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Prologue


Après la pandémie, plus rien ne devait être comme avant. Cette maladie jusque-là inconnue qui a balayé l’Europe aura, dans son sillage dévastateur, bouleversé des systèmes sociaux entiers pourtant établis depuis des siècles. Mais il y a 4 800 ans, l’humanité avait déjà pu ressentir l’incroyable virulence d’un agent pathogène : cette épidémie-là, après avoir pris son essor à l’Est, avait manifestement entraîné une modification presque complète de la structure génétique des humains vivant en Europe – des populations venues de l’est de l’Europe s’étaient déployées sur le continent, déclenchant par la suite le début de l’âge du bronze. C’était la peste. Cette lointaine épidémie marque vraisemblablement sa toute première apparition en Europe, à l’âge de pierre, inaugurant une longue série de dévastations qui viendront jalonner le cours de l’histoire. Au Moyen Âge, déjà, les hommes ont cherché à endiguer la maladie au moyen de verrouillages territoriaux, de quarantaines et de réductions des échanges commerciaux – une maladie dont ils ignoraient les causes, mais dont ils pouvaient directement observer la propagation. Venise, par exemple, qui était alors un carrefour économique de premier plan, connut une baisse des échanges commerciaux, et les décès s’y enchaînaient à un rythme tel que les fosses communes étaient devenues l’unique recours. Autant de situations dont on espérait encore il y a peu qu’elles appartenaient définitivement au passé. Jusqu’à ce mois de mars 2020, où ces images firent le tour du monde : des convois militaires transportant vers des crématoriums les dépouilles des habitants de Bergame décédés des suites d’une infection au coronavirus.

Il nous aura fallu près de 5 000 ans pour découvrir l’existence de la peste à l’âge de pierre. Armés d’une technologie révolutionnaire, nous avons réduit en poussière de très vieux os pour distiller, à partir de leur ADN, les histoires que nous allons raconter dans ce livre. Cette jeune science qu’est l’archéogénétique se sert de méthodes développées dans le champ de la médecine pour décrypter un patrimoine héréditaire vieux, pour partie, de centaines de milliers d’années. Cette discipline vient à peine de prendre son essor, qu’elle a déjà moissonné une impressionnante quantité de nouvelles connaissances. À partir d’os humains appartenant à un lointain passé, il est non seulement possible de reconstituer le profil génétique des défunts, mais de comprendre comment leurs caractères héréditaires se sont disséminés à travers l’Europe, et ainsi de préciser quand nos ancêtres sont arrivés et d’où ils venaient. Et nous pouvons même à présent – à partir du sang séché que l’on retrouve dans les dents de mâchoires millénaires – recueillir les bactéries responsables de maladies mortelles, dont la peste n’est qu’un exemple. Grâce à ce procédé archéogénétique, il est désormais possible de réécrire à nouveaux frais l’histoire de l’Europe et de ses fléaux sanitaires. On peut donc affirmer que ces deux thématiques majeures qui marquent notre époque et continueront de la marquer, à savoir les pandémies mortelles et les mouvements migratoires permanents, font figure de constantes dans l’histoire de l’humanité.

Au moment de la parution de ce livre, en février 2019, la « crise des réfugiés » de 2015 était encore très présente dans les débats politiques en Allemagne. La presse et les lecteurs retenaient surtout les passages qui apportent les preuves archéogénétiques des innombrables mouvements migratoires de nos ancêtres à travers le monde et des échanges génétiques permanents qui eurent lieu entre eux tous. Un an plus tard, alors que toute la planète est placée sous le joug d’un virus impitoyable nommé SARS-CoV-2, tout ceci semble bien loin. Et même s’il est impossible de le comparer au fléau bien plus mortel de la peste, on ne peut s’empêcher de percevoir un parallèle : de tout temps, d’invisibles pathogènes ont réussi du jour au lendemain à plonger dans l’impuissance la plus totale des sociétés entières qui se pensaient jusque-là invincibles. Nul ne peut prédire aujourd’hui les conséquences que cette pandémie entraînera pour l’Europe future. En revanche, notre livre peut donner à voir ce que ce type d’événement impliquait chez nos ancêtres. Il serait certes présomptueux d’envisager d’en tirer des conclusions politiques pour notre époque – telle n’est pas la vocation de l’archéogénétique. Mais nous pouvons contribuer à mettre les choses en perspective. Et à comprendre l’Europe pour ce qu’elle est sans aucun doute, à savoir l’histoire d’un progrès qui s’étend sur plusieurs millénaires et qui aurait été impossible sans toutes ces migrations humaines et ces mobilités qui donnèrent naissance à des sociétés capables de ressortir à chaque fois in fine plus fortes des pandémies catastrophiques qui les ravagèrent. N’en faisons pas un secret : sur ce point-là du moins, nous espérons que l’histoire se répète.

Mais il sera surtout question dans les pages qui suivront des grandes vagues migratoires qui, depuis les temps préhistoriques, ont gagné l’Europe et en sont parties. Nous nous intéresserons notamment à l’éternelle route des Balkans et aux conflits qui, depuis des temps immémoriaux, accompagnent toujours les migrations. Nous expliquerons pourquoi les premiers Européens avaient la peau sombre. Et pourquoi, si les analyses génomiques nous permettent bien de situer tel ou tel Européen sur la carte, il reste cependant impossible de tracer des frontières génétiques entre les peuples ou entre les nationalités. Nous suivrons un arc qui part de la dernière période glaciaire, où commence le périple génétique des Européens, et arrive à nos jours, à l’aube d’une ère où nous nous apprêtons à prendre entre nos propres mains le sort de notre évolution. Tout en faisant la part belle aux controverses politiques, il s’agira de présenter de façon synthétique et inédite les avancées de l’archéogénétique et ce qu’elles nous apprennent de l’histoire de l’Europe.

Ces découvertes introduisent dans le débat plus de nuances complexes que de certitudes tranchées. Il est incontestable que les immigrants ont façonné l’Europe, mais il est aussi indubitable que les bouleversements induits se sont produits dans la douleur, notamment pour les chasseurs-cueilleurs qui se sont retrouvés évincés par les agriculteurs anatoliens. Et, oui, l’histoire des migrations est indissociable de celle des maladies mortelles. Nous en sommes bien conscients, ce livre offre des arguments aussi bien à ceux qui sont ouverts à la migration qu’à ceux qui veulent lui imposer des frontières strictes. Nous espérons seulement qu’après cette lecture plus personne ne continue à contester le fait que la mobilité soit un caractère intrinsèque de la nature de l’homme. Bien entendu, ce que les auteurs aimeraient surtout, c’est que les lecteurs en viennent à partager leur point de vue selon lequel la société globale, éprouvée depuis des millénaires, sera, pour l’avenir aussi, la clé du progrès. L’époque que nous traversons nous permet d’observer comme à la loupe le double tranchant de la mobilité humaine. D’un côté, sans elle, la propagation du Covid-19 aurait été impensable. D’un autre côté, l’étendue des restrictions de cette mobilité a entraîné en quelques semaines seulement des bouleversements sociaux et des drames économiques d’une ampleur telle que notre quotidien s’en ressentira encore dans plusieurs années.

Ce livre est le fruit de la collaboration de deux auteurs : Johannes Krause, à qui revient à partir du prochain chapitre le rôle du narrateur, est – précise ici le second auteur, pour des raisons de modestie – l’un des experts les plus renommés dans le domaine de l’archéogénétique, dont il dirige le département au sein de l’Institut Max-Planck d’anthropologie évolutionniste à Leipzig. Son coauteur, Thomas Trappe, n’a pas seulement eu pour tâche de condenser le savoir de Krause, mais de lui donner un cadre contemporain et de l’inscrire dans les débats politiques actuels. Ces dernières années, Trappe n’a cessé de collaborer avec Krause pour son travail de journaliste, et s’est également intéressé de près au nationalisme et à l’idéologie raciste de notre époque. Au cours des nombreuses conversations entre les deux auteurs a émergé le projet d’agencer dans un livre commun la science et les débats brûlants de notre temps.

Commençons à présent par un parcours rapide du b.a.-ba de l’archéogénétique. Et par une fameuse phalange qui aura propulsé la carrière scientifique de Krause. Un petit os qui, de manière totalement inattendue, nous mit en présence d’une nouvelle forme d’humain – témoignage indirect d’une affinité entre les premiers Européens et les néandertaliens.



Johannes KRAUSE et Thomas TRAPPE,
Berlin, juin 2020.





CHAPITRE 1

Tomber sur un os




Un doigt sibérien nous désigne un nouvel homme préhistorique.

Ruée vers l’or chez les généticiens, grâce à leurs machines miraculeuses.

Adam et Ève vivaient séparément.

L’homme de Neandertal était une illusion.

Jurrasic Park rend tout le monde fou.

Oui, nous sommes tous des descendants de Charlemagne.
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Un os sur le bureau

Le fragment de phalange que j’ai trouvé sur mon bureau un matin de l’hiver 2009 n’était plus que le malheureux vestige de ce qui avait été un doigt. L’ongle manquait, la peau aussi évidemment, il s’agissait en fait de l’extrémité d’une phalange distale, pas plus grosse qu’un noyau de cerise. Comme je le découvrirais plus tard, elle avait appartenu à une fillette d’environ 5 à 7 ans. Le fragment osseux, rangé dans une simple enveloppe rembourrée, avait fait du chemin depuis la lointaine ville de Novossibirsk. Arriver le matin à son bureau pour y découvrir, avant même d’avoir pris son café, une pièce d’anatomie venue de Russie ne plaît pas forcément à tout le monde. Moi, cela me met en joie.

Près d’une décennie auparavant, en l’an 2000, le président américain Bill Clinton avait tenu une conférence de presse à la Maison Blanche, dans laquelle il annonça, après dix années de recherches et plusieurs milliards investis dans le « projet génome humain », le décryptage de notre génome. D’un coup, l’ADN se retrouva au centre de toutes les attentions et le Frankfurter Allgemeine Zeitung, en lieu et place de sa rubrique culture, fit imprimer des séquences du génome humain – l’interminable enchaînement des bases A, T, C et G qui composent l’ADN. Nombreux furent ceux qui découvrirent tout à coup le rôle déterminant que la génétique jouerait dans les années à venir. Après tout, nous avions désormais la perspective de pouvoir un jour lire l’ADN de l’homme comme un plan de construction.

En 2009, la science avait déjà fait un grand pas en direction de cet objectif. Je travaillais alors comme post-doctorant au sein de l’Institut Max-Planck d’anthropologie évolutionniste de Leipzig (parfois connu sous l’acronyme MPI-EVA). L’Institut était déjà à l’époque le premier point de chute mondial pour les scientifiques qui voulaient, au moyen d’une technique de pointe, séquencer l’ADN d’ossements anciens. Après plusieurs décennies d’efforts réalisés par la recherche génétique, il était désormais possible de réécrire quelque peu l’histoire de l’apparition de l’humanité – grâce à ce fragment d’os de doigt posé sur mon bureau. Il s’avéra en effet que cette trouvaille venue de Sibérie, vestige vieux de 70 000 ans, était ce qui restait d’une jeune fille appartenant à une forme d’homme préhistorique jusque-là inconnue. C’est du moins ce que nous avons découvert à l’aide de quelques milligrammes de poussière d’os – et d’un séquenceur d’une très grande complexité. Quelques années seulement auparavant, il aurait été techniquement impensable d’arracher à un minuscule fragment de phalange le secret de son identité. Mais ce n’est pas tout ce que cet éclat d’os avait à nous dire. Il nous a également appris ce qui nous unit à cette fillette, et ce qui nous en distingue.
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Figure 1. Johannes Krause prélève un échantillon d’ADN sur l’humérus du néandertalien trouvé dans la vallée éponyme.
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Figure 2. Lors d’une analyse ADN, il faut impérativement éviter toute contamination. Combinaisons protectrices et pièces hermétiquement fermées sont donc de mise au cours d’une telle opération.






Mille milliards de paires de bases par jour

Nous savons depuis plus d’un siècle déjà que l’ADN constitue le plan de construction du vivant. En 1953, s’appuyant sur les travaux préliminaires de Rosalind Franklin, James Watson et Francis Crick ont découvert sa structure, ce qui leur valut le prix Nobel de médecine neuf ans plus tard (Rosalind Franklin avait alors déjà disparu, à seulement 37 ans). C’est également la médecine qui a depuis fait avancer l’étude de l’ADN et conduit finalement au lancement du projet de séquençage du génome humain (Human Genome Project).

Autre étape décisive dans le décodage de l’ADN, et donc de sa lecture : la mise au point dans les années 1980 de la réaction en chaîne par polymérase (ou PCR pour polymerase chain reaction1). Ce procédé est aujourd’hui l’un des fondements de nos appareils de séquençage capables de retranscrire la succession des bases qui constituent une molécule d’ADN. Depuis le début des années 2000, ces machines ont connu un développement fulgurant. Quand on a connu les vieux Commodore 64 et qu’on tient entre ses mains un smartphone d’aujourd’hui, on mesure la vitesse des progrès techniques : cela donne une bonne idée de ce qui s’est produit aussi en génétique.

Quelques chiffres permettront de mieux apprécier les ordres de grandeur qui sont en jeu quand on parle de décryptage de l’ADN. Le génome humain est composé de 3,3 milliards de bases2. En 2003, alors que s’achevait le projet de séquençage du génome humain, il fallait encore au moins dix ans pour décoder l’information génétique d’un individu3. Aujourd’hui, notre laboratoire peut traiter 1 000 milliards de paires de bases chaque jour. La capacité de traitement de nos machines a été multipliée par 100 millions au cours des douze dernières années, si bien qu’un seul séquenceur est capable de décoder le nombre vertigineux de 300 génomes humains par jour. On peut raisonnablement penser que d’ici dix ans le génome de millions d’êtres humains aura été décodé à travers le monde, sachant que les évolutions futures ont jusqu’ici toujours été sous-estimées. Les séquences d’ADN sont analysées de plus en plus rapidement et à moindre coût, ce qui les rend accessibles à tous. Aujourd’hui, l’analyse d’un génome coûte moins cher qu’un bilan sanguin : on peut tout à fait imaginer que dans un avenir proche les jeunes parents n’hésiteront pas à demander le décodage du génome de leur nouveau-né. Le séquençage génétique offre des possibilités insoupçonnées, notamment pour le dépistage précoce de prédispositions génétiques à certaines maladies. Et ce potentiel ira croissant4.

La médecine décode le génome de gens qui vivent aujourd’hui afin de mieux comprendre leurs maladies et de pouvoir ainsi faire émerger de nouvelles thérapies et de nouveaux médicaments. L’archéogénétique, de son côté, se sert de techniques développées dans le champ de la génétique humaine pour analyser des découvertes archéologiques – ossements, dents, échantillons de sol, etc. – et à partir de l’ADN prélevé sur ces reliquats, tirer des conclusions quant aux origines de gens qui sont morts il y a très longtemps. Ce sont là de toutes nouvelles perspectives qui s’ouvrent pour l’archéologie. Elle n’est plus contrainte de se contenter de théories et d’interprétations, et peut désormais par exemple retracer les migrations humaines sur la base d’analyses génétiques, avec une précision jusque-là inédite. Le décodage d’anciens fragments d’ADN est pour l’archéologie une avancée dont l’importance est comparable à celle d’une autre révolution technique qui a eu lieu dans les années 1950 : la datation au carbone 14, qui a posé de nouvelles bases pour la détermination de l’âge des découvertes archéologiques. Elle a permis de dater les restes humains de manière fiable, à défaut d’être précise à l’année près5. L’archéogénétique va plus loin, puisqu’elle nous autorise à « lire » dans les fragments de squelettes et nous permet de reconstituer des liens et des éléments de contexte qui étaient inconnus même de ceux à qui ces ossements avaient autrefois appartenu. Les restes humains conservés dans le sol souvent depuis de nombreux millénaires deviennent ainsi les précieux messagers d’un passé enfoui. Ils portent en eux les histoires de nos ancêtres, celles que, parfois pour la première fois, nous racontons dans ce livre.




Les mutations, moteur du progrès

Cette jeune science qu’est l’archéogénétique peut nous aider à trouver de nouvelles réponses à certaines des questions les plus anciennes et les plus profondes de l’histoire de l’humanité : qu’est-ce qui constitue notre humanité ? D’où venons-nous ? Et comment sommes-nous devenus ceux que nous sommes aujourd’hui ?

L’un des principaux pionniers de cette discipline, Svante Pääbo, dirige depuis 1999 le MPI-EVA de Leipzig. Médecin de formation, il est parvenu en 1984 à extraire de l’ADN d’une momie égyptienne – plus ou moins en catimini, la nuit, dans son laboratoire – alors qu’il était encore doctorant à l’Université d’Uppsala, en Suède. Ce fut le point de départ d’une grande carrière. En 2003, Pääbo me prend à Leipzig parmi ses étudiants. Lorsque, deux ans, plus tard, il s’agira de me trouver un sujet de thèse, il me proposa d’intégrer l’équipe qu’il avait montée pour le décryptage du génome de Neandertal. Une folie, quand on y pense : avec les techniques dont on disposait à l’époque, il aurait fallu des dizaines d’années pour faire aboutir une telle entreprise, sans compter qu’il nous aurait fallu pulvériser de précieux ossements néandertaliens par dizaines de kilos. Mais j’avais confiance en Pääbo et le savais capable d’aborder ce projet de façon réaliste. J’ai donc accepté cette mission. Une décision qui s’avéra la bonne. Grâce au développement foudroyant des techniques de séquençage, le travail fut bouclé trois ans plus tard – sans avoir à se briser les os.

C’est également à cette époque-là que je reçus ce fameux morceau de doigt en provenance de l’Altaï. De tels vestiges apportent à l’archéogénétique les données dont elle se nourrit pour parvenir à ses résultats. L’homme préhistorique auquel appartenait ce fragment faisait-il partie de nos ancêtres directs, ou bien appartenait-il à une lignée désormais éteinte ? En quoi son patrimoine génétique se distingue-t-il du nôtre ? Nous nous servons de ces génomes de spécimens anciens comme de gabarits sur lesquels nous superposons notre ADN actuel. Ce qui nous intéresse, en tant que scientifiques, ce sont ces zones [régions/sites] où les deux structures ne se recoupent pas, qui indiquent les emplacements où notre ADN a changé, a muté. Même si ce mot revêt pour certains des connotations déplaisantes, les mutations restent néanmoins le moteur de l’évolution et la raison pour laquelle les hommes et les chimpanzés se contemplent, curieux, de part et d’autre d’une clôture de zoo. Pour l’archéogénétique, les mutations constituent les véritables jalons de l’histoire humaine.

Le temps que vous lisiez ce chapitre, l’ADN de vos millions de cellules aura subi une transformation chimique, car il se détruit continuellement et doit être en permanence renouvelé, sur la peau, dans l’intestin, partout. Lorsque quelque chose va de travers dans ce processus, on parle de mutations. Celles-ci sont très courantes, ce qui n’a rien de surprenant étant donné la fréquence très élevée des renouvellements cellulaires. En règle générale, les mutations sont immédiatement réparées par l’organisme. Mais cela ne marche pas toujours. Lorsque des mutations apparaissent dans les cellules germinales, c’est-à-dire dans les spermatozoïdes ou les ovules, elles peuvent être transmises de façon héréditaire aux descendants. Le corps mobilise alors une fonction autoprotectrice et les cellules porteuses de mutations susceptibles d’engendrer des maladies graves meurent la plupart du temps. En revanche, cela ne se produit pas nécessairement dans le cas de mutations mineures. Dans ces cas-là, une altération génétique peut dans certaines circonstances devenir héritable6.

Les modifications génétiques qui favorisent les progénitures plus nombreuses se répandent plus rapidement dans les populations, car elles sont plus souvent transmises. Le fait que l’homme possède par exemple une pilosité moins importante que celle de ses cousins éloignés, les grands singes anthropoïdes, est le résultat d’une longue série de mutations au cours desquelles les glandes sudoripares se sont développées au détriment des poils. Grâce à ce nouveau système de refroidissement, les hommes préhistoriques peu velus pouvaient courir plus longuement, ils avaient un avantage pour chasser et pour s’enfuir, aussi vivaient-ils plus longtemps et avaient-ils plus de chances de se reproduire. Au contraire, les individus dont le patrimoine héréditaire impliquait une pilosité plus abondante étaient désavantagés en comparaison et s’éteignaient. Mais la plupart des mutations ne sont pas ciblées et ne mènent nulle part. Ou bien elles n’ont absolument aucun effet sur l’organisme, ou bien, au contraire, elles exercent sur lui un effet délétère : elles subissent alors une sélection négative et ne sont pas conservées. Dans de rares exceptions, les altérations s’avèrent utiles à la survie et à la reproduction et font alors l’objet d’une sélection positive. De telles mutations se diffusent et deviennent un moteur permanent du développement évolutif. C’est cette articulation de hasards soumis aux contraintes d’une continuelle mise à l’épreuve de la réalité qui constitue l’évolution.




L’homme préhistorique vous salue bien

Pour l’archéogénéticien, lire le matériel héréditaire d’ossements anciens revient à voyager dans une machine à remonter le temps : à l’aide de l’ADN de ces ancêtres qui ont vécu il y a plusieurs dizaines de milliers d’années, nous sommes en mesure de repérer les mutations qui se sont depuis imposées chez l’homme contemporain, et les caractéristiques qui ont entre-temps disparu. C’est ce type de découvertes que nous espérions faire lorsque nous avons analysé cet os venu de Russie.
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Figure 3. La grotte de Denisova, dans le massif de l’Altaï (Sibérie), où la phalange de la jeune dénisovienne a été retrouvée. Cette grotte a également accueilli des hommes modernes primitifs et des néandertaliens.


C’est l’un des archéologues les plus renommés de Russie, Anatoli Derevjanko, qui est tombé sur cet os de 70 000 ans dans une grotte des monts Altaï, à une altitude de presque 700 mètres : la grotte de Denisova. Le massif de l’Altaï, situé à 3 500 kilomètres à l’est de Moscou dans une région transfrontalière que se partagent la Russie, la Chine, le Kazakhstan et la Mongolie, se trouve de ce fait au cœur de l’Asie. Destination prisée, la grotte de Denisova est également depuis des années une véritable mine pour les scientifiques, qui y découvrent régulièrement des ossements et toutes sortes d’artefacts humains de l’âge de pierre. C’est une grande chance que l’Altaï soit aussi sibérien qu’on se l’imagine, car le froid est un merveilleux conservateur. Depuis que Svante Pääbo, quelques collègues et moi-même nous sommes rendus dans la région en 2010 afin de rencontrer Derevjanko, je sais de première main que des cristaux de glace se forment sur la peau quand le mercure chute à – 42 °C.

Dans notre laboratoire de Leipzig, la phalange de l’Altaï a suivi un processus bien rodé. On creuse un petit trou dans l’os, et la poussière ainsi obtenue est déposée dans un liquide idoine qui permet aux molécules d’ADN de se détacher de la poudre. Cette fois-là, nous n’avions pas le droit à l’erreur : nous ne pouvions en effet extraire que 10 milligrammes de poudre, l’équivalent d’une miette de pain. Nous imaginions alors que nous avions affaire à un os très commun ayant appartenu à un homme moderne, ou éventuellement à un néandertalien. Mais lorsque le séquenceur s’est mis à débiter ses résultats, je me suis trouvé complètement déconcerté. L’ADN ne correspondait ni à celui de l’homme moderne, ni à celui des néandertaliens. Je me suis alors empressé de rameuter notre équipe pour lui présenter ces mystérieux résultats. « Quelle erreur ai-je commise ? » les interrogeai-je. Ensemble, nous avons alors inlassablement passé en revue les données récoltées. Pour finalement parvenir à cette conclusion : je ne m’étais pas trompé. Lorsque j’ai fini par appeler mon chef, je l’ai prié de s’asseoir un moment : « Svante, je crois que nous avons trouvé l’Homo erectus. » H. erectus est l’ancêtre commun de l’homme moderne et des néandertaliens – mais jusqu’ici, son ADN nous a échappé. Nous serions donc les premiers à décrypter son génome, me disais-je alors.

Qu’avions-nous vu dans l’ADN de cette phalange ? En recensant, au niveau du matériel génétique, le nombre de sites qui divergent par rapport à l’ADN de l’homme moderne, on obtenait un nombre de différences deux fois plus grand entre cet ADN et le nôtre qu’entre celui de Neandertal et le nôtre. Cela impliquait que l’homme de la grotte de Denisova et l’homme de Neandertal avaient commencé à suivre des trajectoires évolutives distinctes bien avant que ne se scinde le fil évolutif de Neandertal et de Sapiens. Nous avons alors calculé qu’il y a environ 1 million d’années, deux lignées distinctes s’étaient développées en Afrique à partir d’Homo erectus. L’une de ces lignées avait donné naissance à l’homme de Neandertal et à l’homme moderne, l’autre s’était développée en Asie pour donner naissance à l’homme de Denisova. Et cela venait chambouler une bonne partie de ce qui jusque-là avait valeur de connaissance sûre dans le champ de la paléoanthropologie, notamment la certitude bien ancrée selon laquelle, il y a 70 000 ans, il ne vivait aux côtés de Neandertal et des premiers hommes modernes (Sapiens) aucune autre forme d’humains préhistoriques.

Or les données nous induisaient en erreur, chose que nous ignorions encore à l’époque. Et c’est donc cette histoire que nous avons racontée avec notre première publication sur Denisova, parue en mars 2010 dans la revue Nature, le Graal des revues spécialisées. D’un coup, ce fut l’effervescence. Je revois encore les équipes de télévision se bousculer dans notre laboratoire. J’ai passé une semaine entière à donner des interviews téléphoniques au sujet de la découverte du « dénisovien », ainsi que nous avions baptisé notre homme préhistorique. Mais à peine quelques semaines plus tard, nous avons commencé à nous demander si tout était correct dans les données que nous venions de publier. Ou plus exactement : si nous les avions interprétées correctement.


Moitié déchets,
moitié plan de construction


Parler des gènes pour désigner le génome humain est en réalité incorrect, d’un point de vue scientifique – seule une très petite partie (environ 2 %) des 3,3 milliards de paires de bases qui constituent notre génome sont des gènes. Ces 2 % qui ont pour fonction de coder des protéines servent donc de plans de construction pour ces quelque 30 000 milliards de cellules qui sont les briques élémentaires de notre organisme7. Les humains possèdent en tout environ 19 000 gènes seulement, un nombre étonnamment faible. Une amibe, c’est-à-dire un minuscule organisme unicellulaire, en a 30 000, un pin ordinaire pas moins de 50 000. À lui seul, le nombre de gènes d’un être vivant n’indique pas son degré de complexité. En effet, chez les eucaryotes, ces organismes dont la cellule est pourvue d’un noyau, les informations contenues dans un gène peuvent être combinées de façon à former différentes briques, le gène n’étant dès lors plus cantonné à une seule fonction au sein du corps. Chez les êtres vivants plus primitifs, les bactéries par exemple, un gène ne permet le plus souvent que la production d’un seul type de brique, qui n’assure en général qu’une seule tâche. Pour le dire autrement, les gènes de l’homme, ainsi que ceux de la plupart des animaux, forment une équipe très petite, mais avec un formidable jeu collectif.

Un peu comme un disque dur beaucoup trop grand, le génome humain est constitué à 50 % d’ADN poubelle, c’est-à-dire de séquences d’ADN qui ne remplissent aucun but apparent. Outre les gènes, les interrupteurs moléculaires jouent un rôle important, et constituent environ 10 % de la structure extrêmement complexe du génome. Ces interrupteurs, activés et désactivés par des « facteurs de transcription », font en sorte que chaque partie du corps synthétise les bonnes protéines – ce qui évite, par exemple, que les cellules d’une phalange ne se prennent pour des cellules de l’estomac et ne se mettent à produire des acides. En effet, toutes les cellules d’un individu contenant les mêmes informations, il va s’agir d’extraire uniquement celles qui s’avèrent pertinentes. Pour l’archéogénétique, toutes les sections inutiles du génome représentent une véritable mine d’or, car ce que l’on appelle l’horloge des gènes, ou l’horloge moléculaire, ne peut fonctionner que grâce à elles. Les scientifiques mesurent les mutations du génome complet et en déduisent par exemple à quel moment deux populations données se sont séparées : plus ce point de bifurcation sera reculé dans le temps, plus l’ADN aura accumulé de différences. Si le génome n’était constitué que de gènes, le nombre de divergences recensées, c’est-à-dire de mutations, dépendrait non pas de l’ancienneté de la séparation, mais de l’importance des différences entre les environnements respectifs de ces populations. Ainsi, au niveau de certains gènes, les Africains présentent moins d’altérations que les descendants des hommes qui ont migré hors d’Afrique. Cela tient au fait que les gènes des populations ayant migré ont dû s’adapter à de nouvelles conditions extérieures, ce qui ne fut pas le cas, ou beaucoup moins, des Africains. Malgré cela, en dehors des 2 % de gènes, les génomes des Africains contemporains comptent à peu près autant de mutations que les autres populations du monde. La raison ? La partie « poubelle » du génome, si elle est sujette aux mutations comme les gènes, n’est en revanche quasiment pas soumise aux mécanismes de sélection – positive ou négative. Depuis notre dernier ancêtre commun, les mutations se sont accumulées en chacun d’entre nous dans les mêmes proportions. L’horloge moléculaire est donc toujours opérationnelle – quel que soit le degré de divergence des trajectoires évolutives des gènes proprement dits, dans les deux populations à comparer.








La mère de tous les gènes

Nous le savons à présent, les doutes que nous éprouvions alors à l’égard de notre interprétation de l’ADN de Denisova étaient fondés. La façon dont, par la suite, nous avons mis en lumière la véritable histoire qu’elle cachait – et qui n’est pas moins surprenante – illustre parfaitement la vitesse à laquelle l’archéogénétique s’est développée au cours des années précédentes – et comment ce processus n’a cessé de mettre à bas des certitudes qui persistaient en archéologie parfois depuis des décennies. Car c’est précisément parce que nous avions au départ mal interprété les données recueillies dans l’Altaï que nous avons pu dans un second temps mettre le doigt sur une erreur plus fondamentale encore dans le domaine de la paléoanthropologie. De façon indirecte mais néanmoins sans équivoque, l’ADN du Denisova asiatique a renouvelé en profondeur notre perception de la colonisation de l’Europe par l’homme moderne. Et nous avons appris que celui-ci y avait déjà rencontré Neandertal plusieurs centaines de milliers d’années auparavant. Et qu’ils ont eu des rapports sexuels.
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Figure 4. Reconstitution d’un néandertalien au Neanderthal Museum de Mettmann. La majorité des êtres humains actuels portent en eux des gènes hérités de cet homme préhistorique, bien qu’à la hauteur d’environ 2 % seulement.


Afin de reconstruire l’arbre généalogique [phylogénétique] de la fillette de Denisova, au moment de notre première publication, nous nous sommes servis de l’ADN des mitochondries, qui sont les centrales énergétiques des cellules. L’ADN mitochondrial – ou ADNmt – n’est qu’une infime fraction de notre génome. Alors que, de nos jours, le séquençage d’ADN nucléaire, d’une ampleur et d’un intérêt plus grands, est devenu monnaie courante, avant 2010 nous avions essentiellement recours à l’ADNmt, ce qui permettait d’économiser une grande quantité de temps et d’argent8. L’ADNmt ne donne pas des résultats très détaillés, mais il convient très bien pour l’établissement d’arbres généalogiques. D’un côté, l’ADNmt est exclusivement transmis par la mère, d’un autre côté, il se produit dans l’ADNmt en moyenne une mutation tous les 3 000 ans, et ce avec une grande régularité. Cette mutation est ensuite transmise à la génération suivante. Durant 3 000 ans, un ADNmt identique est transmis de façon matrilinéaire. Lorsqu’on compare l’ADNmt de deux individus, il est possible de retrouver par le calcul l’époque à laquelle remonte leur dernier ancêtre commun – c’est la fameuse « horloge » génétique ou moléculaire. L’ADNmt des humains actuels remonte à un unique ancêtre de sexe féminin, une « mère originelle » qui a vécu il y a environ 160 000 ans. La génétique l’a baptisée « Ève mitochondriale ». Son homologue masculin existe également – il s’agit de l’« Adam primitif » ou « Adam chromosomique », auxquels remontent les chromosomes Y transmis du père au fils. Mais cet Adam ayant vécu presque 200 000 ans avant l’Ève originelle, il est certain qu’ils n’ont jamais formé un couple9.

Nous avions une bonne raison de ne pas vouloir attendre le séquençage de l’ADN nucléaire pour notre première publication sur Denisova. Anatoli Derevjanko avait également envoyé un bout d’ossement à un autre laboratoire que le nôtre, et nous craignions que ces collègues nous devancent avec leur publication. En temps normal, un tel emballement ne constitue pas un problème car l’horloge moléculaire peut aussi bien être lue à partir de l’ADNmt qu’à partir de l’ADN nucléaire10. Si ce dernier permet d’approfondir nettement les résultats obtenus avec l’ADNmt, il ne les contredit en général pas. Or c’est exactement ce qui s’est hélas produit pour la fillette de Denisova, puisque l’ADN nucléaire a fait apparaître un arbre généalogique [phylogénétique] complètement différent. Celui-ci indiquait en effet que les dénisoviens ne s’étaient pas séparés de l’ancêtre commun aux hommes modernes et aux néandertaliens, à savoir l’Homo erectus, mais, bien plus tardivement, de la lignée de Neandertal. Ces nouvelles données affirmaient donc qu’une première lignée s’était séparée des ancêtres de Sapiens avant de se scinder à nouveau en deux groupes distincts, celui des néandertaliens et celui des dénisoviens. Les ancêtres de l’homme moderne avaient fait route vers l’Europe, les autres vers l’Asie. Voilà qui s’approchait déjà beaucoup de ce que nous savons aujourd’hui. Il ne manquait plus qu’un élément à corriger – mais il nous fallut pour cela patienter encore six ans.

Cette contradiction entre l’ADNmt et l’ADN nucléaire fut résolue grâce à une découverte de restes humains dans le nord de l’Espagne, à Sima de los Huesos (ce qui signifie « le trou aux os »). Après une analyse génétique conduite par l’équipe de Svante Pääbo en 2016, on a pu estimer que l’âge de ces ossements était d’environ 420 000 ans, et qu’ils appartenaient à un néandertalien. Quelle ne fut pas notre surprise : à ce moment-là, nous pensions encore qu’à cette date les hommes de Neandertal n’avaient pas encore mis le pied en Europe. En effet, tous les ossements de Neandertal que nous avions examinés jusque-là indiquaient, selon l’analyse de leur ADNmt, que cette espèce s’était séparée de nos ancêtres, en Afrique, il y a maximum 400 000 ans. La découverte espagnole témoignait donc d’une colonisation beaucoup plus précoce11, mais aussi du fait que quelque chose clochait dans les anciens calculs. En outre, la publication affirmait que l’ADNmt du néandertalien espagnol ne correspondait pas à celui que l’on avait extrait d’autres néandertaliens beaucoup plus tardifs. En revanche, l’ADNmt de l’Espagnol ressemblait à celui de la fillette dénisovienne. Ce rapprochement s’est avéré décisif.

Il est alors soudain devenu clair que l’erreur de la première publication sur Denisova venait du fait que nous avions pris pour référence l’ADNmt des néandertaliens tardifs, qui ne correspondait manifestement plus du tout à celui des premiers néandertaliens. À une période postérieure à celle où avait vécu le néandertalien espagnol, les individus les plus récents avaient apparemment intégré un autre ADNmt dans leur patrimoine – et qui leur vient d’un homme moderne primitif, ou plutôt d’une femme moderne primitive. Un néandertalien s’est accouplé avec cette femme en Europe ou, non loin, au Proche-Orient : voilà pourquoi l’ADNmt indiquait une grande proximité entre les néandertaliens tardifs et Sapiens. En revanche, les dénisoviens d’Asie sont restés entre eux (on ne trouve du moins aucune trace génétique d’une hybridation à l’époque de la fillette de Denisova), et ont conservé dans leur ADN mitochondrial et nucléaire une proximité relativement grande avec les premiers néandertaliens. Les données issues de l’ADNmt et nucléaire collaient désormais parfaitement avec le nouvel état du savoir. Il ne restait plus qu’à ajuster en conséquence les embranchements de l’arbre phylogénétique représentant l’histoire évolutive de l’homme. Les néandertaliens et les dénisoviens se sont donc finalement séparés il y a un demi-million d’années, et non pas, comme nous le pensions jusque-là, il y a 300 000 ans. La bifurcation de la lignée commune aux néandertaliens et aux dénisoviens et de celle qui mène à l’homme moderne a quant à elle eu lieu autour de 600 000 ans, et non 450 000 ans.

Ainsi donc l’homme de Denisova portait en lui l’ADNmt des premiers néandertaliens et un rapprochement avait eu lieu entre les néandertaliens tardifs et l’homme moderne. Cette découverte fut pour moi une grande émotion, sur le plan scientifique bien sûr, mais aussi sur un plan plus personnel. C’est que ma passion pour les hommes préhistoriques a, au départ, quelque chose à voir avec ma ville natale, Leinefelde, en Thuringe, dans la contrée de l’Eichsfeld. Dans cette ville, à quelques encablures de la maison de mes parents, est né celui qui a découvert l’homme de Neandertal, Johann Carl Fuhlrott. Adolescent, il était mon idole. À l’époque, je n’aurais jamais imaginé pouvoir un jour compléter un tant soit peu son travail.




L’âge de raison

La découverte de Denisova et la redécouverte de Neandertal montrent bien à quelle vitesse phénoménale l’archéogénétique s’est développée ces dernières années et continuera de se développer. Voilà une science qui, à peine sortie de son berceau, a déjà laissé derrière elle le stade de la puberté pour accéder à l’âge adulte. Mais cette discipline a bel et bien connu une phase d’effervescence un peu « sauvage » où un enthousiasme parfois irrationnel pour le progrès a pu déboucher sur quelques études affligeantes. Raison pour laquelle de nombreux généticiens, encore récemment, émettaient des doutes quant à la possibilité de décrypter un jour de manière fiable l’ADN ancien. L’euphorie débordante qui régnait alors, et que les sceptiques se sont empressés de pointer du doigt, n’était pas sans lien avec l’un des plus grands succès de Steven Spielberg.

Rares sont les os qui se prêtent à un séquençage, puisqu’il faut que leur ADN soit bien conservé. Les rayonnements, la chaleur et l’humidité sont ses pires ennemis, mais le temps est le plus impitoyable de tous. Plus un ossement est ancien, plus la probabilité qu’on puisse en extraire de l’ADN utilisable baisse. Certes, on peut toujours trouver des traces d’ADN sur un ossement, mais elles proviennent soit de bactéries colonisatrices, soit directement des archéologues qui l’ont exhumé, ou encore de n’importe qui qui s’en serait approché, par exemple dans un musée. L’ADN se répand aussi facilement que le sable dans une maison de vacances, c’est-à-dire en permanence et jusque dans le moindre recoin. Par exemple, l’ADN que Svante Pääbo a recueilli sur sa momie dans les années 1980 provient, c’est à présent une quasi-certitude, non pas d’un Égyptien mais d’un Suédois – lui-même en l’occurrence.

Malgré tout, les années 1990 ont été le théâtre d’une explosion des séquençages génomiques. Ce thème, populaire, était devenu très discuté au moins depuis qu’une grande partie du public pensait qu’il était possible de ressusciter des dinosaures à partir de vieux moustiques figés dans de l’ambre – comme dans Jurassic Park. Une bonne partie de l’ADN ancien qui était alors séquencé avait aussi peu de valeur et de pertinence que les études consacrées à ces séquençages. Il s’agissait la plupart du temps de fossiles contaminés, et même lorsque les échantillons étaient manipulés avec la plus grande prudence, on ne pouvait totalement exclure qu’ils avaient été souillés par l’ADN de bactéries ou de chercheurs. Il existait certes, dès la fin des années 1980, des critères scientifiques pour établir l’authenticité d’ADN ancien, mais nombreux étaient les chercheurs qui ne les prenaient pas en compte.

Vers le milieu des années 2000, grâce à la révolution technique que représentaient les séquenceurs et à l’augmentation spectaculaire du volume de données qui s’ensuivit, il est devenu de plus en plus facile de repérer les cas de contamination. En 2009, nous sommes parvenus à une autre avancée majeure au cours d’une étude dont j’avais la charge au sein du laboratoire MPI-EVA. Nous avons réussi pour la première fois à décrypter intégralement l’ADNmt d’un homme de l’ère glaciaire originaire de la Russie occidentale. Rétrospectivement, on peut affirmer que c’est le volet méthodologique qui, dans ce travail, s’est avéré décisif. Nous avions en effet développé un procédé d’analyse des dégradations de l’ADN humain qui est aujourd’hui devenu courant en archéogénétique. Comment fonctionne-t-il ? Il s’agit d’examiner certains motifs de dégradation spécifiques, qui se produisent de façon fiable, puisque l’ADN se dégrade de façon régulière au fil du temps : plus cette dégradation est avancée, plus l’ADN est ancien. On peut donc formuler une sorte de règle de pureté pour l’ADN ancien. Si l’on repère dans l’échantillon des motifs de dégradation qui indiquent que l’ADN est jeune, on estime que celui-ci est contaminé et donc disqualifié. C’est avec ce Russe de l’ère glaciaire que nous avons pu pour la première fois prouver de manière fiable que son ADN n’avait pas été souillé.




La fable du peuple originel

Nous ressentons aujourd’hui encore les effets délétères causés par les publications pseudo-scientifiques de ces dernières années. Pour un archéogénéticien, il est horripilant de constater le nombre de malentendus qui circulent au sujet de l’hérédité et avec quel aplomb ceux-ci sont exploités à des fins mercantiles. Certaines entreprises vont jusqu’à faire croire à leurs potentiels clients intéressés par la généalogie qu’il leur est désormais possible de rattacher leurs ancêtres à tel ou tel « peuple originel ». L’un de ces prestataires prétend même avoir découvert le gène de Napoléon.

De tels tests génétiques sont onéreux, les montants pouvant aller jusqu’à quatre chiffres. Hélas, ils sont totalement inopérants. Lorsqu’elles font leurs tests, ces entreprises comparent l’ADNmt et les chromosomes Y de leurs clients avec l’ADN d’individus passés. Ils mettent par exemple particulièrement en lumière l’ADN celte. Si l’ADNmt de l’un de leurs clients concorde avec les échantillons d’ADN retrouvés dans des tombes celtes, ils concluent à une filiation directe. Or on trouve également de l’ADNmt celte à l’âge de pierre et à l’âge du bronze ou dans l’Europe médiévale – à une époque où la culture celte avait pourtant disparu. En outre, l’ADNmt ne peut nullement servir à établir un lien de parenté étroit avec quiconque, puisque cette information génétique est héritée d’une seule femme, une ancêtre parmi des millions. L’idée qu’il existerait un peuple celte originel, par exemple, n’est qu’une représentation illusoire. Et quelqu’un qui serait intéressé par se trouver un lien de parenté avec Napoléon n’apprendra pas grand-chose avec ce type de tests. L’ADNmt de l’empereur et de sa mère était probablement partagé par des milliers d’autres individus en leur temps.

Du reste, se targuer d’avoir des ancêtres illustres est un plaisir que nous pouvons tous nous donner gratuitement. Charlemagne, qui engendra il y a plus de mille ans quatorze enfants, est certainement l’ancêtre de la plupart des Européens actuels. C’est une simple question de mathématiques : si l’on fait un calcul abstrait, on se rend compte que chaque Européen actuel aurait eu il y a mille ans bien plus d’ancêtres que l’humanité ne comptait d’individus à l’époque. À l’inverse, presque toutes ces anciennes lignées qui ont traversé les âges jusqu’à nous se retrouvent chez chaque Européen. La probabilité qu’au moins un enfant de Charlemagne appartienne à ce faisceau de départ est proche de la certitude12. Pour le formuler autrement : tous les Européens ont eu à un moment donné au cours du dernier millénaire des ancêtres communs. Simultanément, l’ADN que nous partageons avec un ancêtre est divisé de moitié à chaque génération. Selon toute probabilité, le patrimoine génétique d’un ancêtre situé dix générations plus haut dans l’arbre généalogique n’est plus repérable dans un génome actuel.

Il existe bien sûr des entreprises plus sérieuses qui examinent l’entièreté du génome nucléaire et fournissent des résultats plus pertinents sur l’origine génétique de leurs clients. Elles proposent d’associer certaines caractéristiques génétiques à des aires géographiques, selon un principe tout simple : plus la proximité des lieux de vie de deux individus donnés sera grande, plus leur dernier ancêtre commun sera récent, et donc plus ils seront étroitement apparentés. La distance génétique entre Britanniques et Grecs est aussi importante que celle qui existe entre Espagnols et Baltes, et entre les deux se trouvent les habitants d’Europe centrale. Si l’on représente les distances génétiques entre Européens sur un graphique avec abscisse et ordonnée, les coordonnées obtenues reproduisent presque parfaitement la carte de l’Europe.

Ceci n’a rien à voir avec des « peuples originels ». Si l’on examine par exemple la question de la migration des peuples, une notion centrale de cette idée si répandue de « peuples originels », on se rend compte qu’il y a à cette époque d’abondants échanges génétiques entre Européens, mais justement, aucune modification (Verschiebung) génétique fondamentale. Il faut remonter 5 000 ans dans le passé pour retrouver la trace du dernier grand mouvement migratoire ayant une incidence mesurable sur l’ADN de tous les Européens. L’ADN des hommes qui sont arrivés en ce temps-là des steppes de l’Europe orientale constitue aujourd’hui l’une des trois composantes génétiques dominantes du continent. Les deux autres sont issues des premiers chasseurs-cueilleurs et des agriculteurs venus d’Anatolie. Grâce à un décryptage d’ADN, il est possible de quantifier la proportion génétique que représente chacune de ces trois « populations originelles » – ce n’est qu’ici que ce concept est pertinent – au sein de chaque individu ayant des racines européennes. Ces tests sont aujourd’hui également proposés par de nombreuses entreprises. Libre à chacun de décider s’il souhaite ou non franchir le pas.

Il est sans conteste intéressant de savoir si l’on est génétiquement plus proche des chasseurs-cueilleurs, des agriculteurs ou des hommes des steppes. Mais ces entreprises commerciales ne peuvent guère proposer davantage que du folklore, car si ces différentes composantes peuvent nous renseigner sur notre origine génétique, elles ne disent cependant rien de nos prédispositions. Les individus les plus éloignés du monde génétiquement partageront tout de même 99,8 % de leur ADN, et moins de 0,5 % de notre génome nous différencie de l’homme de Neandertal. Quand nous parlons de modifications génétiques, ces changements ne concernent donc qu’une infirme fraction de l’ADN. Des populations très proches à la fois géographiquement et génétiquement (comme les Français et les Portugais par exemple), ne peuvent donc être distinguées qu’au moyen de puissants séquenceurs.

Le fait que les fondements génétiques des Européens remontent à environ 4 500 ans ne signifie pourtant pas que l’archéogénétique n’a rien à apporter sur ces époques récentes. Cette discipline, encore à ses débuts, n’étudie pour le moment dans le détail que les âges reculés. Bientôt, ce seront probablement les Sumériens, les Égyptiens, les Grecs et les Romains qui entreront dans le champ de recherche des archéogénéticiens. Si, jusque-là, ces civilisations les ont moins attirés, c’est qu’elles ont produit une tradition écrite très abondante qui nous a permis de connaître quantité de détails historiques – jusqu’aux menus des empereurs romains. Voilà pourquoi la plupart des archéogénéticiens ont tendance à privilégier les époques pour lesquelles il n’existe aucune source écrite.

Les décryptages de l’ADN peuvent également apporter de nouvelles connaissances au sujet des flux de population engendrés par la migration des peuples – mais dans ce cas, il ne s’agit que de traces ténues. Au VIe siècle après J.-C., les migrants qui arrivaient en Europe n’avaient plus guère l’opportunité de laisser de grandes empreintes génétiques : le continent était déjà trop peuplé pour que des groupes, même forts de plusieurs dizaines de milliers d’individus, puissent déclencher des bouleversements génétiques. Ce qui, bien sûr, ne nous dit rien des effets sociaux, politiques et culturels qu’ont pu produire ces migrations.




Le voyage de la peste et du choléra

Outre le décryptage de l’ADN d’individus morts depuis longtemps, un autre champ de recherche de l’archéogénétique a récemment suscité beaucoup d’attention : le décryptage de l’ADN ancien d’agents pathogènes. Ce sont les migrations humaines et les échanges entre les populations qui ont fait de l’homme moderne ce qu’il est aujourd’hui et lui ont permis de bâtir une civilisation très avancée et interconnectée en un réseau global. Mais cette mobilité a eu un prix : les maladies infectieuses. Au cours des derniers millénaires, des millions et des millions de gens ont succombé à l’action des bactéries et des virus. Deux tendances massives étroitement corrélées ont favorisé cette situation. D’abord, l’accroissement perpétuel de la densité des populations a permis aux pathogènes de se répandre plus facilement parmi les humains et de les emporter. Ensuite, l’intensification des échanges entre les populations, essentiellement alimentés par le commerce, a joué un rôle décisif. Ces échanges ont très probablement été le moteur de la diffusion d’agents pathogènes dans de nouvelles régions du monde.

Cette histoire se répète jusqu’à l’époque moderne, lorsque les autochtones d’Amérique du Nord ont été massivement emportés par la rougeole et la variole après l’arrivée des Européens. Ces derniers ont vraisemblablement rapporté chez eux, en contrepartie, la syphilis, qui a fait à son tour des ravages sur notre continent jusqu’au XXe siècle. Et lors du déclenchement de l’épidémie d’Ebola en Afrique de l’Ouest, il y a quelques années, on a craint dans le monde entier que la maladie ne se diffuse dans d’autres régions.

Au cours des dernières années, les données indiquant que les très anciennes vagues migratoires s’étaient accompagnées de maladies infectieuses se sont multipliées. Ainsi, il y a au moins 5 200 ans, le sud de l’actuelle Russie abritait déjà le bacille de la peste. C’est de cette région que venaient les gens qui sont arrivés en masse en Europe centrale, où, à peu près à la même époque, les populations locales connaissaient un fort déclin démographique. Se pourrait-il qu’un agent pathogène, introduit peu de temps auparavant, ait été responsable de la mort de ces hommes, et que leur place ait été prise par ces individus déjà depuis longtemps adaptés à ce pathogène ? Un grand nombre d’éléments militent en faveur de ce scénario.

Après que, il y a environ 3 000 ans, l’odyssée génétique des Européens eut pris fin pour l’essentiel, notre continent n’aura pas cessé d’être plongé dans le chaos par des agents pathogènes. Comprendre l’évolution de ces petites bêtes constituera un grand défi que l’archéogénétique et la médecine devront affronter de concert. L’espèce humaine a beau être celle dont le succès et la mobilité ont été dominants au cours de l’histoire de la Terre, elle est talonnée sans relâche depuis des millénaires par les virus et les bactéries dans leur évolution génétique. Nous décrirons en détail dans ce livre ce que nous savons de la course que se livrent ces deux ennemis et ce que ces connaissances nous disent des possibilités que nous avons de leur résister.
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