blancs sur la fig. 1): un échantilionnage supplémentaire
en Asie, Océanie et Amérique est en effet nécessaire. De
fait, étant donné le faible nombre d’échantitlons repré-
sentant ces continents, aucune relation entre génétique
et linguistique n’a pu &tre mise en évidence.

Dans certains cas, les affinités génétiques révélées
par ce polymorphisme du chromosme Y et les apparen-
tements linguistiques des populations fournissent des
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Fig. 1. Analyse multivariée des distances génétiques par paires entre 38 échantillons de populations humaines tesiés pour ie poly-
morphisme du chromosome Y pd49a,i/Tugl. Les affiliations linguistiques des échantillons sont indiguées dans I"encadré.

informations contrastantes, C'est le cas, notamment, des
Dama et des Lemba d’ Afrique du Sud (fig. 1). Les Dama
parlent une langue khoisane, mais sont généliquement
trés proches des populations Niger-Congo, alors que les
Lemba, qui parlent une langue bantoue (Niger-Congo),
sont génétiquement proches des populations Afro-Asia-
tiques. [Vétude de Ia tradition orale Lemba, ainsi que
d’autres informations ethnologiques suggére une origine
sémitique pour cette population: les Lemba auraient
adopté une langue bantoue par suite de leur établisse-
ment en Afrigue du Sud, mais auraient conservé d’autres
irails culturels typiques des populations sémites. Celle
hypothése est étayée par nos résultats génétiques. Dans le
cas des Dama, on suppose qu'il s’agit d’une popuiation
d’origine Niger-Congo, qui aurait été dominée par une
population khoisane dont elle aurait adopté le parler.

Pour oblenir une meilleure idée sur 1'histoire évolu-
live de ces populations, nous avons analysé la structure
génélique révélde par le polymorphisme de restriction
de PADNmY, ce qui nous a aussi permis une comparai-
son globate des différenciations survenues dans les
lignées purement paternefles et maternelles. Cette com-
paraison n'a pu étre réalisée que sur 19 échantillons de
populations, les seuls qui avaient aussi 1€ testés pour

P ADNmt. La structure génélique globale observée pour
le chromosome Y est confirmée par PADNmt, & ex-
ception, précisément, de populations comme les Dama,
Ces derniers, nous I"avons vu, présentent une alfinité
géndlique étroite avec les populations Niger-Congo pour
fe polymorphisme du chromosome Y, mais ils s'en dif-
{érencient nettement au niveau mitochondrial, et sem-
blent plutdt présenter des fiens génétiques avec les popu-
lalions khoeisanes. Un el résultal suggére, d’abord, une
origine métissée pour cetie population. I suggere aussi
que ia composante Niger-Congo dans cette population
est principalement d’origine paternelle, alors que la com-
posanie khoisane a é1€ transmise phutdt maternellement,
Des hypothéses similaires sont suggérées pour d’autres
populations, et notamment en Afrique du Sud, pour les
Lemba et les Herero,

Si notre étude confirme, encore une fois, la relation
étroite entre histoire génétique et histoire linguistique
des populations humaines, elle montre par aitleurs la
nécessité des comparaisons entre différents systémes
géndliques pour inférer ou tester des hypothéses précises
sur I"histoire du peuplement humain.

Estella S. Poloni
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Les échantillons sont: Alb1: Albanais; Alb2: Albanais de
Calabre; Alg: Algériens;, Apu: Pouitles; Ashl: Ashke-
nazes: Ash2: Ashkenazes; Ash3: Ashkenazes; Aus: Abo-
rigénes Australiens; Bam: Bamileke (Cameroun}; Bas:
Basques d'Espagne; Cal: Calabrais; Cam: Camerounais;
Cat: Catalans; Chi: Chinois; Cze: Tehécoslovaques;
Dam: Dama; Egy: Egyptiens; Eng: Anglais; Eth: Ethio-
piens; Fre: Frangais; Ful: Peuls {Sénégal); Gab: Gabo-
nais; Gre: Grecs; Her: Herero, Him: Himba; 1tal: fa-
liens; Tta2: Italiens; Ita3: Italiens; Leb: Libanais; Lem:
Lemba; Man: Malinkés (Sénégal); Mex: Amerindiens du
Mexique; NAS: Sepharades d’Afrigue du Nord, NES:
Sepharades du Proche Orient; NoS1: Sardes du Nord;
NoS§2: Sardes du Nord; Ped: Pedi; Pol: Polynésiens; Por:
Portugais; Sek: Sekele San: Sep: Sepharades; Sic: Sici-
liens: SoS1: Sardes du Sud; SoS82: Sardes du Sud; Sot;
Sotho, Spa: Espagnols; Swa: Swazi; Tso: Tsonga; Tsu:
Tsumkwe San; Tsw: Tswana; Tun: Tunisiens; Turl:
Turgues d’Istanbul; Tur2: Turques de Konya; Vem:
Venda; Wol: Wolofs (Sénégal); Xho: Xhosa; Zai: Zai-
rois; Zual: Zujus.

Coniribution & I’étude de Ia reconnaissance et de la
percepiion des visages: une approche morphométrique

Le visage humain est la partic du corps que nous utili-
sons le plus pour reconnaitre nos semblables. 11 joue un
rle central dans la communication en véhiculant via fe
langage el les expressions faciales une multitude d’in-
formations différentes. Parmi tous les objets que nous
somymes amendés A reconnaitre chaque jour, la recon-
naissance de 'objet «visage» est un processus frés
élaboré, et semble &tre plus performante que celle des
autres classes d’objets. FEn effet, nous sommes capables
de distinguer rapidement parmi des milliers de visages dif-
férents, alors gue ces stinmuli different relativernent peu les
uns des autres sur le plan structurel’. De plus, acquisi-
tion de ces capacités n’implique pas d apprentissage for-
mel particutier, et a lieu de maniére quasi-automatique
au cours de "enfance et du début de 1'adolescence. La

. Un visage familier est reconu en approximativement 0,5 secondes,
malgré les grand nombre d'instances de visages gue nous stoc-
kons, ¢t la grande similitude struciarelle entre eux. Les indivi-
dus ¢’ Age adulte peuvent enregistrer de nombreux nouveaux
visages & partir de représentations photographiques qu’ils ont
vu pendant un temps trés court (30 visages pendant 5 secondes
chacune, par exemple). Les performances de reconnaissance
seront supérieures a 90% {Carey 1992).




