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Résumé Depuis la première découverte de fossiles néander-
taliens, les paléoanthropologues se sont intéressés à ce taxon
et ont apporté des réponses visant à expliquer son histoire et
son extinction. À partir de 1997, la paléogénétique a com-
mencé, elle aussi, à étudier la question, en s’appuyant sur
l’analyse de l’ADN mitochondrial (l’ADNmt) puis sur celle
de l’ADN nucléaire (l’ADNn) d’une quinzaine de fossiles
répartis entre l’Europe et l’Asie. Dans cette courte synthèse,
nous allons nous intéresser aux contributions respectives de
ces deux disciplines, la paléoanthropologie et la paléogéné-
tique, contributions qui sous-tendent les quatre propositions
suivantes : l’Homme de Néandertal est différent de l’Homme
actuel ; la divergence entre la lignée de Néandertal et celle de
l’Homme actuel est ancienne ; l’Homme de Néandertal n’a
pas contribué au pool génétique mitochondrial de l’Homme
actuel ; l’Homme de Néandertal est constitué d’une seule
population de taille réduite. Cette analyse permet de faire le
point sur nos connaissances concernant l’Homme de Néan-
dertal et de prendre toute la mesure de l’importance d’une
approche pluridisciplinaire sur un tel sujet.

Mots clés Paléodémographie · Populations fossiles ·
Paléogénétique · ADNmt · Phylogenèse · Hybridation

Abstract Since the initial discovery of the Neanderthal,
these fossils have been subject to intense scrutiny by
paleoanthropologists, and numerous hypotheses about their
biological history and theories about their extinction have
been proposed. Beginning in 1997, a dozen Neanderthal
fossils, from sites in Europe through Asia, have been
sequenced and partial mtDNA (mitochrondrial DNA) and

nDNA (nuclear DNA) sequences have been obtained. By
studying these sequences, paleogenetics has provided
complementary explanations about Neanderthal life and
disappearance. In this brief overview, we focus mainly on
the contributions of these two disciplines in order to examine
four points: the difference between Neanderthals and
modern humans; how ancient the divergence was between
the Neanderthal and modern human lineages; whether the
Neanderthals contributed to the mtDNA of modern humans;
and if the Neanderthals may be characterized as a single and
small-sized Neanderthal population.

Keywords Paleodemography · Fossils populations ·
Paleogenetics · mtDNA · Phylogenetics · Admixture

La découverte du premier fossile néandertalien en 1856,
suivie de l’acceptation de l’idée qu’il s’agissait bel et bien
d’un fossile et non pas des ossements d’un homme actuel
atteint d’une pathologie, va permettre, pour la première
fois, de mettre en perspective l’histoire évolutive de
l’Homme de manière concrète. Dès lors, de nombreuses
études ont été réalisées sur chaque nouveau fossile découvert
avec notamment comme objectif de les comparer aux osse-
ments de l’Homme moderne. Ces travaux ont finalement
donné naissance au taxon de l’Homme de Néandertal, qui
s’est avéré être très informatif pour l’étude de l’Homme
actuel et de son histoire évolutive.

La question du statut phylogénétique des Néandertaliens
et de leurs relations de parenté avec l’Homme actuel est
rapidement posée. Dans la décennie suivant la découverte
du fossile de la vallée du Néander, les Néandertaliens
sont considérés par les paléoanthropologues comme une
espèce : Homo neanderthalensis [1], distincte de l’espèce
« Homo sapiens », à laquelle nous appartenons. Dans la
vision de l’époque, les Néandertaliens étaient considérés
comme un « chaînon manquant », représentant un moment
de l’histoire évolutive humaine et ayant une répartition
spatiale s’étendant sur l’ensemble de l’Ancien Monde.
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Cette vision a perduré jusqu’à la Seconde Guerre
mondiale, et ce n’est que pendant la seconde moitié du
XX

e siècle que la grande majorité des chercheurs adopte un
point de vue différent, point de vue selon lequel les
Néandertaliens appartiennent à une sous-espèce de Sapiens,
Homo sapiens neanderthalensis. Conformément à cette pro-
position, l’Homme actuel se rattache à une autre sous-espèce
de Sapiens, Homo sapiens sapiens. Cette approche est
soutenue par des caractéristiques anatomiques et culturelles
communes à l’Homme de Néandertal et à l’Homme actuel ;
par exemple, un grand volume crânien ainsi que la pratique
de l’inhumation des morts. En outre, suite à la découverte
d’un nombre important de fossiles, notamment en Afrique,
les chercheurs ont pris conscience de la complexité de
l’évolution humaine : du nord de l’Europe au Moyen-Orient
et du Portugal à la Sibérie, les Néandertaliens présentent des
caractéristiques bien distinctes de celles des autres fossiles
humains contemporains qui commencent à être bien connus
dans les différentes régions de l’Ancien Monde.

Au début des années 1990, certains paléoanthropologues
[2–4] ont contesté l’idée que les Néandertaliens puissent
appartenir à une sous-espèce de Sapiens et ont relancé
l’hypothèse selon laquelle les Néandertaliens constitueraient
une espèce distincte,Homo neanderthalensis, non seulement
par le fait qu’ils présentent de nombreux caractères particu-
liers, mais aussi par le fait que l’évolution et la différentia-
tion des Néandertaliens ont eu lieu sur une longue période de
temps (au moins depuis le stade isotopique 13) et sur un
territoire restreint, l’Europe, où l’on observe toutes les étapes
de la différentiation néandertalienne. Cela montre que le
noyau central de cette population est européen, et c’est à
partir de celui-ci que s’est effectuée l’expansion vers l’Est.
Comme le montrent les données paléoanthropologiques,
notamment l’absence de prénéandertaliens en dehors de ce
noyau, l’expansion des Néandertaliens vers le Proche-Orient
s’est faite assez tardivement, autour d’OIS 5 [5–8]. Se trou-
vent donc réunis tous les éléments qui sont à la base des
hypothèses classiques de spéciation, à savoir : séparation
de la population mère, faible flux génique, environnement
particulier.

En 1997, la publication de l’article Neanderthal DNA
sequences and the origin of modern humans de Krings
et al. [9], dans la très prestigieuse revue Cell, apporte un
soutien important à cette hypothèse. L’article en question
annonce que l’analyse d’une séquence d’ADN mitochon-
drial (ADNmt) néandertalien peut désormais renseigner sur
notre espèce et sur nos origines.

Dans cette étude, les réactions de PCR ont été réalisées en
utilisant des amorces conçues pour amplifier un court
segment de 105 bases de la partie hypervariable de la région
de contrôle (HVR I) de l’ADNmt. Le produit de PCR a
ensuite été cloné dans des vecteurs plasmidiques et 30 de
ces clones ont été séquencés. Pour avoir la certitude que

cette séquence d’ADNmt était bel et bien dérivée du
spécimen néandertalien et non d’une contamination par de
l’ADN actuel, la séquence potentielle de Néandertalien a été
reproduite de façon indépendante dans un autre laboratoire.
L’alignement et la superposition de 123 séquences issues du
clonage ont permis d’obtenir une séquence consensus
de 379 bases. Suite à cette analyse, la revue Cell, dans
laquelle était publié l’article, titrait en couverture : « Les
Néandertaliens n’étaient pas nos ancêtres ».

Trois points importants sont discutés dans l’article de
Krings et al. et dans les publications de paléogénétique qui
suivront :

• l’Homme de Néandertal est différent de l’Homme actuel ;

• la divergence entre la lignée de Néandertal et celle de
l’Homme actuel est ancienne ;

• l’Homme de Néandertal n’a pas contribué au pool
génétique mitochondrial de l’Homme actuel.

À ces trois propositions, que nous allons reprendre et
développer, nous ajoutons un quatrième point : « L’Homme
de Néandertal est constitué d’une seule population de taille
réduite ». Au cours de notre article, nous comparerons les
données paléoanthropologiques aux données provenant des
études paléogénétiques de 1997 à 2009, en soulignant les
points de convergence et/ou de divergence. Plusieurs auteurs
ont déjà apporté des réponses ponctuelles en confrontant les
informations produites par l’analyse d’une seule séquence
aux données paléoanthropologiques [10–13]. Dans cet
article, notre démarche est d’analyser l’apport de 15 ans
d’études génétiques, concernant non seulement l’ADNmt,
mais aussi l’ADN nucléaire (ADNn) des Néandertaliens, à
travers l’analyse de toutes les séquences publiées à ce jour.

L’Homme de Néandertal
est différent de l’Homme actuel

Après plusieurs décennies d’études intensives sur les
Néandertaliens et sur leurs relations avec les autres popula-
tions qui leur sont contemporaines ou qui leur succèdent,
nous pouvons affirmer que cette population fossile est
assez bien connue.

Trois groupes de caractères singularisent l’Homme de
Néandertal :

• tout d’abord, des traits archaïques partagés par les
Néandertaliens avec des formes ancestrales archaïques
européennes et africaines telles qu’Homo heidelbergensis.
Citons dans ce groupe, notamment, la forte robustesse des
os, la voûte crânienne basse, l’absence de protubérance
frontale et l’absence de menton ;

• ensuite, des traits dérivés, que l’Homme de Néandertal
partage avec l’Homme actuel. Parmi ceux-ci est à noter
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la remarquable capacité crânienne (1 518 ± 169 cm3 en
moyenne chez les Néandertaliens), comparable voire
supérieure à la moyenne des Hommes actuels ;

• enfin, des traits propres aux Néandertaliens qui permettent
leur diagnose même sur un simple fragment osseux,
notamment au niveau du crâne et de la mandibule, et,
dans une moindre mesure, au niveau du squelette infrac-
rânien. Les caractéristiques concernant le crâne, la mandi-
bule et les dents sont résumées dans le Tableau 1.

Depuis une vingtaine d’années, de nouvelles méthodes
d’investigation empruntées à des domaines aussi variés que
la médecine (CT Scan), la physique (accélérateur de particu-
les) ou la génétique permettent d’affiner les observations
anatomiques sur ces fossiles et surtout d’aborder, sous un
autre angle, la question des relations de ces fossiles avec
l’Homme actuel. Tous ces travaux, comme ceux qui utilisent
les méthodes morphométriques plus classiques, montrent
que les Hommes de Néandertal se distinguent des Hommes
actuels par un ensemble de caractères dont une partie peut

certes se retrouver chez certains hommes actuels, mais à une
bien moindre fréquence et, qu’en tout état de cause, aucun
homme actuel ne présente la totalité de ces caractères simul-
tanément. Dans le domaine de la paléogénétique, les études
sur le séquençage de l’ADN des Néandertaliens (Tableau 2)
peuvent caractériser la structure génétique de cette popula-
tion et permettre de la comparer à celle de l’Homme actuel.
La première séquence publiée (de 379 bases) [9] présente un
nombre significatif de différences par rapport à la séquence
de référence pour l’Homme actuel (séquence dite de
« Cambridge ») [14]. En l’occurrence, 27 différences sont
comptabilisées, alors que la moyenne des différences trou-
vées dans un échantillon aléatoire d’Hommes actuels est
comprise entre 5 et 8 [15]. Des comparaisons détaillées de
la séquence de l’ADNmt du Néandertalien avec 986 lignées
d’ADNmt d’Homme actuel et 16 lignées d’ADNmt de
chimpanzé commun indiquent que, tandis que les lignées
d’ADNmt de l’Homme actuel diffèrent entre elles en moyenne
par 8,0 ± 3,0 substitutions (1–24), la différence entre Hom-
mes actuel et de Néandertal est de 25,6 ± 2,2 (20–34).

Tableau 1 Quelques traits propres à l’Homme de Néandertal permettant sa diagnose / Derived diagnostic features of Neanderthals

Le crâne facial et cérébral

Norma facialis

Torus supraorbitaire dont la partie ciliaire et la partie supraorbitaire sont

totalement fusionnées (1)

Os zygomatique en position latérale (2)

Absence de fosse canine sur le corps de l’os maxillaire (3)

Apophyse frontale du maxillaire en position latérale (4)

Morphologie de la région nasale avec continuité de la crête nasale latérale qui

est confluante avec l’épine nasale formant un bord nasal externe (5)

Norma lateralis

Meatus acusticus externus dans le prolongement du processus zygomatique ;

canal semicirculaire postérieur petit et en position basse (6)

Présence sur l’apophyse mastoïde d’un tuberculum mastoideus anterior (7)

Région occipitomastoïdienne avec une éminence juxtamastoïdienne très

développée, plus que le processus mastoïdien (8)
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La différence globale entre la séquence néandertalienne et
celle de l’Homme actuel est environ trois fois plus impor-
tante que la différence moyenne existant entre les Hommes
actuels, mais deux fois moins grande que la différence entre
les Hommes actuels et les chimpanzés communs (55,0 ± 3,0
[46–67]). Il faut néanmoins remarquer que si les valeurs
moyennes sont différentes (huit substitutions en moyenne
entre lignées d’Homme actuel et 25 en moyenne entre la
séquence du Néandertalien et les lignées d’Homme actuel),
il existe, il est vrai, un recouvrement entre les distributions
(1–24 entre les lignées d’Homme actuel et 20–34 entre
Hommes actuel et de Néandertal) ; cette observation n’a
pas été prise en compte, seul le nombre moyen de
substitutions étant mis en avant.

Les publications de séquences d’autres spécimens
néandertaliens—Mezmaiskaya en Russie [16], Vindija 75 en
Croatie [17], Feldhofer 2 en Allemagne [18] — corroborent
ce premier résultat. En particulier, la séquence de Feldhofer
2 de 357 bases de la région HVR I montre 23 différences
avec la séquence de référence de « Cambridge », une avec
la séquence de Vindija 75 et trois avec la séquence du
spécimen de Feldhofer 1. Ce résultat est surprenant : les
séquences de deux individus géographiquement éloignés
(Allemagne et Croatie) sont génétiquement plus proches
que les séquences de deux individus du même lieu
(Allemagne) et de la même période (environ 42 ka). La
séquence du spécimen de Mezmaiskaya montre le plus
grand nombre de différences par rapport aux autres trois

Norma occipitalis

Forme « en bombe » du crâne (9)

Présence d’un torus occipital externe (TOT) biarqué à épaisseur maximale

latérale (10)

Torus surmonté par une fosse supra-iniaque (11)

Norma superior

Position de la largeur maximum du crâne, dans le tiers arrière des pariétaux (12)

La mandibule et les dents

Développement latéral du condyle (13)

Trou mentonnier après les prémolaires (14)

Molaires inférieures avec crête transversale du trigonide et vaste espace

rétromolaire (15)

Importante dentition antérieure par rapport à la dentition jugale (16)

Incisive inférieure à grand diamètre vestibulolingual (17)
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séquences (Tableau 3). La diversité génétique entre les
séquences de ces spécimens néandertaliens est comparable à
celle estimée chez l’Homme actuel. Toutefois, rappelons-le,
la distance génétique séparant les Hommes actuels entre eux
est très inférieure, quelles que soient leurs origines, à celle
qui les sépare des Néandertaliens.

En 2004, Serre et al. [19] mettent en place une procédure
visant à réduire le risque de contaminations, contaminations
qui jusque-là étaient soupçonnées, du moins par certains,
d’être à l’origine des résultats obtenus. Serre et al. effectuent
des PCR avec deux types d’amorces différentes :

• des amorces « hominoïdes » qui permettent l’amplifi-
cation de l’ADN des spécimens néandertaliens, de
Cro-Magnon et même de six ours des cavernes ;

• des amorces avec une séquence « Néandertalien-
spécifique », séquence observée exclusivement chez les
séquences néandertaliennes publiées jusque-là.

Avec ces dernières amorces, les auteurs ont constaté
qu’aucun produit d’amplification n’a pu être obtenu par

l’ADNmt des Hommes de Cro-Magnon ; en revanche, ils
ont pu facilement amplifier de courtes séquences d’ADNmt
de quatre Néandertaliens (Vindija 77 et Vindija 80 de
Croatie, Engis 2 de Belgique, La Chapelle-aux-Saints de
France). Les amorces spécifiques s’avèrent être des outils
performants pour le séquençage sélectif de l’ADNmt
néandertalien et un moyen pour réduire les artéfacts et les
contaminations. Dès lors, elles constituent un marqueur de
choix dans la détermination de l’appartenance ou non d’un
ossement à un spécimen néandertalien.

Sur la base de toutes les séquences étudiées jusqu’à
maintenant, on constate que la distance génétique qui sépare
un Homme de Néandertal d’un autre Homme de Néandertal,
indépendamment de son origine géographique et de son âge
géologique, est plus faible que celle qui la sépare de
n’importe quel Homme de Cro-Magnon ou Homme actuel.
Cela est contesté, car selon certains auteurs [20] on ne
retrouve plus de « marqueurs » néandertaliens dans l’ADN
de l’Homme actuel, tout simplement à cause de la dérive
génétique, ces séquences ayant été perdues (ce point sera

Tableau 2 Caractéristiques des fossiles séquencés avec les références / Sequenced fossil characteristics and references

Fossile Origine Datation

(ka)

HVR

ADNmt

HVR ADNmt

référence

ADNmt complet

référence

ADNn Gènes

El Sidron 1252 Espagne 48 MC1R

El Sidron 1253 Espagne 48 HVR I 303 Lalueza-Fox et al. [22] Briggs et al. [30] ABO,

TAS2R38,

FOXP2

El Sidron 1351 Espagne 48 ABO,

FOXP2

El Sidron 441 Espagne 48 HVR I 47 Lalueza-Fox et al. [21]

Engis 2 Belgique 35 HVR I 31 Serre et al. [19]

Feldhofer 1 Allemagne 42 HVR I 379 Krings et al. [9] Briggs et al. [30]

HVR II 345 Krings et al. [17]

Feldhofer 2 Allemagne 42 HVR I 357 Schmitz et al. [18] Briggs et al. [30]

La Chapelle-

aux-Saints

France 45 HVR I 31 Serre et al. [19]

Les Rochers-

de-Villeneuve

France 45,2 HVR I 31 Beauval et al. [13]

Mezmaiskaya Russie 29 HVR I 345 Ovchinnikov et al. [16] Briggs et al. [30]

Monte Lessini Italie 34 HVR I 378 Caramelli et al. [23] MC1R

Okladnikov Siberie 40 HVR I 348 Krause et al. [27]

Scladina Belgique 100 HVR I 123 Orlando et al. [24]

Teshik-Tash Russie 45 HVR I 190 Krause et al. [27]

Vindija 33.25 Croatie 38 Briggs et al. [30]

Vindija 75 Croatie 38 HVR I 357 Krings et al. [17]

HVR II 288 Krings et al. [17]

Vindija 77 Croatie 38 HVR I 31 Serre et al. [19]

Vindija 80 Croatie 38 HVR I 357 Serre et al. [19] Green et al. [29] Green et al. [25]

Noonan et al. [26]
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discuté plus longuement dans la partie 3. « L’Homme de
Néandertal n’a pas contribué au pool génétique mitochon-
drial de l’Homme actuel. »). Mais les résultats de la
publication de Serre et al. semblent contredire l’hypothèse
de la dérive génétique, car les séquences « néandertaliennes »
sont également absentes chez les Hommes de Cro-Magnon ;
même si cette constatation ne porte que sur un échantillon
limité de cinq spécimens découverts en France et en
République tchèque.

D’autres séquences ont été publiées : El Sidron 441 et
El Sidron 1235 en Espagne [21,22], Les Rochers-
de-Villeneuve en France [13], Monte Lessini-Mezzena en
Italie [23] et Scladina en Belgique [24]. La séquence de
123 bases de la région HVR I de l’ADNmt issue d’une
dent d’un spécimen de Scladina (Belgique) daté de 100 ka
est pour le moment une vraie prouesse technique. En effet,
plus l’ADN est ancien, plus la probabilité qu’il se dégrade en
petits fragments est élevée, ce qui rend son séquençage
difficile.

Cette séquence de Scladina est très importante, car elle
permet d’étudier l’évolution de l’ADNmt des Néandertaliens
et d’avoir une séquence antérieure à l’arrivée de l’Homme
moderne en Europe. Elle montre aussi, pour la première fois,
trois polymorphismes (il s’agit de trois transitions) jamais
observés auparavant. Les auteurs de la publication [24]
soulignent que la variabilité entre la séquence de Scladina
et celle de l’Homme actuel est très supérieure à la variabilité
entre les autres séquences de Néandertaliens et celle de
l’Homme actuel. Ce résultat pourrait s’expliquer par l’exis-
tence d’un grand polymorphisme dans le passé (il y a
100 ka), polymorphisme qui s’est réduit, il y a 40 ka, à
cause de la diminution de la population néandertalienne
suite aux changements climatiques.

Une autre séquence intéressante est celle du fossile d’El
Sidron 1253 ; fossile qui montre une substitution inédite.
Cette séquence ressemble plus aux séquences allemandes
de Feldhofer 1 et 2 et aux séquences croates de Vindija
75–80 qu’aux autres séquences méditerranéennes et
orientales. Ces séquences partagent en particulier l’haplo-
type avec G en position 16078 et C en 16154. De plus,
Feldhofer 1, Vindija 75–80 et El Sidron 1253 partagent
même un G en position 16258.

Au mois de novembre 2006, deux articles sont publiés
dans les revues Nature [25] et Science [26]. Les deux
équipes ont utilisé des méthodes différentes pour séquencer
des fragments de l’ADNn du même spécimen : Vindija 80,
dont une partie de l’ADNmt avait déjà été publiée [19]. Dans
la première publication [25], les auteurs expliquent qu’ils ont
utilisé la technique « séquençage 454 » qui permet d’analy-
ser en même temps toutes les molécules de l’ADN après les
avoir fragmentées. Cette méthode semble particulièrement
adaptée à l’ADN ancien qui est généralement déjà fragmenté
en courtes séquences de 100 à 200 bases. Les courtes
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séquences ainsi obtenues ont été alignées et assemblées pour
produire une séquence d’un million de bases. Les auteurs
affirment qu’il existe environ 99,5 % d’identité avec le
génome de l’Homme actuel.

La seconde équipe [26] a utilisé la technique métagéno-
mique : dans cette méthode, les fragments d’ADN sont
incorporés dans des plasmides qui sont amplifiés dans des
bactéries. Les auteurs ont par la suite utilisé des séquences
connues de gènes de l’Homme actuel pour « cibler » les
séquences d’ADN néandertalien avant leur amplification et
leur séquençage. Avec cette méthode, les auteurs ont pu
séquencer 29 des 35 gènes ciblés pour un total de
65 000 bases qui concernent l’ensemble des chromosomes.
Ils ont également démontré que le spécimen analysé était
de sexe masculin, puisqu’ils ont retrouvé des séquences
caractéristiques du chromosome Y.

Avec la publication de Krause et al. [27], un autre pas est
franchi. Pour la première fois, la démarche est inversée : il
s’agit de proposer, à partir de la séquence ADN, une
diagnose pour laquelle les paléoanthropologues étaient
partagés.

Les restes fossiles d’un enfant de huit à dix ans découverts
dans la grotte de Teshik-Tash en Ouzbékistan ne permet-
taient pas, à cause de leur immaturité, et par conséquent du
moindre développement de certains traits néandertaliens
bien reconnaissables chez les sujets adultes, d’établir avec
certitude leur appartenance à la lignée néandertalienne.
À partir d’amorces qui amplifient spécifiquement l’ADNmt
néandertalien, les auteurs ont pu séquencer l’ADNmt extrait
du fémur gauche, pouvant ainsi affirmer que l’enfant était
bien un Néandertalien. Cette portion de la séquence de
l’HVR I présente 22 substitutions par rapport à la séquence
de « Cambridge » : 13 sont partagées par tous les Néander-
taliens précédemment étudiés, six sont des sites polymor-
phes déjà observés, mais présents seulement chez certains
Néandertaliens, et enfin trois qui sont nouvellement obser-
vés. Les auteurs ont également cherché à séquencer de
l’ADNmt à partir d’ossements de plusieurs spécimens
découverts dans la grotte d’Okladnikov en Sibérie, dont l’at-
tribution aux Néandertaliens était encore plus contestée que
pour le précédent fossile (de Teshik Tash), puisque dans ce
cas, en effet, il s’agit d’un sujet encore plus jeune que Teshik
Tash [28]. Toujours en utilisant des amorces spécifiques aux
Néandertaliens, les auteurs n’ont pu obtenir de l’ADNmt que
pour un seul individu subadulte. Cette séquence de l’HVR I
présente 22 substitutions par rapport à la séquence de « Cam-
bridge » ; dont 16 sont présentes chez tous les autres Néan-
dertaliens, quatre sont des polymorphismes déjà connus chez
certains Néandertaliens, et deux n’ont jamais été observées.
Des comparaisons avec les fragments précédemment
séquencés montrent que ces dernières séquences sont très
proches des séquences des Néandertaliens européens ; en
particulier, la séquence d’ADNmt de Teshik-Tash qui

semble être plus étroitement liée à la séquence de l’ADNmt
de Scladina qu’à celle d’Okladnikov. Cela pourrait
confirmer que l’Asie centrale a été colonisée relativement
récemment par les Néandertaliens. Parallèlement, Green
et al. poursuivent le travail de séquençage de Vindija 80.
Ainsi, en 2008, est publiée la séquence complète de
l’ADNmt [29], séquence obtenue en utilisant la même
méthode de « séquençage 454 » [25]. L’alignement
des 16 565 bases de l’ADNmt de Néandertal avec les
16 568 bases de la séquence mitochondriale de référence
(« Cambridge ») a révélé 206 différences (195 transitions
et 11 transversions). Dans la région de contrôle non codante,
la séquence néandertalienne présente une délétion de quatre
nucléotides en position 514 et une insertion d’un nucléotide
après la position 16263. Les 13 gènes qui codent pour les
protéines, les 22 gènes qui codent pour l’ARNt et les deux
gènes qui codent pour l’ARNr de l’ADNmt de Néandertal
montrent de grandes différences structurelles par rapport à
la séquence mitochondriale de l’Homme actuel et du
chimpanzé commun, ce qui place la variabilité néanderta-
lienne à l’extérieur de la variabilité humaine actuelle.

L’équipe a constaté que les 13 protéines codées par
l’ADNmt néandertalien montraient un nombre important
de changements d’acides aminés par rapport à l’Homme
actuel, changements apparus après la séparation entre les
deux taxons : 44 substitutions silencieuses attribuées à la
lignée néandertalienne contre 57 attribuées à la lignée de
l’Homme actuel. Là encore, une grande différence entre
Hommes actuels et de Néandertal est mise en évidence.

Grâce à la mise en place d’une nouvelle méthode plus
économique de séquençage, cinq nouvelles séquences com-
plètes d’ADNmt ont été publiées par Briggs et al. en 2009
[30]. Il s’agit des spécimens : Feldhofer 1 et 2, Vindija 33.25,
Mezmaiskaya et El Sidron 1253. La comparaison de ces six
séquences mitochondriales complètes a révélé un total de
55 positions variables sur les 16 565 nucléotides alignés.
Le spécimen de Mezmaiskaya présente le plus grand nombre
de différences, tandis que Feldhofer 1 et Vindija 33.25 ont
des séquences identiques. En moyenne, les six ADNmt de
Néandertaliens présentent 20,4 substitutions.

Toutes ces publications sur l’ADNmt nous confortent
dans l’idée que les Néandertaliens étaient très semblables
entre eux et différents de l’Homme actuel, mais bien plus
proches de ce dernier que du chimpanzé commun. Elles
confirment les données paléoanthropologiques.

Ces dernières années, les études sur l’ADN néandertalien
se sont d’avantage penchées sur la génomique fonctionnelle :
le séquençage de l’ADNn commence à révéler les secrets de
cette population éteinte. Depuis 2007, quatre gènes nucléai-
res ont été séquencés [31–34] :

• le gène FOXP2 qui est impliqué chez l’Homme actuel
dans la parole et le langage. De précédentes études avaient
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montré que la protéine codée par ce gène était soumise à
une sélection positive récente dans la lignée de l’Homme
actuel, sélection datée de 120 ka [35] ;

• le gèneMC1R, un récepteur membranaire des cellules qui
aident à réguler l’équilibre entre le rouge-jaune de la
phéomélanine et le noir-marron de l’eumélanine. Les per-
sonnes portant des variants qui réduisent l’action de ces
récepteurs ont tendance à avoir des cheveux roux et une
peau pâle ;

• l’allèle O du groupe sanguin ABO ;

• le gène TAS2R38. Ce gène, chez l’Homme actuel, code
pour des protéines qui s’expriment sur la surface de la
langue et permettent de détecter le goût amer de la phényl-
thiocarbamide et d’autres substances analogues. Le poly-
morphisme le plus fréquent chez l’Homme actuel qui est à
l’origine des haplotypes « goûteur » et « non goûteur »
concerne les positions 49, 262 et 296 de la protéine.

La différence la plus importante entre l’Homme actuel et
l’Homme de Néandertal concerne le gène MC1R. Les cher-
cheurs [32] ont étudié un spécimen néandertalien d’El
Sidron 1252 daté de 43 ka et un spécimen de Monte
Lessini-Mezzena daté d’environ 35 ka [36]. En utilisant la
technique d’amplification par PCR, les chercheurs ont
trouvé une mutation ponctuelle présente chez les deux Néan-
dertaliens, mais qui n’a jamais été rencontrée chez l’Homme
actuel. Lalueza-Fox et al. ont en effet travaillé sur environ
2 800 sujets d’Hommes actuels pour avoir la certitude que le
variant était propre aux Néandertaliens.

Ensuite, la fonction de ce variant a été testée en le faisant
s’exprimer dans des cellules humaines ; une altération dans
l’activité des récepteurs a été constatée, altération qui aurait
donné aux Néandertaliens une peau pâle et des cheveux
roux. Selon les auteurs, au moins 1 % des Néandertaliens
auraient été homozygotes pour ce caractère et donc auraient
présenté une peau claire. Cela signifie qu’au cours de
l’histoire, les deux lignées (Homme de Néandertal et
Homme actuel) ont répondu à la même pression sélective,
due au faible ensoleillement de l’Europe, par des mutations
différentes. La séquence deMC1R a été clonée et transfectée
dans des lignées cellulaires pour étudier la fonction de
l’activation des récepteurs in vitro. Pour la première fois, et
grâce à ce travail, on examine la fonction d’un gène de
Néandertalien.

Concernant le groupe sanguin ABO, les chercheurs [33]
ont testé la présence dans le gène d’une délétion à la position
261 de l’exon 6, ce qui, chez l’Homme actuel, confère
l’allèle O. À partir d’amorces spécifiques au gène, une
séquence a pu être obtenue pour les deux spécimens
espagnols d’El Sidron 1253 et 1351, séquences qui montrent
que ces deux individus étaient, pour cet allèle au moins,
hétérozygotes, voire même, selon les auteurs, homozygotes.
De plus, la présence en position 297 de la base A a permis

d’identifier avec plus de précision l’existence de l’haplotype
O01. L’Homme actuel et les Néandertaliens partagent donc
le même allèle O, qui d’ailleurs était déjà présent chez
l’ancêtre commun, alors que cet allèle est différent chez le
chimpanzé commun [37].

La même conclusion est proposée après le séquençage du
gène FOXP2 : en effet, l’équipe [31] a constaté que le gène
FOXP2 des Néandertaliens codait pour une protéine iden-
tique à celle existant chez l’Homme actuel, avec seulement
deux positions qui diffèrent de la protéine du chimpanzé
commun : la position 911 de l’exon 7 du gène, où la thréo-
nine est remplacée par l’acide aspartique, et à la position
977, où l’arginine remplace la sérine. Aujourd’hui, ce gène
est le seul connu pour avoir une implication dans l’acquisi-
tion du langage articulé. Cette étude permet de confirmer les
données paléoanthropologiques qui attestent des capacités
« anatomiques » nécessaires au langage chez les Néanderta-
liens, données observées notamment sur la morphologie du
cortex cérébral avec la présence de l’aire de Broca et de
Wernicke, sur l’anatomie de l’os hyoïde [38,39], sur la
reconstitution de la position du larynx [40] et sur la capacité
de percevoir des sons articulés à des fréquences comparables
à celles que perçoivent les Hommes actuels [41]. Cependant,
tous les anthropologues soulignent qu’il s’agit seulement de
conditions nécessaires au langage et non pas suffisantes.

Enfin, concernant le gène TAS2R38 [34], les auteurs ont
testé la position 49 de la protéine chez le spécimen d’El
Sidron 1253. Le séquençage des acides aminés codés par le
gène TAS2R38 conduit à 55,5 % d’haplotypes « goûteur » et
44,5 % de « non-goûteur ». Ce résultat montre que ces haplo-
types, présents chez l’Homme actuel, étaient déjà présents
chez l’Homme de Néandertal et que cet individu était
hétérozygote pour ce caractère.

La divergence entre la lignée l’Homme
de Néandertal et celle de l’Homme actuel
est ancienne

En Europe occidentale, la différenciation et l’évolution de la
lignée néandertalienne sont bien documentées, essentielle-
ment grâce à la découverte de nombreux spécimens fossiles
en France, en Espagne et en Italie [7,42–45]. Ces spécimens
révèlent une séquence chronologique de plus de 450 ka,
période suffisamment grande pour permettre de construire
un modèle évolutif. En effet, l’évolution qui mène à
l’Homme de Néandertal peut être retracée en identifiant les
caractères diagnostiques de cette population (Tableau 4).

Ainsi, parmi les fossiles européens préwurmiens, du plus
ancien au plus récent, on constate une augmentation progres-
sive du nombre des caractères néandertaliens [7,44,46,47].
C’est cette « néandertalisation » progressive qui a été
nommée « modèle d’accrétion » [45].
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Sur les fossiles les plus archaïques (avant le stade
isotopique de l’oxygène 9) que l’on nommeHomo heidelber-
gensis [48–50], les traits néandertaliens sont rares, et on peut
les observer sur le maxillaire essentiellement (par exemple
Arago XXI). Les autres régions du crâne demeurent archaï-
ques, notamment en ce qui concerne la morphologie de
l’os pariétal et de l’os occipital. Les fossiles provenant

des stades isotopiques 9 à 6 révèlent une présence systéma-
tique de caractéristiques néandertaliennes supplémentaires,
notamment dans la région occipitale, dans la région
mastoïdo-occipitale et dans la région frontale. C’est au
stade isotopique 5 que l’on observe des fossiles qui ne se
distinguent quasiment plus des fossiles néandertaliens dits
« classiques » (stade 4).

Tableau 4 Schéma montrant l’évolution des populations européennes / Evolution of the European populations

Especes Nom vernaculaire Âge (δ18 O)

principaux

fossiles associés

Caractères néandertaliens

Homo antecessor ? ou

Homo cepranensis ? ou

Homo heidelbergensis ?

> 15 Atapuerca

(GD) Ceprano

Aucun caractère néandertalien

Homo heidelbergensis Fossiles

« archaïques »

européens

> 11 Boxgrove

Mauer

Proportion des dents antérieures par rapport aux

postérieures (Mauer)

Homo sapiens

neanderthalensis ? ou

Homo neanderthalensis ?

Prénéandertaliens 9–11 Arago

Petralona

Atapuerca (SH)

Apophyse frontale du maxillaire montre un« gonflement »

(Arago, Petralona, Atapuerca SH)

Face avec fosse canine atténuée (Arago, Atapuerca SH)

Développement latéral du condyle sur la mandibule

(Arago)

Foramen mentonnier reculé sous les molaires (Arago)

7–9 La Chaise

Abri Suard

Biache-St-Vaast

La région occipitomastoïdienne apparaît gonflée et

proéminente (Abri Suard 2)

Présence de fosse sus-iniaque au-dessus du TOT

(Biache 1, Abri Suard 1)

Torus occipital transverse (TOT) avec points de saillies

maximales bilatérales (Abri Suard 1)

Position basse des bosses pariétales (Biache 1,

Casal de pazzi, Svancombe)

Position latérale de l’os zygomatique avec effacement

de la convexité horizontale (Biache 2)

Un torus supraorbitaire dont la partie ciliaire et la partie

supraorbitaire sont totalement fusionnées (Abri Suard,

Steinheim)

Néandertaliens 5 Saccopastore

La Chaise Abri

Bourgeois-

Delaunay

Caractères sur l’os temporal notamment dans la région

glénoïde (La Chaise, Bourgeois Delaunay ;

Saccopastore 1)

Face en extension avec concavité malaire encore présente

(Saccopastore 1 et 2)

3–4 St-Césaire

La Chapelle-

aux-Saints

Extension complète de la face, absence totale des trois

concavités (inframalaire, verticale et horizontale)

Grande augmentation de la capacité crânienne (sur

l’ensemble des Néandertaliens)

Processus zygomatique au même niveau que le canal

acoustique externe

Homo sapiens sapiens ?

ou Homo sapiens ?

Hommes de

Cro-Magnon

2–3 Cro-Magnon Aucun caractère néandertalien
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De cette brève analyse, nous pouvons affirmer que
l’ensemble des fossiles découverts en Europe appartiennent
à une population homogène : la population de Néandertal,
avec une évolution continue sur une longue période de
temps— 350 ka—mais dont les premiers traits apparaissent
déjà à une époque antérieure — 100 ka auparavant — qui
correspond à la datation du fossile d’Arago (Tableau 4).

L’analyse des premières données paléogénétiques
publiées [9] permet de supposer une date de divergence
entre l’Homme actuel et l’Homme de Néandertal située
autour de 555 et 690 ka (Tableau 5). Cette date est quatre
fois plus ancienne que celle connue pour l’ancêtre des
Hommes actuels. Deux ans après ces premières analyses
paléogénétiques, la même équipe, dirigée par S. Pääbo,
publie une seconde séquence de 340 bases de la région
HVR II de l’ADNmt du même spécimen Feldofer 1 [51].
Cette séquence diffère de celle des Hommes actuels, qu’ils
soient européens ou non, s’opposant de ce fait à ce qui est
attendu par le modèle multirégional. Les auteurs proposent
une date de divergence phylogénétique légèrement plus
récente (465 ka), en comparaison à celle obtenue par Krings
et al. en 1997 [9] sur la base de la première séquence, plus
courte. Cette date est encore trop ancienne pour soutenir
l’hypothèse d’une ascendance néandertalienne aux Hommes
actuels, fussent-ils européens. L’analyse de nouvelles
séquences permet d’estimer de façon plus fiable la date de
divergence au fil des publications (Tableau 5).

Le nombre de séquences de portions de l’HVR I de
l’ADNmt des Néandertaliens augmentant au fil des analyses,
il devient possible d’estimer la date de l’ancêtre commun
le plus récent (ACPR) : 151–352 ka sur la base de deux
séquences [16], 152–238 ka sur la base de cinq séquences
[21] et enfin 185–315 ka sur la base de sept séquences [22].
En 2008, Green et al. [29] utilisent la séquence complète de
l’ADNmt et situent la date de divergence moyenne entre
l’Homme de Néandertal et l’Homme actuel à 660 ka ; ce
résultat est comparable aux estimations antérieures basées
sur les séquences de HVR I et II. La date de l’ACPR proposée

en 2009 par Briggs et al. [30], suite au séquençage complet de
l’ADNmt de six fossiles néandertaliens, est de 109,8 ka.

Selon les deux publications sur le séquençage de l’ADNn,
l’ACPR des gènes nucléaires de l’Homme actuel et des
Néandertaliens se situerait entre 1 015 et 465 ka (avec
95 % de confiance pour les deux articles) ; Noonan et al.
[26] proposent une moyenne de 706 ka, tandis que Green
et al. [25], en utilisant une plus grande partie du génome,
l’estiment à 516 ka. Ces valeurs sont similaires aux
estimations dérivées de l’ADNmt, sur le même spécimen
(461–825 ka) et aux conclusions des travaux antérieurs
(317–741 ka) [9]. L’estimation la plus précise de la sépara-
tion entre les ancêtres des Hommes actuels et les ancêtres des
Néandertaliens est de 370 ka. À partir des données paléo-
anthropologiques, il est généralement admis que les Hom-
mes actuels et les Néandertaliens ont commencé une
évolution indépendante entre un quart et un demi-million
d’années (voir supra et Tableau 5). La date obtenue par
l’analyse génétique se situe donc quasiment au milieu de
cette période, mais la marge d’incertitude est telle qu’on ne
peut pas vraiment se prononcer.

L’étude des gènes nucléaires a également permis de
proposer pour chaque gène une date de l’ACPR :

• pour le gène FOXP2, les auteurs avancent l’idée que la
pression sélective récente sur ce gène a vraisemblable-
ment eu lieu chez l’ancêtre commun aux deux taxons
(Homme de Néandertal et Homme actuel), soit il y a
plus de 300 ka. La date proposée par Enard et al. en
2002 [35] semble donc incorrecte (120 ka) ;

• pour l’haplotype O01 du gène ABO, les résultats obtenus
laissent suggérer que cet allèle était présent chez l’ancêtre
commun (à l’Homme de Néandertal et à l’Homme actuel)
et confirment ainsi que l’émergence de l’allèle O01 a vrai-
semblablement eu lieu avant la divergence des deux
lignées, il y a plus d’un million d’années ;

• pour le gène TAS2R38, la découverte de variants identiques
du gène dans les deux espèces montre qu’elles les ont

Tableau 5 Datation de la divergence entre l’Homme actuel et de Néandertal et l’ACPR (ancêtre commun le plus récent) de l’ADNmt

des Néandertaliens / Dating of the divergence between Modern humans and Neanderthals and MRCA (most recent common ancestor)

of Neanderthals mtDNA

La divergence Homme

actuel–Néandertal

Référence ACPR de l’ADNmt

(ka)

Référence

555–690 ka Krings et al. [9] 151–352 Ovchinnikov et al. [16]

465 ka Krings et al. [51] 238–152 Lalueza-Fox et al. [21]

365–853 ka Ovchinnikov et al. [16] 185–315 Lalueza-Fox et al. [22]

660 ka Green et al. [29] 109,8 Briggs et al. [30]

706 ADNn Noonan et al. [26]

516 ADNn Green et al. [25]

10 Bull. Mém. Soc. Anthropol. Paris (2011) 23:1-18



hérités d’un ancêtre commun qui vivait plus d’un demi-
million d’années avant leur divergence. Le chimpanzé
commun présente aussi un polymorphisme pour la détec-
tion du goût amer, mais d’autres gènes y sont impliqués.

L’Homme de Néandertal n’a pas contribué
au pool génétique mitochondrial
de l’Homme actuel

Après avoir occupé l’Europe, une partie de l’Asie et du
Proche-Orient, à la fin du stade 3, les Hommes de Néandertal
semblent reculer dans des zones refuges (Espagne, Italie)
devant l’avancée de l’Homme moderne venant de l’est de
l’Europe. Puis, vers environ 28 ka, ils semblent disparaître
[52]. Cependant, pendant plusieurs milliers d’années, des
sites dont la culture (aurignacienne) est attribuée à l’Homme
de Cro-Magnon ont coexisté avec d’autres sites dont les
cultures (moustérienne et/ou de « transitions » notamment
châtelperroniennes) sont rapportées aux Néandertaliens. Se
pose alors la question de l’existence ou non d’une relation
entre ces deux taxons. Du point de vue morphologique,
certains spécimens de Cro-Magnon du stade isotopique 3
du Portugal, de Roumanie et de Moravie présentent des
caractères qui s’observent chez les Néandertaliens et qui
incitent certains chercheurs à envisager l’hypothèse d’un
mélange entre les deux populations. Toutefois, cette question
ne fait pas l’unanimité parmi les paléoanthropologues. Au
débat s’associent également des préhistoriens qui remettent
en cause les attributions des cultures de « transitions » aux
fossiles qui y sont associés [53].

C’est dans ce climat scientifique que se réalisent les
études sur le mélange Homme de Néandertal–Homme

moderne par deux approches différentes : l’analyse nucléo-
tidique et la modélisation bio-informatique (Tableau 6).

Dès les premières publications sur des parties de séquen-
ces de l’ADNmt néandertalien, les généticiens ont en effet
étudié la possibilité d’une hybridation génétique entre les
deux taxons (Homme de Néandertal et Homme moderne).
Outre le premier modèle statistique de Nordborg en 1998
[20], qui excluait une panmixie complète entre Néanderta-
liens et Hommes modernes, nous pouvons constater qu’à la
publication de chaque nouvelle séquence, les chercheurs
ont essayé de mettre en relation diversité génétique
néandertalienne et diversité génétique actuelle, comme
nous l’avons déjà abordé dans la première partie de cet
article [16,18,51], etc.

Le séquençage de plusieurs fragments d’ADNmt de
fossiles d’Hommes de Cro-Magnon va permettre une
analyse plus précise du mélange entre les deux populations.
En effet, il semble toujours délicat de comparer des éléments
issus de contextes très différents (que ce soit temporel,
évolutif ou environnemental). L’examen génétique de ces
premiers Hommes modernes va permettre de contrer ce
biais, de rendre l’analyse plus pertinente, même si le spectre
de la contamination demeure immuablement présent. Les
études qui s’en suivent intègrent donc souvent des compa-
raisons nucléotidiques comme l’étude de Caramelli et al. qui,
en 2003, [54] montrent que si l’on peut observer une grande
continuité génétique au sein de la population de l’Homme
moderne, celle-ci ne se retrouve pas entre Néandertaliens et
Hommes modernes. Le travail de Caramelli et al. [54] a été
fortement critiqué [19,55], et la suspicion de contamination a
été invoquée pour expliquer le résultat. En 2008, Caramelli
et al. ont publié une portion de la séquence HVR I d’un autre
Homme de Cro-Magnon mis à jour en Italie (Paglicci 23)

Tableau 6 Estimations du mélange entre l’Homme actuel et de Néandertal / Admixture estimations between Modern human

and Neanderthal

Taux de mélange estimé/conclusions Méthode Référence

Pas de panmixie complète Modèle statistique Nordborg et al. [20]

Absence de continuité génétique Analyse des distances génétiques Caramelli et al. [54]

25 % d’hybridation maximum Modèle statistique Serre et al. 2004 [19]

Entre 0,02 et 0,09 % d’hybridation Simulations sphère d’expansion + coalescence Currat, Excoffier [58]

Possible hybridation Introgression de l’haplotype H2 du MPAT Hardy et al. [73]

Possible hybridation Introgression de l’haplotype D du microcéphaline Evans et al. 2006 [72]

Environ 5 % d’hybridation Étude des déséquilibres de liaison Plagnol, Wall [59]

0,001 % d’hybridation maximum Simulations de coalescence de série Belle et al. [60]

Difficile de rejeter complètement l’admixture Modèle statistique d’introgression génétique Forhan et al. [61]

Pas d’hybridation Revue de la littérature Hodgson, Disotell [70]

2 possibilités Revue de la littérature Herrera et al. [75]

Néandertal = race humaine Introgression génétique Wolpoff [76]

6 % de loci actuels avec origine archaïques Étude des déséquilibres de liaison Wall et al. [78]
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[56]. Dans cette étude, tout a été mis en place pour s’affran-
chir de la contamination par l’ADNmt actuel. La séquence
de Paglicci 23 ainsi obtenue s’est révélée être identique à la
séquence de « Cambridge » et différente des séquences de
toutes les personnes intervenues dans l’étude (qu’elles soient
impliquées dans la fouille ou dans l’analyse en laboratoire).
Il s’agit, il est vrai, d’une seule séquence, mais elle est
néanmoins importante parce qu’elle est différente des
séquences néandertaliennes.

Dernièrement, une nouvelle méthode a été mise en place
pour éviter les erreurs d’analyse liées au phénomène de
contamination d’ADN des spécimens de Cro-Magnon.
Krause et al. démontrent, en 2010, [57] qu’il est possible
de distinguer l’ADN contaminant de l’ADN endogène.
L’ADN ancien, plus fragmenté, présente un excès de purines
en 5’ et un excès de pyrimidines en 3’ ; de plus, des résidus
thymine à la partie 5 terminale de l’ADN sont observés au
lieu de résidus cytosine présents dans l’ADN actuel. Krause
et al. appliquent donc leur méthode à un spécimen russe de
Kostenki daté de 30 ka ; ils en séquencent l’ADNmt
complet. Cet ADNmt se révèle être différent des ADNmt
complets de Néandertal [25,30] et présente l’haplogroupe
U2 que l’on retrouve aujourd’hui en Europe, en Asie de
l’Ouest et en Afrique du Nord.

Toutefois, même si la possibilité d’une hybridation
semble peu vraisemblable, plusieurs auteurs considèrent
qu’une faible contribution des Néandertaliens au pool
génétique moderne aurait pu avoir lieu, puis être effacée
par la dérive génétique ou par des influx constants d’ADN
moderne. Pour examiner la question de l’hybridation, diffé-
rents modèles statistiques sont proposés. Ainsi, Serre et al.,
en 2004, [19] démontrent que pour une taille constante de la
population moderne, aucun apport de plus de 25 % ne peut
être envisagé, ce taux de mélange se réduisant significative-
ment si l’on considère une croissance démographique de la
population de l’Homme moderne invasive. Currat et Excof-
fier, la même année, [58] utilisent une simulation basée sur
l’étude de la sphère d’expansion des Hommes modernes et
sur la coalescence génique pour déterminer un taux
de mélange éventuel. Cette approche, différente des précé-
dentes, s’appuie sur des outils bio-informatiques ; elle ne se
base plus sur l’analyse des séquences mais sur des para-
mètres démographiques et génétiques. Cette étude intègre
également deux faits peu documentés dans les études précé-
dentes, à savoir : la diffusion progressive des Hommes
modernes, ainsi que leur croissance. C’est une des premières
études qui se consacre exclusivement à l’examen du
mélange possible intrataxons. Les conclusions qui en décou-
lent amenuisent considérablement les possibilités d’un flux
génétique entre les deux taxons, puisque le taux avancé par
ces auteurs se situe entre 0,02 et 0,09 %. Ces taux de mélange
sont très faibles et peuvent s’expliquer par l’existence de bar-
rières culturelles ou écologiques, par l’absence d’hybrides

fertiles ou encore par l’expansion homogène et rapide au
Néolithique.

Les études spécifiques continuent à voir le jour ; en
2006, avec une autre équipe, celle de Plagnol et Wall, qui
examine les déséquilibres de liaison dans les séquences
géniques actuelles pour détecter des signes d’un ancien
mélange éventuel avec le pool génétique néandertalien
[59]. Les auteurs aboutissent à l’existence d’une hybrida-
tion par l’observation de déséquilibres de liaison d’une
longueur comprise entre 5 et 50 kb. Là encore, paramètres
et hypothèses démographiques sont considérés : à partir
d’un modèle de spéciation simple incluant deux « îles »,
l’Europe et l’Afrique ; les auteurs proposent une croissance
démographique dans les deux dèmes, un goulot d’étrangle-
ment dans la population européenne et des migrations
interdèmes. Les auteurs modulent les valeurs de ces
paramètres démographiques en fonction des taux de
mélange considérés et observent la distribution des allèles
qui auraient pu muter dans une population archaïque, la
distribution différente constatée constituant la mesure du
déséquilibre de liaison. Ainsi, ils concluent en la vraisem-
blance d’un taux de mélange autour de 5 % mais nuancent
leurs propos en n’excluant pas un scénario démographique
alternatif.

En 2008, une approche basée sur des méthodes bio-
informatiques tente à son tour d’appréhender la question du
mélange entre l’Homme de Néandertal et l’Homme
moderne. Belle et al. [60] proposent notamment une modé-
lisation par simulations de coalescence de série. Ce type de
modélisation intègre un grand nombre de paramètres aussi
bien génétiques (taux de mutation, taux d’hétérogénéité, lon-
gueur des séquences, biais de transition/transversion) que
démographiques (taille de la population, taux de croissance,
subdivision de la population, datation des séquences). Trois
populations sont utilisées : deux populations ancestrales, à
savoir les Hommes de Néandertal et les premiers Hommes
modernes, et une population dérivée, en l’occurrence la
population humaine actuelle. Les modèles d’interfécondité
issus de cette étude devenant plus complexes et plus variés,
les auteurs peuvent analyser nombre de phénomènes perti-
nents, par exemple les expansions possibles, la taille relative
des groupes en question, l’homogénéité des phénomènes, les
éventuelles migrations, etc. En outre, de cette façon il est
possible de comparer directement les résultats à l’observa-
tion nucléotidique des séquences disponibles. Les conclu-
sions de ce travail ne font que renforcer les constatations
précédentes, puisque le modèle le plus proche de la réalité,
établi à partir des séquences géniques, est le modèle propo-
sant un taux de mélange nul, le taux maximum compatible
étant de 0,001 % par génération.

D’autres types de modélisation ont été proposés pour étu-
dier l’hybridation possible entre Homme de Néandertal et
Homme moderne. Citons par exemple le cas de l’analyse
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déterministe basée sur des équations répétées indéfiniment et
des équations différentielles ordinaires publiées par Forhan
et al. en 2008 [61]. Ce modèle ajoute la notion d’introgres-
sion génétique aux analyses statistiques afin de savoir si l’on
peut rejeter ou non un mélange ancien. Cette étude considère
à la fois le niveau de mélange et, paramètre important, la
taille respective de chacune des populations. Les auteurs tra-
vaillent sur des allèles Néandertal-spécifiques et observent la
vitesse de passage dans le pool génétique de l’Homme actuel
en cas de mélange ancien. Ce modèle tient compte du phé-
notype des hybrides ainsi que de la viabilité de chacune des
espèces. Les auteurs considèrent la probabilité de survie
d’un l’Homme actuel comme étant supérieure à celle d’un
Néandertalien.

Ils n’expliquent pas les raisons de ce choix, mais on
peut supposer qu’ils se basent sur des études paléoanthropo-
logiques [62,63] qui font état de pathologies, telles que
l’hypoplasie de l’émail dentaire [64], pouvant être rapportées
à de fréquentes carences alimentaires chez les Néandertaliens
par rapport aux populations récentes [65] ou à une plus
grande fréquence de traumatisme [66,67] qui auraient pu
affecter leur survie par rapport aux Hommes actuels. Certai-
nes de ces hypothèses sont néanmoins remises en cause à
l’heure actuelle [68,69]. Notons, fait assez rare, que ce
modèle est réduit à l’étude des seuls autosomes. Pour les
auteurs, le rejet du mélange est très difficile à établir, il
nécessite une certaine proportion d’hybrides et une popula-
tion néandertalienne initiale très supérieure à celle de
l’Homme moderne (au moins 300 fois). Du dire même de
ces chercheurs, pour utiliser correctement cette méthode, il
faudrait disposer d’un nombre plus important de séquences
néandertaliennes ; il n’en reste pas moins que ce travail
permet de mettre en évidence l’importance et l’influence
des estimations concernant la taille des populations.

La multiplication des articles concernant l’existence ou
non d’une hybridation entre l’Homme de Néandertal et
l’Homme moderne mène Hodgson et Disotell à rédiger, en
2008, une synthèse, la première du genre [70]. Ces auteurs
concluent que cette hybridation n’a vraisemblablement pas
eu lieu. Les études sur l’ADNmt ne pouvant pas réellement
répondre à la question, Hodgson et Disotell s’appuient prin-
cipalement sur les études concernant le génome nucléaire et
notamment sur le fait que très peu de variants actuels étaient
présents dans le pool génétique néandertalien [26]. Ainsi, ils
écartent les conclusions obtenues par Green et al. en
2006 [25] suggérant une hybridation possible, conclusions
également contestées par Wall et Kim [71] qui pensent que
la séquence publiée par Green et al. a été contaminée. Dans
leur étude, Hodgson et Disotell rappellent également que
même un faible flux génique pourrait être à l’origine d’une
introgression génétique entre espèces différentes. Afin
d’appuyer l’existence d’un flux génique entre Hommes
moderne et de Néandertal, ils citent en exemple plusieurs

publications qui mettent en évidence cette introgression
[72–74]. Selon Hodgson et Disotell, une telle introgression,
si elle a existé, aurait été de très faible ampleur.

En 2009, Herrera et al. font une nouvelle synthèse qui
traite de l’éventualité d’un mélange entre les deux taxons
et remarquent que l’analyse de la dispersion des haplotypes
de certains gènes, comme le gène microcéphaline, pourrait
être très pertinente, ouvrant ainsi un nouveau champ
d’analyse [75].

En 2009, Wolpoff propose que les Néandertaliens puissent
constituer une race d’Homo sapiens [76]. Selon l’auteur,
l’espèce humaine devait être constituée dans le passé de petites
populations isolées, avec un flux génique faible, ce qui peut
expliquer les différences morphologiques et génétiques entre
les Hommes de Néandertal et les Hommes modernes. Dans
cette proposition, l’auteur envisage l’existence — certes
faible — d’un flux génique bilatéral entre Homme de
Néandertal et Hommes modernes. Il reprend les explications
de Hawks et Cochran [74] qui stipulent que l’introgression
très faible d’un allèle soumis à un avantage adaptatif de
l’ordre de 5 % peut porter à la fixation de l’allèle si la popu-
lation s’accroît. Dans cette hypothèse, les gènes néanderta-
liens se seraient dispersés dans le pool génique de l’Homme
moderne, et sous l’effet de la sélection, ils auraient entraîné
des changements importants (introgression adaptative
[72,77].)

En 2009, Wall et al. [78] reprennent un précédent travail
[59] basé sur des modèles étudiant la variation génétique et
le déséquilibre de liaison au sein des polymorphismes
actuels et l’améliorent en utilisant davantage de séquences.
Dès lors, ils affinent le taux de mélange potentiel entre
l’Homme moderne et les populations archaïques (Neander-
thal, erectus/ergaster, florensis…) et aboutissent à la conclu-
sion que 6 % des loci trouvent vraisemblablement leur
origine dans lesdites populations archaïques. En outre, et
toujours selon les auteurs, ce flux génique interpopulationnel
pourrait constituer une constante dans l’évolution de la
lignée humaine.

Toutes les équipes citées soulignent l’importance fonda-
mentale du séquençage du génome complet de plusieurs
spécimens d’Homme de Néandertal et d’Homme de
Cro-Magnon pour traiter la question de l’hybridation,
puisque la comparaison des séquences actuelles avec
celles d’individus disparus, il y a environ 30 ka, présente
évidemment un biais, les populations actuelles ayant
continué d’évoluer depuis. Ces dernières années, un nombre
croissant de recherches ont mis en évidence le fait que le
pool génétique actuel diffère probablement de celui des
Hommes prénéolithiques (une synthèse très intéressante
est publiée par Laland et al. en 2010 [79]) et que plusieurs
centaines de gènes et plusieurs polymorphismes d’un seul
nucléotide (SNP) ont été soumis à une sélection positive
récente [80].
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Les raisons principales de cette évolution du pool géné-
tique proviennent de la « révolution » néolithique :

• croissance importante de la taille de la population
humaine [81–83] ;

• introduction de l’élevage et de l’agriculture qui a déter-
miné des changements importants dans l’alimentation ;

• enfin, action sélective des maladies infectieuses suite au
contact avec les animaux domestiques [84].

Il faudra donc prendre en compte ce phénomène
d’évolution rapide dans la lignée qui porte à l’Homme
actuel au cours des analyses de comparaison avec les
Néandartaliens.

L’Homme de Néandertal est constitué
d’une seule population de taille réduite

La taille des populations préhistoriques, et a fortiori celle des
populations paléoanthropologiques, est très difficile à
estimer ; elle dépend, en outre, de nombreux facteurs :
facteurs climatiques, écologiques ou encore « économiques »
(économie de subsistance).

Les estimations sur la taille de la population néan-
dertalienne varient de 21 000 individus [85] à 200 000 indi-
vidus [81].

Cette population était présente en Europe, en Asie et au
Proche-Orient. En se basant sur l’évolution européenne des
Néandertaliens et sur l’absence de prénéandertaliens recon-
nus en dehors de l’Europe, l’expansion des Néandertaliens à
partir de l’Europe vers le Proche-Orient a été datée soit
au stade 4 [86–88], soit au stade 5 [5–8]. Du point de vue
anthropologique, la population néandertalienne du Proche-
Orient semble conserver un certain nombre de traits archaï-
ques, alors qu’ils vont disparaître en Europe, se transformant
en caractères néandertaliens dérivés plus marqués, du moins
dans les populations les plus occidentales, dites « classiques »
[6–8,89]. Cette distinction morpholo-gicogéographique
semble donc correspondre à deux sous-populations de
Néandertaliens dont l’une se différencie dans un plus grand
isolement. Pour rendre compte de cette distinction, une autre
explication, analogue à la spéciation par la distance de
Wright (1943) [90], est proposée pour les Néandertaliens,
avec un gradient ouest–est [91].

L’analyse de la séquence d’une partie de la région HVR I
de l’ADNmt du deuxième fossile retrouvé à Feldhofer
(Allemagne) [18] permet une découverte surprenante : cette
séquence présente une seule différence avec la séquence de
Vindija (Croatie) et trois différences avec celle de l’autre
spécimen de Feldhofer. En d’autres termes, les séquences
de deux individus géographiquement éloignés sont généti-
quement plus proches que les séquences de deux individus
du même lieu et de la même période. Même si les auteurs

proposent d’attendre un nombre plus important de séquences
avant de se prononcer sur ce résultat, cette découverte
entraîne quelques conjectures sur la variabilité génétique,
la définition de groupes distincts, la nature et le volume
des migrations, etc. Avec l’augmentation du nombre
de séquences à disposition, certaines hypothèses seront
consolidées, et d’autres surgiront.

Les séquençages de Teshik-Tash (Ouzbékistan) et
d’Okladnikov (Sibérie) ouvrent des perspectives nouvelles :
la dispersion géographique des Néandertaliens serait plus
importante que celle proposée jusqu’alors par les études
paléoanthropologiques, augmentant ainsi le territoire occupé
par l’Homme de Néandertal de plus de 2 000 km à l’Est,
jusqu’au Sud de la Sibérie. De plus, la plus forte ressem-
blance entre la séquence de Teshik-Tash et celle de Scladina
(Belgique), par rapport à la séquence géographiquement plus
proche d’Okladnikov, semble privilégier l’hypothèse selon
laquelle il n’y aurait pas eu de séparation ancienne entre
Néandertaliens d’Europe et Néandertaliens d’Asie, et semble
montrer que la colonisation de l’Asie centrale a été relative-
ment récente ; dans cette perspective, ladite recolonisation
serait probablement située vers 130 ka avant notre ère
(OIS 5), époque qui correspond à la baisse du niveau de la
mer Caspienne due au réchauffement climatique et permet-
tant ainsi l’occupation de la Russie. Cette hypothèse vient
conforter les données paléoanthropologiques qui sous-
tendent une expansion récente vers l’Est. Cette période est
doublement importante, car elle correspondrait également à
la date de l’expansion des Néandertaliens en Europe : dans la
publication de la séquence d’El Sidron [21], les auteurs
proposent un ACPR à 130 ka pour quatre spécimens
séquencés (Vindija, Feldhofer 1 et 2 et El Sidron) ; cet
ACPR correspond à la fin de la glaciation Riss (stade isoto-
pique 6). Les auteurs concluent que les séquences étudiées
ont vraisemblablement appartenu à des individus issus d’une
population relativement récente et en expansion pendant la
période interglaciaire Riss–Würn (130–80 ka). Cette propo-
sition a été reprise en 2006, quand la totalité de l’HVR I a été
séquencée. Dans le même article, les auteurs proposent une
estimation de la population efficace féminine se situant entre
5 000 et 9 000 individus ; ils avancent en outre que cette
population serait constante dans le temps. Une petite popu-
lation aurait donc colonisé— ou recolonisé— une très vaste
région. Plusieurs publications se concentrent sur la question
de la taille de la population. Elles concordent toutes sur le
fait que la population devait être de taille réduite. Noonan
et al. [26] (à partir de l’analyse de l’ADNn) proposent une
estimation de la taille efficace de la population des Néander-
taliens comprise entre 3 000 et 12 000 individus, taille
efficace qui se révèle être similaire à celle proposée pour la
population de l’Homme moderne [92], et bien inférieure à
celle estimée pour l’ancêtre d’Homo et Pan [93]. L’Homme
de Néandertal et l’Homme moderne auront donc vu tous
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deux leur évolution respective marquée par ce caractère de
« population de taille réduite ».

Suite au séquençage complet de l’ADNmt, l’hypothèse
d’une taille réduite pour la population néandertalienne est
également défendue par Green et al., puis par Briggs et al.,
ces derniers évaluant un nombre de femmes inférieur à
3 500. Une petite population, avec des séquences si proches
(du moins pour la dernière période) et répartie sur un
territoire si vaste, incite Briggs et al. à proposer la thèse
d’une population unique, sans subdivision. Cette proposition
contraste avec les résultats de notre récent travail [94],
réalisé sur un nombre plus important de séquences distri-
buées sur une surface géographique plus grande, puisqu’elle
inclut en outre l’Italie, la France, la Belgique et la Sibérie.
Dans cette étude, à partir des fragments des séquences de
l’HVR I de l’ADNmt de 12 Néandertaliens, plusieurs scéna-
rios démographiques ont été testés en combinant plusieurs
paramètres : population unique ou répartie en deux, voire
trois groupes, population de taille stable ou croissante,
présence ou absence de migration, etc. Le scénario le plus
vraisemblable se révèle être celui d’une population répartie
en trois sous-groupes — un sous-groupe en occident, un
autre en région méditerranéenne et un dernier en orient
(Fig. 1) — avec des échanges migratoires entre sous-

groupes limitrophes, une taille qui va croître jusqu’à une
date de 50 ka avant notre ère, puis décroître lentement
jusqu’à l’extinction.

Conclusion

Les études de paléogénétique de cette décennie ont permis
d’apporter des confirmations et des précisions sur l’étude de
la population néandertalienne. Après un début difficile, les
résultats du séquençage étant systématiquement mis en
doute, la communauté scientifique est aujourd’hui confiante
sur le complément d’information que la génétique apporte à
l’étude des Néandertaliens. Deux disciplines qui apparem-
ment avaient peu de chance de pouvoir travailler sur le
même sujet ont réussi à ouvrir un dialogue qui commence,
comme nous l’avons souligné, à porter ses fruits.

Pourtant, les relations phylogénétiques entre l’Homme
actuel et l’Homme de Néandertal restent toujours sujettes à
discussion, et la question de la disparition des Néanderta-
liens reste ouverte. Les données génétiques confirment que
la divergence entre ces deux groupes est très inférieure à
celle rencontrée entre espèces de chimpanzés, néanmoins

Fig. 1 Les trois groupes géographiques (méditerranéen, occidental et oriental) de Néandertaliens proposés par Fabre et al. [94] /

The three geographical groups (Mediterranean, occidental, oriental) of Neanderthals proposed by Fabre et al. [94]
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elle est proche de celle rencontrée entre sous-espèces
[95,96]. La banque de données en libre accès Nucleotide
du National Center for Biotechnology Information (http://
www.ncbi.nlm.nih.gov) qui répertorie les séquences
publiées semble être d’accord avec cette possibilité : toutes
les séquences de Néandertal sont classées sous le nom
d’Homo sapiens neanderthalensis. Néandertal serait donc
une sous-espèce de l’espèce Sapiens mais pour laquelle les
analyses génétiques suggèrent une absence de mélange
et d’hybrides.

Néanmoins, l’analyse morphologique des fossiles et
l’analyse génétique des séquences d’ADNmt concordent
sur deux points : les différents spécimens de Néandertaliens
étudiés partagent les mêmes caractères (morphologiques
et/ou génétiques) et sont différents de l’Homme actuel.
Il y a également un accord concernant la divergence entre
la lignée de l’Homme de Néandertal et celle de l’Homme
actuel qui est très ancienne.

La question de l’hybridation entre Homme moderne et
Homme de Néandertal est une question complexe. Du
point de vue morphologique, certains spécimens peuvent
présenter des caractères moins clairement identifiables
comme néandertaliens, ce qui permet un débat sur un
possible mélange avec l’Homme moderne. L’analyse géné-
tique propose des estimations du taux de mélange, en règle
générale, assez faibles, mais variables et très dépendantes du
type d’analyse réalisée. En effet, il ressort de l’ensemble des
publications sur le sujet que des paramètres tels que la taille
des groupes, la dynamique des populations ou encore la
longueur et le nombre des séquences analysées sont des
facteurs cruciaux quant à l’obtention d’un taux d’hybridation
potentiel fiable. Néanmoins, il est intéressant de constater la
très grande variété d’approches qui existe pour ce type
d’étude. La bio-informatique est en train de devenir un
outil d’avenir au potentiel énorme. C’est grâce aux résultats
des modèles élaborés à partir des séquences nucléotidiques
que de nouvelles estimations sur l’expansion du peuplement
de l’Homme de Néandertal et sur la taille de cette population
ont pu être obtenues. Celles-ci apportent ainsi un complé-
ment d’information précieux qui, jusqu’à présent, manquait
à cause du faible nombre de fossiles disponibles.

De nombreuses questions restent donc sans réponse
consensuelle, et cela est vraisemblablement dû au fait qu’il
est difficile d’avoir une confiance totale dans des études
populationnelles se basant sur le nombre réduit de séquences
disponibles.

Il est vrai aussi que les progrès techniques à venir nous
font espérer pouvoir, dans un futur proche, augmenter le
nombre de séquences pour des fossiles européens et même,
peut-être, pour des fossiles du Proche-Orient. Les projets
engagés ces dernières années sont les premiers pas d’une
coopération dont la paléoanthropologie classique ne peut
sortir que renforcée.
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