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  INTRODUCTION


  François Ier n’eut pas seulement un goût extraordinaire qu’il montra notamment en achetant La Joconde. La fondation du Collège de France est une autre raison d’admirer son intelligence et de lui pardonner l’erreur (ou la faute de goût) d’avoir accepté l’invitation de Ludovico il Moro de venir combattre CharlesV en Italie du Nord. (Ayant passé la plus grande partie de ma vie dans cette région, je me considère comme l’une des victimes du désastre de Pavie, qui coûta à la Lombardie deux siècles de colonisation espagnole.)


  En créant le Collège de France, François Ier voulait porter un coup mortel au byzantisme des universités du Moyen Âge, et en particulier de la Sorbonne. Naturellement, le byzantisme est une maladie dont on ne guérit jamais, mais il est parfois possible d’en retarder ou d’en juguler les progrès. Cette institution tout à fait unique a donc été pendant quatre siècles et demi une source de communication intellectuelle de haut niveau, même entre disciplines éloignées. Ce qui a toujours provoqué mon étonnement, mon enthousiasme et parfois même mon envie, c’est la possibilité de parler avec de célèbres archéologues, historiens, anthropologues culturels, biochimistes, généticiens et tant d’autres, dont les bureaux sont à moins de cent pas du mien.


  Le sujet des cours que j’y ai donnés en 1981 et en 1990 à l’invitation de Jacques Ruffié, a toujours concerné mes travaux sur l’évolution humaine. Je trouve en effet beaucoup plus agréable et moins fatigant de parler de mes propres recherches que de celles des autres. Non que je sois narcissique, mais parce que je trouve là une excellente occasion d’affiner mes idées, d’en percer les défauts, de découvrir un ordre d’exposition plus logique et de penser à des développements nouveaux.


  Le livre qu’on va lire a été écrit à partir des notes qui m’avaient servies pour mes cours. Comme du temps s’est écoulé depuis et que j’ai poursuivi mes recherches, j’ai repris de fond en comble mon texte, l’enrichissant et le réactualisant. Le lecteur pourra être surpris d’y trouver une grande variété de disciplines– de la paléoanthropologie à l’archéologie, de la génétique à la linguistique en passant par l’anthropologie culturelle–, mais il doit comprendre qu’elles sont à la base de mes recherches. Chacune ayant sa propre terminologie, souvent très technique, j’ai fait en sorte de n’utiliser aucun terme scientifique qui ne soit nécessaire et de définir ceux-ci de la manière la plus claire.


  Ce que je veux mettre en avant dans ce livre, c’est le plaisir de la recherche scientifique, qui est de comprendre. Quelle que soit la quantité de travaux menés à bien dans toutes les disciplines, il reste heureusement beaucoup de questions en suspens. Je dirai même plus: chaque recherche, quand bien même elle contribue à apporter des solutions valables à des problèmes qu’on s’était posés à l’avance, engendre à la fin plus d’interrogations qu’il n’y en avait au début. De plus, on est souvent contraint de suivre une voie tortueuse pour arriver à la compréhension d’un problème scientifique, ce qui rend le processus plus long et compliqué. On ne s’étonnera donc pas si une bonne recherche scientifique est toujours riche en suspense. C’est la raison pour laquelle quand on commence à faire de la science, et quand on a bien choisi son sujet, il est très difficile de s’arrêter, de changer de travail ou, pire, de prendre sa retraite, à moins d’un cas de force majeure.


  L’activité la plus proche de la recherche est l’exploration géographique, et j’ai eu des occasions, bien que modestes, d’en expérimenter l’intérêt. Aujourd’hui, il reste très peu de nouveautés géographiques à découvrir sur la surface de la terre, mais il est encore facile de comprendre l’acharnement avec lequel les explorateurs du siècle passé et les pionniers des temps plus anciens ont poursuivi leurs voyages. Dans le cas des explorateurs, toutefois, la détermination peut atteindre des niveaux héroïques encore plus aisément que dans la science. On pense à David Livingstone, ou même à la légende du dernier voyage d’Ulysse dans le XXVIe chant de l’Enfer de Dante.


  Comme presque tout le travail dont je me suis occupé durant ces dernières années, il couvre des sujets très éloignés les uns des autres: par exemple la génétique, l’archéologie et la linguistique. Trois tours d’ivoire dont il faut démanteler les défenses si on veut être compris. Une astuce très simple consiste à réduire la terminologie de chaque matière au minimum absolu, idéalement une demi-douzaine de termes. Souvent, des principes, des méthodes propres à chaque science demandent quelques explications. Mais si on a vraiment bien compris ce qu’on a étudié, et je parle des personnes qui ont quelque curiosité, il devient possible d’expliquer ces principes sans aucune difficulté (sauf certaines méthodes qui nécessitent absolument des connaissances mathématiques hors du commun, et que je n’ai pas le courage d’expliquer). Cela peut sembler étrange, car on pense en général que la science est difficile à appréhender. Mais elle ne le serait pas autant si les scientifiques avaient appris à communiquer avec le grand public, et s’ils écrivaient exclusivement sur des sujets qu’ils connaissent parfaitement. Cela les forcerait peut-être à écrire trop peu. Je m’aperçois qu’il m’a fallu parfois des années, voire des décennies, pour comprendre et maîtriser totalement des problèmes qui sont complètement résolus, et qui sont au cœur de la biologie. J’en citerai un. Je ne pourrais pas dire exactement quand, dans ma vie scientifique, j’ai eu une illumination qui m’a expliqué la nature fondamentale de la sélection naturelle. Même si je ne pouvais m’en souvenir, je crois que je n’aimerais pas le dire. Ce n’était pas au moment où j’ai commencé à étudier la génétique, et je suis sûr que je serais très embarrassé de découvrir au bout de combien de temps exactement après le début de ma carrière scientifique j’ai eu cette révélation. Cette expérience m’a aidé à comprendre pourquoi des gens qu’on considère à juste titre comme extrêmement intelligents, tel Jean Piaget par exemple, n’ont peut-être jamais bien compris ce problème.


  Une qualité fondamentale de la sélection naturelle est qu’elle est une force irrésistible, totalement ubiquiste dans la biologie. On ne peut pas se demander, comme l’ont fait plusieurs biologistes, si elle existe ou non, si elle est importante ou non. Lorsqu’on a vraiment compris sa nature, il est clair que la sélection naturelle est au centre de l’évolution biologique, tandis que dans d’autres évolutions, comme celle des éléments chimiques ou des étoiles, elle ne l’est pas. Elle a une grande importance dans l’évolution de la culture, dans ce phénomène qui n’est pas exclusif à l’homme, mais qui dans notre espace s’est développé de manière démesurée. Ici la sélection naturelle a quand même cédé la première place à un autre type de sélection, qu’on appelle culturelle.


  Dans la sélection naturelle, la nature choisit entre les formes alternatives d’une espèce d’organisme qui existent dans cette espèce; dans la sélection culturelle, c’est chacun de nous qui choisissons entre les alternatives qui nous sont suggérées par nos connaissances. Beaucoup de ces choix sont très faciles, même insignifiants: va-t-on choisir le Coca-Cola ou le Pepsi-Cola? Ici la sélection naturelle ne compte pas. D’autres choix ont plus d’importance: il vaut mieux regarder à gauche ou à droite avant de traverser la route. La réponse est différente en France et en Angleterre, et aussi dans les rues à sens unique. La sélection naturelle entre en jeu dans ce cas, bien que son action soit indirecte.


  Nous sommes tous des survivants potentiels, choisis par la sélection naturelle, et il n’y a donc pas une liberté complète de choix culturels. On peut entrevoir que cette extension de l’évolution biologique nous porte vers des questions qui sont proches de la vie quotidienne, mais aussi vers certains problèmes philosophiques d’avant-garde.


  L’évolution culturelle est un des phénomènes les moins étudiés, bien qu’il soit à propos des humains l’un des plus intéressants. Il semble que la plupart des anthropologues culturels ne s’en soient pas encore aperçus. Toujours est-il que les quelques études parues jusqu’à présent sont passées sur l’anthropologie comme l’eau sur les rochers. La goutte n’a pas encore creusé la pierre; elle n’a pas laissé une trace visible ni la moindre coloration. Seuls les économistes théoriques ont commencé à y prêter quelque attention.


  Lorsqu’on pense à l’évolution humaine, on croit souvent qu’on va s’occuper de crânes et de squelettes, ce qui est vrai, mais en partie seulement. Le «hardware» qui s’est formé dans l’évolution du contenu de notre crâne a donné naissance à un «software» qui s’est lui aussi développé et a évolué avec une certaine indépendance, sur des voies parfois surprenantes. Il serait inexcusablement superficiel de s’occuper de l’évolution de l’homme sans donner assez d’attention aux aspects culturels.


  Il est donc nécessaire pour une étude équilibrée de l’évolution humaine d’essayer de voir les deux aspects, naturel et culturel, et leurs interactions multiples. Guido Pontecorvo a dessiné ce petit diagramme comme synthèse de ce que je viens de dire:
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  Une dernière chose: ce livre a été écrit directement en français bien que ma connaissance de cette langue soit surtout scolaire. Mais quatre ans d’enseignement dans le meilleur lycée de Turin, à raison de trois heures par semaine, m’ont permis de maîtriser suffisamment les bases de la grammaire, de la syntaxe et de l’orthographe pour ne pas choquer le lecteur par un français trop sommaire. La langue française est belle, mais difficile; elle possède une rigueur et une absence de souplesse que l’on ne rencontre pas en anglais, par exemple. Par bonheur, ma mère avait pressenti l’une des règles fondamentales de l’apprentissage des langues étrangères: si l’on veut prononcer correctement une langue étrangère, il est utile de s’être exercé avant la puberté à en prononcer les sons les plus bizarres, ceux qui sont absents de la langue maternelle. Cette règle n’est pas tout à fait valable pour les gens d’origine slave, car la richesse phonologique des langues slaves couvre presque tout le spectre des sons que l’on trouve dans les autres langues. Pour les Français, les Italiens et les Allemands, en revanche, les deux sons de th et les voyelles anglaises présentent une réelle difficulté, quasi insurmontable si on ne s’y est pas exercé avant l’âge de douze ans. Pour les Anglais, la situation s’inverse: les voyelles de l’Europe continentale forment un obstacle infranchissable. Quelques leçons particulières de français et d’anglais, lorsque j’avais neuf ans, m’ont beaucoup aidé par la suite. Plus tard, j’ai passé presque deux ans (cumulativement) dans les pays francophones de l’Afrique centrale. Sans la langue française, je n’aurais pas pu travailler. Mais comme j’ai passé la majeure partie de mon temps en brousse à parler avec les indigènes, j’ai probablement donné à mon français une tournure de phrase bantoue, et l’on s’en apercevra peut-être.


  Je désire remercier Jacques Ruffié, à l’initiative duquel ce livre est dû; madame Odile Jacob pour m’avoir incité à mettre à jour mes notes; et Christophe Guias, des Éditions Odile Jacob, pour sa révision intelligente. La plupart des figures viennent du livre History and Geography of Human Genes, écrit en collaboration avec Paolo Menozzi et Alberto Piazza, et j’en remercie l’éditeur Princeton University Press.


  Chapitre premier

  

  LES GÈNES ET L’HISTOIRE


  Un orgueil d’empereur


  La littérature italienne eut dès le début, entre le XIIIe et le XIVe siècle, son plus grand maître, Dante Alighieri, dont la renommée fut si importante qu’elle éclipsa tous les poètes et écrivains italiens qui suivirent. Toutefois, Dante n’est pas le seul grand poète italien. Il y en eut d’autres, comme Pétrarque, Arioste et Leopardi. Ce dernier est peut-être le moins connu à l’extérieur de l’Italie, bien qu’il ait été non seulement un poète talentueux, mais davantage encore un grand philosophe.


  J’ai relu récemment son Copernic, que j’ai trouvé d’une intuition et d’une modernité remarquables. Les personnages de ce dialogue, qui se développe en quatre scènes, sont le Soleil, la Première et la Dernière Heure du jour, et Copernic. Dans la première scène, le Soleil confie à la Première Heure qu’il est fatigué d’accomplir tout les jours sa révolution autour de la Terre et qu’il faudrait que la Terre y pense elle-même. La Première Heure, très préoccupée, discute avec le Soleil de tous les désavantages qui pourraient s’ensuivre. Mais le Soleil n’en démord pas. Il fait remarquer que les poètes et les philosophes savent convaincre les hommes de beaucoup de bonnes et de mauvaises choses. Comme les poètes ont perdu un peu d’importance, il préfère s’adresser aux philosophes pour expliquer aux hommes qu’il est fatigué et qu’il leur faut maintenant s’habituer à l’idée d’un changement. Dans la deuxième scène, la menace du Soleil de ne pas recommencer son tour quotidien s’est réalisée. Copernic, très surpris, cherche à savoir pourquoi le soleil ne s’est pas levé. Troisième scène: la Dernière Heure vient chercher Copernic chez lui et lui demande d’aller avec elle chez Son Excellence le Soleil, qui désire lui parler. Les hésitations de Copernic au sujet de cette invitation à la fois extraordinaire et préoccupante sont vite vaincues et, dans la quatrième et dernière scène, le Soleil informe Copernic de son projet. Que la Terre renonce à être le centre du monde et qu’elle accepte de faire son travail, lui dit-il. Copernic fait remarquer au Soleil qu’il n’est pas facile, même pour les philosophes, de convaincre la Terre de travailler. De plus, par leur position au centre du monde, la Terre et tous les hommes, y compris les plus humbles, ont développé un orgueil d’empereurs. Les conséquences d’un changement comme celui que propose le Soleil ne seraient pas seulement physiques, elles seraient aussi sociales et philosophiques. Les hiérarchies, les finalités seraient bouleversées, et tout ce qui concerne la vie des humains. Mais le Soleil refuse de le croire, ou bien cela ne l’intéresse pas. Il pense que les barons, les ducs, les empereurs continueront d’être convaincus de leur importance et que leur pouvoir ne s’en trouvera pas affaibli. Alors Copernic formule d’autres objections: les planètes, elles aussi, voudront avoir les mêmes privilèges que la Terre et les autres étoiles réclameront leurs droits. À la fin, il se pourrait même que le Soleil perde de l’importance et doive courir sur d’autres routes. Le Soleil répond n’avoir pas d’autre ambition que se reposer. Après tout, César ne disait-il pas, en parlant d’un village de Barbares gaulois qu’il venait de saisir, qu’«il vaut mieux être premier dans son village que second à Rome»? Copernic a un autre sujet d’inquiétude: il craint de perdre la vie sur un bûcher. Le Soleil lui répond qu’il ne sera pas brûlé vif et qu’il pourra toujours s’en prémunir en dédiant son livre au pape.


  En écrivant sur Copernic, Leopardi avait naturellement l’avantage d’avoir vécu deux ou trois siècles plus tard. Il savait ce qui s’était passé avec Copernic, Giordano Bruno, Galilée. Mais sur toutes les questions scientifiques de notre temps, y compris celle de l’évolution humaine, nous n’avons pas le même avantage que Leopardi. Nos théories peuvent être modifiées, voire détruites, en dix ans ou même moins que cela. C’est le mouvement même de la recherche qui veut que tout ce qu’on écrit dans le domaine de la science soit susceptible d’être changé. Sinon le jeu n’en vaudrait pas la chandelle. Il est parfois amusant de voir de l’extérieur la quantité de conditionnels que nous utilisons dans la prose scientifique. En corrigeant la traduction d’un livre récent que j’avais écrit pour le grand public, j’ai été accablé de voir tous les conditionnels que j’avais utilisés dans l’original changés en indicatifs, de sorte que mes sauvegardes avaient été détruites. En effet, lorsqu’on écrit des textes pour des journaux scientifiques spécialisés, on sait exactement quelles affirmations ne peuvent pas être maintenues au futur dans leur totalité– en pratique, cela concerne presque toutes nos affirmations. Pour le public, c’est insolite: la science ne devrait-elle pas donner des certitudes? Seules les religions en donnent; et le fait que chaque religion donne des certitudes différentes est peut-être préoccupant, mais les croyants ne s’en formalisent pas. Il en est de même de certaines convictions politiques. En d’autres mots, la certitude vient seulement de la foi, avec une seule exception: les mathématiques, qui permettent de noter que cela est possible puisque presque tout théorème est une tautologie. On ne peut donc attendre que ce qui se révèle sûr soit absolument nouveau; naturellement, même cela n’est pas entièrement vrai.


  Le Dialogue de Copernic m’a rappelé les idées de races et de racisme. Chaque population pense qu’elle est la meilleure au monde. Sauf exception, chacun aime le microcosme dans lequel il a été élevé et ne voudrait jamais le quitter. Pour les Blancs, la plus grande civilisation est européenne; la plus grande «race», c’est la race blanche (française en France, anglaise en Angleterre, etc.). Mais que pensent les Chinois? Et les Japonais? Et les ressortissants extracommunautaires qui viennent chercher du travail en Europe, comme jadis les Européens en Amérique, ou aujourd’hui les Mexicains aux États-Unis? Ne rentreraient-ils pas dans leur pays s’ils pouvaient trouver un moyen décent d’y vivre?


  Nous sommes les meilleurs,

  mais cela durera peu


  Mais il est vrai aussi, comme le dit Leopardi, que plus les choses changent, plus elles restent les mêmes. Bien sûr, les barons, les ducs, les empereurs ne sont plus les mêmes, ou bien ils ne descendent plus des mêmes familles. Il y a un renouvellement des puissants, qui devient de plus en plus rapide. En Europe, nous avons eu l’Empire romain, et s’il a duré plus que d’autres, sa longévité n’a toutefois pas excédé cinq siècles. Il n’était pas aussi vaste que celui des Incas, qui dura un peu plus d’un siècle. Avant l’Empire romain, on trouvait sur le pourtour méditerranéen des communautés établies par des peuples qui avaient colonisé les côtes de l’Europe du Sud par la voie maritime: les Grecs, les Phéniciens, les Carthaginois. Politiquement, il s’agissait de communautés très fragmentaires: les colonies étaient unies entre elles par des liens plutôt commerciaux, linguistiques et culturels. Elles sont toutes tombées sous l’Empire romain. Auparavant, également, la terre ferme avait vu des princes celtes établir leur contrôle sur la plus grande partie de l’Europe, surtout dans la deuxième moitié du premier millénaire avant Jésus-Christ. En témoigne principalement la diffusion de leurs œuvres d’art et de leur langue à travers toute l’Europe centrale et nord-occidentale, l’Italie du Nord et l’Espagne du Sud-Ouest, car nous savons peu de leur structure politique, sauf qu’elle était fractionnée en tribus. L’unité était, là aussi, surtout linguistique et culturelle.


  L’Empire romain est donc le premier exemple d’unité politique en Europe, mais il tombe bien vite sous les coups des Barbares venant de l’Est. Seule une partie de la civilisation romaine parvient à survivre. Des royaumes barbares vont surgir, mais un seul forme, au Moyen Âge, un nouvel empire qui reprend le nom de Rome grâce à une alliance avec le pape: le Saint Empire romain. C’est Charlemagne qui le fonde en l’an 800, couronnant ainsi le long travail politique des Francs. Pendant une courte période, la France, l’Allemagne et une partie de l’Italie et de l’Espagne sont réunies. Avant l’an 1000, l’Empire romain passe en Allemagne et conserve de forts intérêts en Italie, grâce à l’aide du pape, mais entre souvent en guerre avec lui. Il cesse au XIVe siècle d’avoir une importance politique, bien que les empereurs d’Autriche gardent formellement le titre de Saint Empire romain jusqu’en 1806. Plusieurs nations européennes se forment ou se consolident entre 1000 et 1500. Souvent en guerre les unes contre les autres, elles ne parviennent pas, hormis l’Empire napoléonien, à conquérir toute l’Europe. Elles essaient de s’étendre au reste du monde dès que les nouveautés techniques permettent aux navires de naviguer sur les océans. Les flottes, les armées de terre des nations européennes continuent de se battre entre elles, surtout sur les autre continents où, au travers de l’expansion nationale, chacun peut trouver un enrichissement personnel. Portugais, Espagnols, Anglais, Hollandais, Français, Russes forment des empires extraeuropéens qui dureront jusqu’au XXe siècle.


  Dans toute l’histoire d’Europe, aucun empire n’a vécu plus de cinq siècles. Napoléon occupe rapidement presque toute l’Europe, mais sa conquête ne dure même pas dix ans. L’empire de la Chine commence au IIIe siècle avant Jésus-Christ et connaît sous des dynasties différentes, dont aucune ne dure plus de quatre siècles, maintes vicissitudes. Après plusieurs périodes difficiles, la Chine tombe enfin sous le pouvoir mongol au XIIIe siècle. Cent ans plus tard, la dynastie Ming restaure sa puissance, qui dure trois siècles. Puis c’est à nouveau une dynastie étrangère, celle de Qing, qui s’installe pour une durée équivalente et nous amène à notre siècle.


  L’orgueil des nations est toujours plus intense en période de succès. Lorsque l’on se sent fort, il est plus facile de penser: «Nous sommes les meilleurs», et en effet il y a là quelque chose de vrai. Le succès a quand même des origines assez particulières: un ou plusieurs hommes imposent des règles d’une certaine sagesse, appropriées à la situation, ou deviennent responsables d’actions politiques intelligentes. Même si ces actions sont souvent très cruelles, puisque l’ascension au pouvoir demande en général l’exercice d’une certaine violence qui n’est pas nécessairement physique, elles peuvent avoir des conséquences positives et durables, et cela suffit parfois à déclencher une période bénéfique pour toute la nation. Une suite de circonstances favorables peut aussi aider à maintenir une situation stable, mais ce succès ne dure jamais longtemps. Les hommes politiques usant bien du pouvoir sont difficiles à remplacer par des successeurs également habiles. L’espoir que l’hérédité biologique peut fournir à ces successeurs s’est révélé très peu fiable, mais l’amour paternel continue d’aveugler les politiciens qui continuent à croire en la transmission du pouvoir des pères à leurs fils. Le succès dure parfois quelques générations grâce à un système politique bien rodé qui peut résister à l’imbécillité de quelques rois et de premiers ministres succédant aux fondateurs d’un empire ou d’un nouveau régime. Pendant ces générations heureuses, le peuple a le temps de se convaincre que le succès en est dû à ses excellentes qualités. C’est tout simplement les qualités intrinsèques, innées, celles dont on peut hériter de notre «race», qui nous ont faits grands. On vit dans l’illusion que ce succès durera longtemps en refusant les enseignements de l’Histoire. L’autocritique est rare et tend à manquer, surtout lorsque tout va bien.


  Comme l’a dit très clairement, entre autres, Lévi-Strauss, le «racisme» est la persuasion qu’une «race» (la nôtre, naturellement) est biologiquement la meilleure ou du moins excellente. C’est à la supériorité de nos gènes, de nos chromosomes, de notre ADN que nous devons notre avantage sur autrui. Il est plus facile d’être convaincu de sa supériorité quand tout va bien et il est très facile d’oublier que le succès auquel nous devons notre sentiment de supériorité ne dure pas longtemps, si on en juge par l’histoire du passé. Mais il n’est pas vraiment nécessaire d’être le numéro un pour être convaincu de sa supériorité. Naturellement, un succès partiel aide beaucoup, il peut former une preuve importante aux yeux du monde. Un seul peuple est numéro un à un moment donné, mais beaucoup étaient numéro un quelque temps auparavant ou aspirent à le devenir, et les numéros deux, trois, quatre pensent pouvoir s’enorgueillir du même droit. Beaucoup aspirent à être les meilleurs, beaucoup aspirent à cette supériorité qu’on imagine naturellement être biologique et donc éternelle.


  Autres origines du racisme


  En général, n’importe quel peuple peut trouver de bonnes raisons pour se considérer, sinon comme le meilleur du monde, du moins comme l’un des meilleurs dans une activité: peu importe que ce soit la peinture, le football, les échecs ou la cuisine, le seul fait d’être très compétent dans une activité suffit souvent à accorder à celle-ci une importance plus grande qu’elle ne le mérite. La voie est ainsi ouverte à n’importe quel peuple pour qu’il se considère supérieur aux autres.


  De nombreux autres mécanismes nous amènent à des conclusions racistes sans qu’il soit nécessaire de tenir la vedette ou tout simplement de vivre une période de succès. Voici un mécanisme qui me semble important: nous sommes tous liés à une série d’habitudes qui se trouvent à la base de notre vie quotidienne et auxquelles il serait difficile de renoncer. Or l’observation la plus superficielle montre qu’il existe des différences entre nos habitudes, nos coutumes, et celles des habitants d’autres pays. Même si nous ne connaissons pas la nature ou la source de ces différences, le simple fait qu’elles existent nous porte à les craindre. La nature humaine n’aime pas le changement quand bien même elle ne serait pas satisfaite de ce qu’elle a. Cet amour des habitudes et la crainte d’être forcé à les changer sont-ils suffisants pour nous encourager à nourrir envers nous-mêmes une complaisance qu’on pourrait appeler racisme? Je crois que cette complaisance existe, et que nombre d’entre nous ont tendance à considérer qu’ils sont meilleurs que les autres: presque parfaits, ou suffisamment parfaits pour éviter d’opérer des changements importants. Naturellement, cette idée de l’importance des habitudes dans la genèse du racisme est une simple spéculation.


  Qu’il y ait des différences entre les nations et les peuples, cela ne fait pas de doute, mais l’homme de la rue ne se demande pas à quoi elles sont dues. Langage, couleur, peau, goûts (en particulier la manière de cuisiner), façons de se saluer quand on se rencontre, ces différences sont là et nous convainquent que les autres ne sont pas comme nous. Nous en concluons normalement que nos habitudes et nos coutumes sont les meilleures. Tant pis pour les autres. Ce sont eux les barbares, comme le pensaient les Grecs. Bien sûr, une personne insatisfaite de la vie qu’elle mène dans son pays peut être prête à tolérer le manque de confort et même de sûreté lorsqu’elle se rend dans une autre région ou sur un autre continent. Il arrive alors qu’elle accepte de braver la nécessité d’apprendre des choses nouvelles. Mais en général on préfère, lorsqu’on le peut, rester dans le cocon où l’on est né, par peur de renoncer à ses habitudes.


  Ces quelques raisons nous permettent d’avoir et de conserver une opinion favorable de soi-même et de ceux qui nous entourent; et cette préférence peut engendrer un sentiment de supériorité de sa propre personne et de son propre groupe, peut-être injustifié, mais néanmoins puissant. Beaucoup d’autres raisons poussent au racisme. Une des plus importantes est le désir de décharger sur quelqu’un son mécontentement. Chacun sait que l’aliénation de soi dans la société moderne est souvent une cause d’irritation très profonde et de vraie colère. Elle peut venir de la nécessité d’accomplir un travail dépourvu d’humanité, de la terreur du chômage, de la réalité de la pauvreté, de l’injustice, du sentiment d’impuissance qui en découle, de l’observation souvent jalouse des richesses incroyables d’un nombre restreint d’individus. Quelle que soit l’origine de la colère, les victimes seront toujours des personnes de niveau social inférieur, car ce sont les seules à ne pouvoir réagir efficacement. Il suffit d’un sentiment de supériorité relative pour engendrer du mépris envers ceux qu’on pense être au bas de l’échelle sociale, et le mépris sera souvent plus fort chez ceux qui se croient, à tort ou à raison, méprisés par les classes supérieures. Les pauvres trouvent toujours d’autres pauvres sur lesquels prendre leur revanche en guise de consolation.


  Existe-t-il une base scientifique du racisme?


  On ne peut nier que le racisme est très répandu. Dans les situations d’équilibre entre les nations (absence de guerre) et à l’intérieur des nations (quand le conflit entre les classes sociales n’est pas aigu), on le note moins. Mais les occasions d’hostilités entre les pays, les régions, les peuples, les classes, les religions, les groupes politiques, l’arrivée de personnes différentes, surtout l’immigration massive à partir des pays pauvres, dévoilent le racisme qui se manifeste alors dans toute sa puissance.


  Le racisme est condamnable puisqu’il est source de méchanceté, et en effet il est condamné par quasiment toutes les religions modernes et plusieurs systèmes éthiques. Mais peut-on exclure qu’il existe une race supérieure ou du moins des différences de supériorité entre les races, et qu’on puisse démontrer cela scientifiquement? Les explications psychologiques du racisme soulevées plus haut sont difficiles à tester; elles peuvent être fausses, ou peu importantes. Il faut examiner si les vraies différences génétiques entre groupes humains, héritées au moins en partie biologiquement, dont on peut constater l’existence, donnent une supériorité à un groupe ou à un autre. Or il est certain qu’il existe des différences entre groupes humains pour la couleur de la peau, la forme des yeux, des cheveux, du visage, du corps, que certaines d’entre elles sont observables à l’œil nu et qu’il ne fait pas de doute qu’elles sont au moins en partie héréditaires. Il existe donc déjà un corpus de connaissances non négligeables et dont nous voulons examiner l’extension, les significations et l’explication historique. Voyons donc quelles sont les différences qui existent entre les races, et si elles donnent un appui scientifique au racisme.


  Notre discours doit considérer avant tout la nature de la variation qu’on va étudier, tant en ce qui concerne les individus que leurs groupements. Cela nous permettra de comprendre ce que sont les races, de décider quels groupes il convient de considérer, quels caractères ont été étudiés, et ce que les différences observées entre les races nous apprennent.


  La nature de la variation


  D’abord, il faut dire que la plupart des gens ne distinguent pas l’hérédité biologique de l’hérédité culturelle. Reconnaissons qu’il est parfois difficile de juger la source de cette différence. Il est toujours possible que les causes d’une différence soient d’origine biologique (on les appelle causes génétiques), qu’elles soient dues à un apprentissage social (je les appellerai causes culturelles), ou que les deux sources apportent chacune de manière indépendante leur contribution. Mais comme on l’a dit plus haut, il existe sans doute entre les populations humaines des différences génétiques, c’est-à-dire héritées biologiquement. Ce sont elles qu’il faudra utiliser pour distinguer et étudier les races, parce que les différences génétiques sont très stables dans le temps, tandis que la plupart des différences qui sont partie prenante de l’apprentissage social sont beaucoup plus facilement sujettes aux changements et peuvent parfois disparaître dans un laps de temps assez bref. Si ces différences strictement génétiques sont vraiment importantes et corroborent le sentiment de supériorité que peut avoir un peuple sur l’autre, le racisme pourra être justifié, au moins formellement. Je trouve que la définition du racisme comme croyance selon laquelle un ou plusieurs groupes est biologiquement, c’est-à-dire génétiquement, supérieur ou inférieur à d’autres, définition qui est aussi celle de Lévi-Strauss, est la plus satisfaisante. D’autres veulent étendre la notion de racisme à n’importe quelle différence entre groupes, même la plus superficielle et même si elle est d’origine culturelle ou sociale. Le seul avantage de cette définition étendue est qu’il est difficile de dire de plusieurs caractères s’ils ont une composante génétique ou non. Mais il ne me semble pas approprié de parler de racisme lorsque quelqu’un méprise une personne qui parle à voix trop haute ou produit des bruits grossiers en mangeant, qui est incapable de prononcer correctement des noms étrangers ou d’utiliser des couverts. Ce genre d’intolérance assez commune dans certaines classes sociales et dans certains pays me semble beaucoup plus facile à corriger que le vrai racisme. Il s’agit en effet d’une impatience que les personnes ayant un minimum d’éducation parviennent généralement à bien contrôler.


  Variations visibles et invisibles


  Les différences entre races qui ont impressionné nos ancêtres et qui impressionnent encore nombre de personnes aujourd’hui, sont ces différences de couleur de peau, des yeux et des cheveux, de la forme du corps, du visage et de tous les détails qui nous permettent souvent de faire d’un simple coup d’œil un diagnostic d’origine. Sauf dans les cas de métissage, il est assez facile de reconnaître un Européen, un Africain, un Oriental. Beaucoup de ces caractères, assez homogènes sur certains continents, nous donnent l’impression qu’il existe des races «pures» et que les différences entre ces «races» sont très prononcées. Ces différences sont au moins en partie d’origine génétique. La couleur de la peau, les dimensions du corps sont les moins héréditaires, puisqu’elles sont influencées par l’exposition au soleil et par l’alimentation; mais il y a toujours une composante d’hérédité biologique qui peut être importante.


  Ces caractères nous influencent beaucoup car nous les voyons avec nos yeux, et les différences sont incontestables. À quoi sont-elles dues? Nous le savons, aux différences climatiques que les hommes ont rencontrées lorsqu’ils se sont dispersés à la surface de la terre, en partant de leur région d’origine, l’Afrique. Et tant que notre contrôle technologique du climat était modeste et réduit à la construction de maisons très simples ou à la production de vêtements en peau de bêtes, une adaptation biologique était évidemment nécessaire. On a donc une suite d’événements qu’on peut esquisser comme suit:


  1)Lorsque les hommes se sont dispersés à la surface de la terre en partant de l’Afrique, une adaptation aux conditions écologiques et climatiques, très différentes du continent d’origine à l’exception de l’Australie et d’autres régions tropicales, a été nécessaire. Cette adaptation a été soit culturelle, soit biologique. Dans l’espace de temps qui s’est écoulé depuis et qui a été de trois ou quatre dizaines de milliers d’années tout au plus, il a été possible de développer des types génétiques appropriés. Nous en voyons clairement les traces dans la couleur de la peau, la forme du nez, des yeux et du corps. Il a été dit que chaque groupe ethnique est bâti selon des concepts très intelligents de génie écologique. La couleur noire de la peau protège ceux qui vivent près de l’Équateur des inflammations cutanées dues aux ultraviolets de la radiation solaire, qui peuvent conduire à des épithéliomes dangereux. L’alimentation à base presque exclusive de céréales ne permettrait pas aux Européens d’éviter le rachitisme, dû au manque de vitamineD dans ces graines. Mais les Blancs peuvent en former suffisamment à partir des précurseurs contenus dans les céréales, puisque leur peau pauvre en pigments mélaniques permet aux ultraviolets de pénétrer en dessous et de transformer ces précurseurs en vitamine D. La forme et la dimension du corps sont adaptées autant à la température qu’à l’humidité; dans les climats chauds et humides, comme en forêt tropicale, il est nécessaire d’avoir une petite taille pour que la surface augmente proportionnellement au volume. C’est à la surface que se produit l’évaporation de la sueur qui permet au corps de se refroidir. Le fait d’avoir une petite taille permet d’avoir besoin de produire moins d’énergie et donc moins de chaleur à l’intérieur du corps au cours des déplacements. De cette façon on parvient à diminuer le risque de surchauffe qui est à l’origine du coup de chaleur. Les populations de la forêt tropicale, les Pygmées par exemple, sont de petite taille. Les cheveux crépus permettent à la sueur de rester plus longtemps sur la tête et de prolonger l’effet refroidissant de la respiration. Le visage et le corps des Mongols sont en revanche conçus pour être protégés du froid, qui est très vif dans la partie de l’Asie où ils vivent. Le corps et surtout la tête tendent autant que possible à la rondeur, et le volume du corps est plus grand. Tout cela diminue la surface relative par rapport au volume du corps ou de la tête, et réduit la perte de chaleur vers l’extérieur. Le nez est petit, ce qui diminue les risques de congélation, et les narines, de petite dimension, permettent à l’air d’arriver aux poumons plus lentement et d’avoir le temps d’être chauffé. Les yeux sont protégés du froid par des paupières en forme de boules de graisse qui fournissent ainsi un isolement excellent et laissent une ouverture très fine permettant de voir tout en étant protégé des vents très froids de l’hiver sibérien. Ces yeux sont souvent très beaux, et Charles Darwin s’est d’ailleurs demandé si les différences que nous constatons entre les races ne venaient pas de nos goûts. Ce doit être vrai pour la couleur des yeux, mais le dessin des yeux orientaux n’est pas apprécié uniquement en Orient. S’il est tant apprécié ailleurs, pourquoi le trouve-t-on seulement auprès des peuples orientaux? Il faut dire cependant qu’il est commun chez les Bochimanes, et qu’il s’est peut-être diffusé par sélection sexuelle chez les Orientaux du sud-est de l’Asie, où le climat n’est pas froid du tout. S’il semble quand même probable que l’adaptation climatique ait été le facteur de sélection le plus important, il ne faut pourtant pas négliger la sélection sexuelle. Malheureusement, la base génétique de ces adaptations n’est pas bien connue, et se révèle assez complexe pour chacun de ces caractères.


  2)Les caractères responsables de l’adaptation climatique sont en général très homogènes, c’est-à-dire qu’il n’y a que très peu de variation individuelle dans un même groupe, soumis au même climat; ils montrent une différence élevée entre groupes différents. Ce n’est pas étonnant, car on s’adapte génétiquement à l’intérieur d’une même région au climat dans lequel on vit, et le climat peut être très différent d’une région à l’autre. On s’attend donc à ce qu’un caractère d’adaptation climatique soit uniforme, mais différent de ce qu’on trouve dans des régions climatiques différentes.


  On peut se demander si le temps écoulé depuis l’occupation des continents est suffisant pour une adaptation biologique d’une telle intensité, qui correspond aux différences observées entre groupes. Cette adaptation est le fait d’une sélection naturelle très forte, et il s’est vraisemblablement écoulé suffisamment de temps. On peut noter à ce propos que les Juifs ashkénazes, qui ont vécu tout au plus deux mille ans en Europe orientale et centrale, ont une couleur de peau plus claire que celle des Juifs séfarades, qui ont vécu autant, voire plus longtemps, dans le pourtour méditerranéen. Il est possible qu’il s’agisse d’une adaptation due à une sélection naturelle, qui aurait donc demandé un temps assez bref, mais il est aussi possible que l’effet en soit dû, au moins en partie, au flux génétique venant des populations voisines.


  3)Les caractères d’adaptation climatique sont d’abord des caractères de la surface du corps. Celle-ci est l’interface entre l’intérieur et l’extérieur du corps, et revêt donc une grande importance dans la régulation du passage de la chaleur de l’extérieur à l’intérieur, et vice-versa, et pour l’adaptation climatique.


  4)La surface du corps étant par définition visible, nous sommes influencés par les caractères de surface, qui nous orientent vraisemblablement vers de fausses conclusions: les races sont pures, et les différences sont fortes. Il est difficile de trouver une autre raison qui ait pu persuader des philosophes du XIXe siècle comme Gobineau de l’importance du maintien d’une race «pure». Ces hommes étaient convaincus que la suprématie de la race blanche était due à de fortes différences avec d’autres races, et notamment à des caractères particuliers. Comme on se limitait à cette époque aux caractères visibles, les seuls qui fussent connus, il n’était pas absurde de penser qu’il pouvait exister des races «pures». On ne savait pas alors que pour atteindre cette «pureté», c’est-à-dire une homogénéité génétique qui n’est jamais complète chez les animaux supérieurs, il fallait croiser pendant au moins vingt générations des parentés très étroites, comme celles de frères et sœurs ou de parents et enfants, ce qui a des conséquences très négatives sur la fécondité et la santé des enfants, et ce qui, nous en sommes sûrs, ne s’est jamais produit, à très peu d’exceptions près, dans l’histoire humaine. De plus, on ne savait pas que l’étude précise d’autres types de variations invisibles permet de démontrer que l’homogénéité des races n’existe pas. La pureté de la race est donc inexistante, impossible, totalement indésirable. Nous verrons que les différences entre les races, définies sur la base du continent d’origine ou sur d’autres bases, montrent seulement des différences statistiques qui sont en moyenne très modestes si on les compare aux caractères visibles chers aux anthropologues d’antan.


  Variation invisible:

  les polymorphismes génétiques


  Le premier exemple de variation parfaitement héréditaire et totalement invisible fut le système de groupes sanguins ABO. Découvert au début du siècle, il a été l’objet d’innombrables recherches, puisqu’il s’est révélé fondamental pour le succès des transfusions sanguines. Il existe trois formes principales du gène: A, B et O. Ces formes sont strictement héréditaires. Les individus peuvent être non pas de trois, mais de quatre types (ou groupes) différents: O, A, B, AB, ce qui constitue une petite complication due au fait que chacun d’entre nous reçoit un exemplaire de chaque gène du père, et un exemplaire de la mère; ainsi, le type AB reçoit A d’un parent et B de l’autre(1).


  L’existence de ce polymorphisme génétique, c’est-à-dire d’une unité héréditaire ou génétique dont on observe plusieurs formes, a été démontrée par des réactifs qu’on trouve dans le sang, et même ailleurs. Il faut au minimum deux réactifs, anti-A et anti-B, qui réagissent avec les globules rouges du sang (des petites cellules invisibles à l’œil nu). La réaction est conduite en ajoutant à deux petites gouttes de sang de l’individu qu’on examine les deux réactifs sur une lame de verre, dans une éprouvette ou dans n’importe quel contenant. Le sang est rendu auparavant incapable de coagulation. En ajoutant un des deux réactifs on observe une réaction positive si les globules rouges du sang se réunissent en formant une masse unique ou des petites masses visibles. Comme la couleur rouge du sang est due aux globules rouges, lorsqu’ils sont réunis, le reste du liquide reste blanc ou jaunâtre et transparent. Si la réaction est négative, la goutte de sang reste rouge homogène. Les réactifs anti-A et anti-B sont des anticorps(2) qu’on trouve normalement dans le sang de certains individus.


  Les individus du groupe A donnent une réaction positive seulement avec le réactif anti-A, et ceux du groupe B seulement avec le réactif anti-B. Les individus du groupe O ne réagissent avec aucun des deux réactifs, tandis que ceux du groupe AB sont positifs avec chacun des deux. Pour simplifier les statistiques, on ne compte pas les différents types d’individus mais les gènes, qui sont au nombre de deux par individu. Toutefois, les individus A peuvent être soit AA, soit AO; alors que les premiers ont deux gènes A, les seconds ont un gène A et un gène O(3); cela vaut également pour les individus B. Grâce à des méthodes mathématiques simples, on peut évaluer combien d’individus de groupe A ont le type génétique AA ou AO, et de même pour B.


  En 1917, L. et H. Hirszfeld, deux immunologues polonais travaillant à Paris, examinèrent plusieurs groupes ethniques différents, des Anglais aux Vietnamiens, en passant par les Sénégalais et les Indiens d’Asie, qui avaient été mis à leur disposition parmi les soldats de troupe des empires coloniaux de France et d’Angleterre, et les prisonniers de la Première Guerre mondiale. Ils s’aperçurent que les proportions d’individus des quatre groupes (O, A, B, AB) étaient toujours différentes dans chaque population. Nous savons aujourd’hui que c’est la règle: toute population humaine est unique, non seulement pour le polymorphisme ABO, mais aussi pour presque tous les autres polymorphismes. Le même polymorphisme ABO existe également chez les singes plus proches de l’homme, avec quelques changements, et dans d’autres organismes très différents. Avec ce travail était née l’anthropologie génétique.


  Variations entre individus et entre populations


  Le tableau suivant donne une idée des fréquences (en pourcentage) des formes du gène ABO selon les populations d’origine:


  
    
      
      
      
      

      
        	
          Région ou Continent

        

        	
          A

        

        	
          B

        

        	
          O

        
      


      
        	
          Europe

        

        	
          27

        

        	
          8

        

        	
          65

        
      


      
        	
          Basques

        

        	
          23

        

        	
          2

        

        	
          75

        
      


      
        	
          Français

        

        	
          28

        

        	
          6

        

        	
          66

        
      


      
        	
          Anglais

        

        	
          25

        

        	
          8

        

        	
          67

        
      


      
        	
          Asie orientale

        

        	
          20

        

        	
          19

        

        	
          61

        
      


      
        	
          Afrique

        

        	
          18

        

        	
          13

        

        	
          69

        
      


      
        	
          Amérique (natifs)

        

        	
          1,4

        

        	
          0,3

        

        	
          98

        
      


      
        	
          Australie (aborigènes)

        

        	
          22

        

        	
          2

        

        	
          76

        
      

    

  


  Notons en premier lieu que le système ABO cause une forte variation individuelle, chaque individu pouvant appartenir à quatre groupes différents. Cette variation est très importante, car un individu ne peut donner son sang en toute sûreté qu’à un individu du même groupe ou de certains autres groupes; autrement, les réactions peuvent être très dangereuses, voire fatales. En général, un individu de type O peut donner du sang à n’importe quel groupe, mais un individu de type A ne peut en donner qu’à A et AB, un individu de type B qu’à B et AB.


  On remarque ensuite une variation entre populations, chacune pouvant avoir des fréquences différentes de chaque gène. Le gène O est toujours le plus courant: il varie de 61% à 98%. Le gène A varie de 1,4% à 28%. Le gène B varie de 0,3% à 19%. Cette variation est seulement statistique, bien qu’on arrive à l’absence presque totale de A et de B.


  Ce tableau pose deux questions. D’abord, pourquoi enregistre-t-on une telle variation? Ensuite, peut-on expliquer, au moins dans certains cas, cette variation? Nous aurons l’occasion de répondre à ces questions. Pour le moment, essayons d’étendre notre description à d’autres gènes, afin de voir s’il existe des parallèles.


  Entre les deux guerres, de nouveaux systèmes de groupes sanguins ont été découverts grâce à des méthodes semblables à celles utilisées dans la découverte des groupes sanguins ABO. Le groupe le plus complexe de tous, le groupe Rh, l’a été pendant la dernière guerre mondiale. L’examen fut bientôt étendu à plusieurs populations en dehors de l’Europe. Mais à l’exception de ABO et Rh, la plupart des autres systèmes de groupes sanguins connus aujourd’hui ont peu, voire aucun intérêt clinique. La curiosité anthropologique a poussé de nombreux chercheurs à édifier un monument de connaissances génétiques qui continue chaque jour de grandir. C’est que l’homme, à la différence des animaux, désire ardemment savoir qui sont ses parents et ses ancêtres, remonter aux origines. La génétique lui offre ce moyen par l’étude des différences héréditaires. Nous savons que, à peu d’exceptions près, les caractères génétiques que sont la taille, la couleur de la peau, des cheveux ou des yeux indiquent des tendances héréditaires, quoique de façon peu précise. Ainsi, lorsque l’on voit des enfants aux cheveux blonds dont les deux parents ont les cheveux noirs– ou l’inverse–, il n’est pas nécessaire de soupçonner d’autres interférences… Nous connaissons mal le mécanisme héréditaire de ces caractères qui nous sont pourtant très familiers et dont certains, comme la taille, peuvent à l’évidence être influencés par des facteurs non héréditaires, comme l’alimentation. En revanche, nous connaissons bien l’hérédité des groupes sanguins, ainsi que d’autres différences de nature biochimique (par exemple, celles des enzymes et d’autres protéines, surtout celles du sang). Mais d’habitude ces différences ne sont pas visibles, et il faut des méthodes de laboratoire assez sensibles pour les tester.


  Nous devons à Arthur Mourant, en 1954, le premier résumé important des données statistiques sur les polymorphismes humains parues dans les publications scientifiques, à cause des applications cliniques et anthropologiques de ces données. L’Hématologie géographique de Jacques Ruffié et Jean Bernard poursuit le même but. L’Américain William Boyd avait déjà montré qu’en utilisant les données génétiques des premiers systèmes de groupes sanguins connus– ABO, Rh et MN–, on pouvait distinguer les populations des cinq continents. La seconde édition du livre de Mourant, en 1976, comporte plus de mille pages, le nombre de données sur les polymorphismes ayant doublé. Près de dix ans plus tard commencent à paraître les premières études de polymorphismes d’ADN, mais elles demeurent, aujourd’hui encore, relativement rares. Toutes les études étaient conduites sur des polymorphismes que j’appelle «classiques»: d’une part les groupes sanguins, d’autre part les polymorphismes obtenus par d’autres méthodes immunologiques ou par électrophorèse des protéines. Aujourd’hui, ils incluent environ deux cent cinquante gènes, chacun existant au moins en deux formes diverses. Pour quelques gènes rares, on va jusqu’à connaître des douzaines de formes différentes. Plus les formes diverses d’un gène sont nombreuses, plus son utilité pour la reconstruction de l’évolution est grande.


  Les plus importants sont les gènes HLA, surtout étudiés pour les transplantations d’organes et de tissus. Les études de l’ADN sur des populations différentes de celles d’Europe sont encore rares, bien que depuis quelques années plusieurs milliers de nouveaux polymorphismes d’ADN aient été décrits à partir des échantillons de sang d’Européens.


  La loi des grands nombres:

  étude de nombreux gènes


  Est-il aujourd’hui possible de reconstruire l’évolution humaine à partir des populations vivantes? Nous simplifierons les problèmes en limitant nos études aux indigènes, lorsqu’il est possible de reconnaître ceux qui se trouvaient dans une région précise avant l’arrivée d’une immigration récente. On ne peut pas dire grand-chose de l’étude d’un seul gène comme ABO. En Asie, par exemple, le groupe B est numériquement important, comparé aux autres continents; le groupe A est surtout fréquent en Europe; les Indiens d’Amérique sont presque tous de groupe O. Quelles conclusions en tirer? Les gènes A et B ont probablement été perdus chez la plupart des indigènes américains, mais pourquoi ont-ils été perdus? On a fait des suppositions, mais il est difficile d’apporter à cette question une réponse qui soit entièrement satisfaisante. En général, donc, le gène ABO, considéré seul, n’est pas d’une grande utilité pour comprendre les origines et l’évolution de l’homme.


  La première hypothèse sur l’origine historique d’un peuple et d’un gène, confirmée ensuite par d’autres informations indépendantes, a été faite pour le gène Rh, peu après 1940. L’analyse génétique la plus simple permet de distinguer deux types: Rh+ et Rh–. Dans l’ensemble, les gens sont majoritairement ou exclusivement positifs. Les formes Rh négatives sont pratiquement toutes d’origine européenne. La fréquence la plus élevée d’individus Rh– (25% ou plus) se rencontre chez les Basques, ce qui suggère que le gène Rh– trouve son origine en Europe, puis a augmenté de fréquence pour une raison non précisée et s’est diffusé vers l’Asie et vers l’Afrique, sans faire pour autant beaucoup de chemin, puisque la plupart des gens sont restés Rh+. Les fréquences les plus élevées sont généralement localisées dans l’ouest et dans le nord-est de l’Europe; elles diminuent régulièrement plus on va vers les Balkans, comme si l’Europe avait été, à un certain moment, entièrement Rh– (ou du moins très riche en individus Rh–) et qu’une foule d’individus Rh+, entrés par les Balkans, s’étaient diffusés vers l’Ouest et le Nord en se mélangeant avec les Européens de vieille souche. Cette hypothèse, suggérée par la géographie du gène Rh, serait restée incertaine si elle n’avait été appuyée par l’étude des autres gènes, l’archéologie fournissant des preuves supplémentaires qui l’ont rendue très vraisemblable, comme nous aurons l’occasion de le voir plus loin.


  L’accumulation des données sur de nombreux gènes et sur des milliers de personnes de populations différentes a produit un labyrinthe de millions de chiffres qui nous donnent la fréquence des différentes formes de plus de deux cents gènes. Un corpus de connaissances a ainsi été créé qui est très utile pour contrôler les hypothèses qu’on peut émettre sur l’évolution. L’expérience montre qu’on ne peut jamais se fier à un seul gène pour reconstruire l’évolution humaine. Il pourrait sembler qu’un gène comme HLA est tellement polymorphe qu’il suffit à lui seul à l’analyse. Les substances HLA se trouvent sur la surface de certains globules blancs du sang et sont importantes dans les transplantations de tissus et d’organes. Elles possèdent une grande richesse de formes, comme cela est nécessaire lorsqu’on en établit l’individualité. Mais elles sont aussi soumises à une forte sélection naturelle dont nous ne connaissons pas bien les causes, et si on trouve des différences entre les conclusions obtenues avec HLA et celles permises par d’autres gènes, il faut trouver une explication qui puisse nous aider à choisir entre les deux hypothèses.


  Un procédé très utile et, je pense, nécessaire, est d’utiliser autant toute l’information existante. La synthèse la plus générale a le plus de chances d’offrir une solution satisfaisante aux objectifs que nous poursuivons. La loi des grands nombres dans le calcul des probabilités présente un avantage similaire: elle fait que le hasard, malgré ses caprices, peut être vaincu par un grand nombre d’observations. Jacques Bernoulli, dans son Ars conjectandi de 1713, écrit: «Même le plus stupide des hommes, par quelque instinct de nature, de lui-même et sans aucune aide, est convaincu que plus on fait d’observations, moins on risque de manquer son but(4).» Je ne suis pas sûr que Bernoulli ait eu une idée claire de la portée de la stupidité humaine. D’ailleurs il était connu, comme le remarque Bernard Fontenelle, que Bernoulli avait un tempérament bilieux et mélancolique (Stigler, 1986). Dans nombre de recherches, les conclusions ont été faussées par l’insuffisance des observations. Toutefois l’analyse d’un matériel très abondant n’est même pas suffisante, car si en analysant tout le matériel qu’on peut trouver, on s’aperçoit qu’il est hétérogène et peut être décomposé en parties qui nous donnent des histoires différentes, il sera nécessaire de chercher des explications à ces différences.


  Distances génétiques


  Il est clair qu’il faut synthétiser un nombre très vaste d’informations sur les gènes autant que sur les populations. Le premier moyen que j’ai utilisé a été de construire une mesure de «distance génétique» entre paires de populations pour faire une sorte de moyenne des données acquises sur tous les gènes. Disons tout de suite qu’au début on faisait tout simplement des comparaisons entre populations en les considérant deux à deux. Beaucoup plus tard seulement il est devenu utile d’étudier les différences entre individus, lorsqu’on a eu à disposition des données sur un nombre élevé de gènes, et d’utiliser des méthodes tout à fait différentes. Il faut remarquer que dans la plupart des cas les différences entre populations pour n’importe quel gène sont souvent très minces, et qu’en tout cas elles sont quantitatives. Beaucoup de gènes ne donnent aucune information, puisque les fréquences sont pratiquement équivalentes auprès de toutes les populations, et la distance entre populations est donc presque nulle.


  Le gène Rh donne des distances intéressantes en Europe. Par exemple, la fréquence de la forme Rh– du gène est en Angleterre de 41,1%, en France de 41,2%, en Yougoslavie de 40% et en Bulgarie de 37%; donc, la variation est assez faible. Mais chez les Basques, la fréquence est de 50,4% et chez les Lapons (plus correctement appelés Samï), elle est de 18,7%. Pour ce gène, la distance génétique entre la France et l’Angleterre, calculée de manière simple en faisant la différence entre les pourcentages cités plus haut, est de 0,1%, plus faible que celle existant entre la France et la Bulgarie (4,2%) ou entre la Bulgarie et la Yougoslavie (3%). Mais la distance entre les Basques et les Anglais est de 9,3%, tandis qu’entre les Lapons et les Basques elle est de 31,7%.


  Il existe de petites complications sur lesquelles il n’est pas nécessaire de s’attarder. Par exemple, comme nous l’avons déjà vu dans le cas de gènes ABO, la fréquence qu’on a préféré mesurer n’est pas celle des individus d’un type génétique, mais celle des gènes, autrement dit celle qu’on trouverait dans les spermatozoïdes ou dans les cellules des œufs(5). J’aime expliquer la distance génétique par la méthode très simple que je viens de donner, mais je me hâte de dire qu’il existe aujourd’hui plusieurs formules pour mesurer la distance génétique entre deux populations et qu’elles sont presque toutes plus compliquées. Au commencement de ce travail je me suis hâté de prendre l’avis de mon professeur de Cambridge– un des plus grands généticiens et grand mathématicien, R.A. Fisher–, car je ne pouvais trouver meilleur conseiller. Il est inutile de donner ici la formule qu’il m’a suggérée et qui a été utilisée par beaucoup d’autres.


  Parmi les formules proposées par la suite, il y en a une, avancée par un éminent mathématicien japonais, Masatoshi Nei, sur une base mathématique. Elle a eu elle aussi un certain succès, supérieur même à celui de notre formule. Mais vingt ans après l’introduction de cette formule le même mathématicien s’est convaincu que dans le cas des populations humaines la distance suggérée par Fisher était meilleure que la sienne. Il a été en tout cas démontré par d’autres mathématiciens que l’on obtient pratiquement les mêmes résultats avec n’importe quelle formule. On peut même se méfier des conclusions, dans le cas où les deux formules, ou d’autres encore, donnent des résultats très différents dans les applications que l’on va en faire.


  Ce qui importe vraiment est qu’une fois calculée la distance génétique d’un seul gène pour deux populations, on puisse faire la moyenne entre les distances pour tous les gènes à disposition. On a ainsi une mesure qu’on peut utiliser pour faire une synthèse de tous les gènes, dans les applications aux analyses évolutives que nous allons voir par la suite.


  L’isolement par la distance


  J’ai commencé à m’occuper de distances génétiques pour les utiliser dans la reconstruction d’arbres évolutifs, pour laquelle j’avais développé des méthodes en collaboration avec Anthony Edwards. J’en montrerai ici l’application à une autre théorie, très intéressante, qui a été développée par trois mathématiciens: Sewall Wright aux États-Unis, Gustave Malécot en France, Motoo Kimura au Japon. Chacun aboutit à des résultats quelque peu différents, mais les conclusions générales sont les mêmes. Il s’agit de la ressemblance génétique entre populations en fonction de la distance géographique qui les sépare. La théorie se fonde sur l’hypothèse selon laquelle les époux sont habituellement nés à une distance assez faible l’un de l’autre suivant une loi statistique qui est la même partout. Cette loi peut être décrite comme la distribution des fréquences de migration des individus d’un village à l’autre. Selon la distribution la plus simple, la migration d’un village est limitée au village le plus proche, il y a un nombre égal de personnes qui abandonnent leur village à chaque génération et de personnes qui y arrivent, et le même phénomène se produit dans tous les villages. Les conditions réelles de migration sont en général un peu plus compliquées.


  Les premières études sur la migration qui unit un époux et une épouse qui ne sont pas nés dans le même pays, ont été faites par Sutter et Ntran Ngoc Toan (Institut national d’études démographiques), et indépendamment par moi-même, avec l’aide des professeurs Antonio Moroni et Gianna Zei (universités de Parme et de Pavie). Nous avons tous utilisé comme source de données de migrations les livres paroissiaux de mariages, qui indiquent généralement le lieu de naissance des époux. On constate que la plupart des mariages ont lieu entre un époux et une épouse d’un même village, à moins que le village soit extrêmement petit; autrement les mariés sont, à de rares exceptions près, originaires de villages très proches. La forme mathématique de la distribution a quelque intérêt, mais l’effet de différentes distributions théoriques sur le phénomène est modeste. On obtient toujours la conclusion que la ressemblance génétique qu’on s’attend à trouver entre deux villages diminue régulièrement– selon des expressions mathématiques précises– avec l’augmentation de la distance géographique entre les villages.
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  Les premiers contrôles de la validité de la théorie ont été faits par Newton Morton, qui les a surtout limités à des régions assez petites et homogènes. Nous les avons étendus au monde entier.


  Nous avons préféré utiliser une distance génétique au lieu d’une mesure de ressemblance. Dans ce cas, la théorie montre une augmentation de la distance génétique avec la distance géographique; l’augmentation est linéaire au début, sur une petite distance, puis la ressemblance tend à devenir constante et prend donc une allure horizontale à une distance plus grande. Les deux constantes de la courbe, celle qui contrôle l’accroissement linéaire au début et la valeur de distance génétique finale à grande distance, sont différentes suivant les continents. Elles sont au maximum pour les indigènes d’Amérique, un peu plus faibles pour les indigènes d’Australie et au minimum pour l’Europe, qui est le continent le plus homogène; la distance maximale est trois fois plus petite que sur les continents moins homogènes. Malgré le fractionnement politique, les échanges migratoires en Europe ont été suffisamment importants pour créer une homogénéité génétique supérieure à celle qui existait auparavant. L’asymptote de l’Asie (et donc l’équilibre génétique) n’est pas encore atteinte si on l’examine à la distance géographique la plus grande qui soit (trois mille miles), ce qui n’est pas étonnant étant donné l’extension importante de l’Asie et les grandes migrations internes récentes. Les Mongols par exemple avaient inauguré, trois cents ans avant Jésus-Christ, des expansions importantes, dont la poussée des Turcs en Europe, arrêtés près de Vienne au XVIIIe siècle, a été le dernier exploit.


  La figure 1 montre les moyennes des données observées dans les différentes courbes et donne une idée de la précision souvent remarquable avec laquelle les résultats observés suivent la théorie. Naturellement, les valeurs individuelles observées, qui sont les distances génétiques entre toutes les paires dont on a calculé les moyennes, varient beaucoup dès qu’on étudie les paires individuelles des villages ou des villes considérées. Les points montrés en figure 1 sont la moyenne de nombreuses paires de populations et d’une centaine de gènes. Nous avons observé qu’il n’y a pas beaucoup de variations entre les gènes. Un seul système de gènes montre une variation plus grande que les autres: c’est le système des immunoglobulines, c’est-à-dire les molécules qui ont fonction d’anticorps. Cette variabilité géographique plus grande des immunoglobulines est probablement une réponse à la grande variabilité géographique des infections combattues par ces anticorps.


  Qu’est-ce que c’est qu’une race?


  Une race est un groupe d’individus qu’on peut reconnaître comme biologiquement différent des autres. Dans la pratique, «reconnaître» prend très souvent un seul sens: la différence entre une population qu’on voudrait appeler une race et les populations voisines doit être statistiquement prouvée, c’est-à-dire qu’elle doit être démontrée comme significative à un certain niveau de probabilité minimale. Or la significativité statistique dépend du nombre d’individus et des gènes testés.


  Nous avons vu qu’on attend toujours une différence entre deux populations, même si elles sont très voisines. Il existe une limite supérieure au nombre d’individus qu’on peut tester dans un village ou dans une ville– elle dépend du nombre d’habitants–, mais il n’existe pratiquement pas de limites au nombre de gènes. Si on examine suffisamment de gènes, la distance génétique entre Amiens et Beauvais, ou même entre Vouvray et Amboise peut être significative, et donc prouvée scientifiquement. Les habitants d’Amboise et de Vouvray seraient mécontents de découvrir qu’ils appartiennent à deux races différentes; ou peut-être aimeraient-ils que la science appuie et justifie leurs anciennes querelles en démontrant leurs différences. Mais il est clair qu’une classification de la population du monde en quelques millions de races différentes serait parfaitement inutile. En quel point de divergence génétique faudrait-il alors placer la limite pour donner une définition de la différence raciale? Comme la divergence augmente de façon continue, il est évident que la définition ne peut être que totalement arbitraire.


  Il existe toutefois une méthode récente qui pourrait peut-être aider à définir les races de façon moins arbitraire. Introduite par Barbujani et Sokal, elle explore la surface de la fréquence génique sur une carte géographique pour chercher s’il existe des discontinuités susceptibles de constituer autant d’obstacles au mariage entre personnes venant des deux côtés de la barrière. Cela pourrait créer une tendance à une diversification qui pourrait engendrer des races différentes. Plus que la discontinuité, qui est très difficile sinon impossible à établir pour une fréquence génique, il s’agit de chercher des régions où les fréquences géniques varient rapidement; la rapidité limite à partir de laquelle on parle de «barrière génétique» est naturellement choisie de manière arbitraire.


  Ce procédé présente des difficultés théoriques. Avant tout, la fréquence génique n’est pas la propriété d’un point de la surface géographique, comme l’est par exemple l’altitude, mais la propriété d’une population qui occupe une étendue de quelque importance. Le meilleur procédé serait d’utiliser les villages et les petites villes comme «points» dans l’espace géographique; les grandes villes n’étant plus des points, il faudrait les subdiviser. Mais les données sont insuffisantes pour utiliser villages et petites villes; il faut donc prendre la mesure d’étendues plus grandes et presque arbitraires.


  Le procédé a en tout cas été utile pour démontrer l’existence de barrières génétiques, par exemple en Europe. Barbujani et Sokal y ont trouvé trente-trois barrières génétiques qui correspondaient dans vingt-deux cas à des barrières physiques et presque toujours– dans trente et un cas– à des barrières linguistiques ou dialectales. Dans un pays de langue homogène comme l’Italie, les noms de famille peuvent donner des meilleurs résultats que les gènes car il est facile d’obtenir une quantité bien plus grande d’informations.


  Deux difficultés se présentent lorsqu’on utilise ce procédé pour définir des races. La première est celle que j’ai évoquée plus haut: la définition est statique, elle dépend d’une décision du niveau de significativité qui est une probabilité. Le niveau de significativité choisi est naturellement arbitraire. Le résultat dépend aussi de la précision des données, c’est-à-dire du nombre d’individus et de gènes utilisables. La seconde difficulté est plus importante: les barrières imposées par ce procédé ne peuvent presque jamais définir un espace, et donc une population à l’intérieur de cet espace. Il s’agit de segments qui ne forment pratiquement jamais un périmètre complet, même en s’aidant des barrières imposées par la mer ou par d’autres éléments géophysiques. Les îles constituent la seule exception: la population de chaque île, même petite, pourrait être classifiée comme une race à part s’il y avait assez de données. Mais cela peut-il donner un résultat utile?


  Nombreuses sont les tentatives scientifiques qui, jusqu’à la fin du XVIIIE siècle, ont cherché à présenter une classification des races. Les résultats sont souvent différents, ce qui montre qu’il s’agit d’un problème difficile que les hommes de science ne sont pas parvenus à résoudre. Déjà, Darwin avait noté le grand nombre de classifications proposées et compris que l’existence d’une continuité géographique presque ininterrompue rendait le problème quasiment insoluble. Mais d’où vient cette pulsion qui pousse l’homme à classifier les races? La question est d’une extrême importance. Il serait peut-être utile, pour y répondre, de trouver la réponse à cette autre question, plus générale: pourquoi classifier?


  Pourquoi classifier?


  Lorsqu’on est confronté à une grande multiplicité d’objets, il apparaît tout à fait nécessaire d’essayer d’ordonner ce chaos potentiel. Tel est le but de la classification. Elle permet de décrire avec des mots plus simples, mais aussi de façon plus superficielle, un ensemble d’objets très complexe.


  Les zoologues et les botanistes ont beaucoup travaillé sur les groupes comportant plusieurs milliers ou millions d’espèces comme les insectes, et ce travail n’est pas achevé. Si la variation n’est pas trop importante, il n’est pas nécessaire de les grouper en catégories; il suffit d’apprendre à distinguer au besoin les objets différents.


  L’homme n’est pas seul à procéder ainsi. Les chimpanzés, par exemple, séparent en deux catégories– comestibles et non-comestibles– plus d’une centaine de feuilles et de fruits. Ils opèrent bien d’autres sélections suivant leur appétit, mais la question fondamentale demeure celle de la comestibilité, car plusieurs végétaux sont vénéneux. On a vu une mère chimpanzé enseigner à son enfant les aliments qu’il pouvait manger et ceux qu’il ne devait pas manger; elle va parfois jusqu’à le gifler lorsqu’il prend un fruit ou une feuille défendus.


  À la différence des animaux, l’homme use du langage pour signaler une distinction entre des objets. Il donne un nom à chaque objet important qu’il veut distinguer. Les Esquimaux ont ainsi une trentaine de termes pour désigner la neige, et chacun d’eux a une signification pratique évidente pour la vie hivernale. Les Pygmées, eux, connaissent les noms de plus d’une centaine d’arbres de la forêt (les botanistes distinguent à peu près les mêmes espèces) et de centaines d’animaux; mais une telle diversité est encore trop modeste pour rendre nécessaire une classification.


  La classification devient nécessaire lorsque la variation est très grande. Les animaux et les plantes existent en nombre extraordinairement varié. Il en existe des milliers, voire des millions d’espèces, pour lesquelles des naturalistes comme Buffon et Linné ont établi de vraies classifications. On trouve tout de même des exemples de classification chez les populations dites «primitives», qui ont une économie non développée, c’est-à-dire non monétaire.


  Quelle peut être l’utilité de la classification des races? Les démographes et les sociologues ont sans doute quelque idée sur la question. Mais il s’agit de classifications réduites, extrêmement simples: le recensement aux États-Unis ne connaît pour ainsi dire que les Blancs, les Noirs, les Native Americans et les Hispanics. Ce dernier groupe n’a presque aucune signification d’un point de vue biologique, mais en pratique il inclut de nombreux Mexicains, et plus généralement des personnes ayant l’espagnol pour langue maternelle.


  Nous n’essaierons pas de produire une nouvelle classification. Ce serait un échec. Il suffit pour s’en convaincre d’observer la variation génétique entre ethnies. L’observation de variations évidentes nous a habitués à l’idée que les races existent, qu’elles offrent des différences profondes et semblent «pures», c’est-à-dire homogènes. Une classification par continents pourrait fournir une première approximation utile, bien que superficielle, puisqu’elle ne tient pas compte du fait que l’Asie, et même l’Afrique et l’Amérique, sont très hétérogènes. C’est donc en Europe, où la population est beaucoup plus homogène, qu’on a tenté des subdivisions. Mais on s’aperçoit immédiatement qu’il manque des critères pour que les subdivisions soient claires et satisfaisantes. Plus on s’efforce d’être statistiquement rigoureux, plus la tâche paraît futile. C’est vrai lorsqu’on parvient à des mesures plus satisfaisantes en s’appuyant sur des caractères plus rigoureusement héréditaires que les mesures anthropométriques ou les observations de formes et de couleurs. C’est surtout vrai lorsqu’on tâche de sélectionner sur ces continents des races un peu moins hétérogènes et qu’on se heurte au problème de la presque totale continuité entre plusieurs régions.


  L’observation de n’importe quel groupe humain– un village dans une vallée des Pyrénées ou des Alpes, ou un campement de Pygmées en Afrique– montre qu’on trouve à peu près la même différence moyenne entre individus, mais les types génétiques sont en proportions légèrement différentes d’un groupe à l’autre. Un petit village offre presque la même hétérogénéité génétique qu’un autre village situé sur un autre continent. Chaque village est un microcosme qui tend à reproduire le macrocosme de l’humanité tout entière, même si les proportions des formes génétiques sont un peu différentes et la complexité légèrement réduite, avec ça et là quelques nouveautés génétiques locales.


  Il me semble plus sage de renoncer à toute tentative de classification, puisqu’elle est soit impossible, soit totalement arbitraire. Si on utilise simplement les noms que les hommes se donnent, on reconnaît des milliers de populations différentes. Il existe toujours des raisons pour amener une population à vouloir se donner un nom différent. La différence est à l’origine même de la population ou bien elle se crée lorsque des hommes qui se croient différents veulent rester eux-mêmes. Cela suffit pour engendrer des différences à la fois génétiques et culturelles.


  Mais comment une telle diversité est-elle née? Quelles sont les forces qui sont entrées en jeu? Quelle a été la suite des événements? Bref, quelle a été l’histoire de cette évolution?


  La faiblesse de la recherche historique


  On s’aperçoit vite que la tentative de reconstruction de l’évolution humaine présente toutes les faiblesses des recherches historiques. La science expérimentale permet de tester n’importe quelle hypothèse, même hautement improbable, mais l’histoire ne peut être répétée. Néanmoins, il arrive que l’on trouve par analogies des informations utiles dans des disciplines très différentes de la génétique ou de l’anthropologie. Lorsqu’elles offrent une confirmation indépendante ou une preuve supplémentaire, elles permettent alors d’éliminer ou de soutenir une hypothèse. La recherche multidisciplinaire sert en quelque sorte de répétition d’une expérience dans des conditions différentes, ce qui n’est possible rigoureusement que dans la science expérimentale.


  Quoi qu’il en soit, il est nécessaire d’explorer les disciplines voisines, qui recèlent des richesses parfois inattendues. C’est dans ce but que j’ai cherché, et souvent trouvé, l’appui de sciences comme la linguistique, l’archéologie ou la démographie.


  Je suis intimement persuadé qu’il est utile de poursuivre cette exploration parallèle. Que cette recherche donne des résultats positifs, que l’expérience permette de découvrir des informations utiles dans les éléments proches de ceux de l’investigation, voilà une source d’intense satisfaction intellectuelle. Le chercheur s’aperçoit alors de l’unité fondamentale de la science et de ses procédés.


  Chapitre 2

  

  PROMENADE DANS UNE FORÊT


  La querelle des Anciens et des Modernes


  Il y a quelques années, je me suis demandé s’il était possible de reconstruire l’histoire de l’évolution de l’espèce humaine à partir des connaissances génétiques dont nous disposions sur les populations vivantes. À cette époque, l’étude de l’évolution se résumait à une histoire de crânes et ne menait pas très loin. Le matériel paléoanthropologique était modeste– il l’est resté, au point qu’aujourd’hui encore on doit se contenter d’un petit nombre de spécimens fossiles. Le nombre de tes-selles dont nous disposons est si faible que vouloir reconstruire des mosaïques entières semble une entreprise désespérée. On ne s’étonnera donc pas que la découverte d’un nouveau fossile ou la révision d’une date puissent avoir des conséquences parfois surprenantes qui bouleversent les conclusions acceptées jusqu’alors. Les connaissances actuelles sont tellement limitées que la découverte d’une moitié de mandibule datant d’un million d’années suffit à occuper des pages entières dans les journaux.


  Si l’on abandonne les crânes et les squelettes, on trouve dans la génétique un matériel beaucoup plus riche en données, quoique limité aux populations vivantes. En outre, les données génétiques changent dans le temps selon des règles connues et précises, ce qui n’est pas le cas en paléoanthropologie. Certes, l’évolution des os dépend aussi de celle du matériel génétique, mais d’une façon beaucoup plus compliquée et bien moins connue. Elle est, de plus, influencée directement par d’autres conditions sans rapport avec l’hérédité génétique.


  Il y a peu, on ne pouvait se fier totalement aux résultats d’examens génétiques pratiqués sur des morts. Il n’y avait donc aucun espoir de trouver des données génériques sur les anciens permettant une étude similaire à celle que l’on mène sur les crânes fossiles et les crânes modernes. Mais très récemment il est apparu clairement que l’ADN pouvait parfois être conservé de façon remarquable. Étant le matériel génétique, l’ADN est donc idéal pour les études sur l’évolution.


  Les meilleurs résultats sur l’ADN ancien ont été obtenus sur des insectes ou des feuilles conservés dans un ambre vieux de plusieurs millions d’années. Certes, nous n’espérons pas retrouver un éléphant ou un homme dans de l’ambre. Mais on a bien dégagé un mammouth de la glace sibérienne. Et d’ailleurs, l’ambre, qui est constitué de gouttes de résine solidifiées, semble jusqu’ici offrir une conservation plus sûre que la glace. On doit à Michael Crichton d’avoir rendu populaire par son roman Jurassic Park l’idée de la reconstitution de dinosaures vivants à partir de l’ADN contenu dans le corps des moustiques qui, en les piquant, avaient sucé leur sang. Cependant, même si la génétique moléculaire est puissante, il est difficile de croire qu’elle puisse donner de tels résultats. On m’a d’ailleurs accusé de vouloir recréer un homme de Neandertal vivant en utilisant la même méthode, mais je pense que cet exploit n’est possible que dans l’imagination des écrivains.


  On a récemment découvert, enseveli dans la glace des Alpes orientales, un homme ayant vécu à l’âge de bronze. On l’a appelé Ötzli, du nom de l’endroit près duquel il a été trouvé. Ötzli a fourni des informations précieuses sur les vêtements et les outils qu’il portait, mais l’étude de son ADN a donné des résultats moins intéressants. Nous aurons l’occasion de parler de l’ADN mitochondrial, mieux connu que l’ADN nucléaire, d’abord parce qu’il est deux cent mille fois plus court et que sa séquence en éléments constitutifs, les nucléotides(6) est entièrement connue; ensuite, parce que la plupart des cellules ont seulement deux copies de l’ADN nucléaire, mais des dizaines de milliers de copies de l’ADN mitochondrial: il est donc plus facile de les retrouver, au moins potentiellement, intactes, même dans de très anciens restes, s’ils sont bien conservés. Ainsi, on a pu reconstruire la séquence d’une centaine de nucléotides dans une région de l’ADN mitochondrial d’Ötzli, la D-loop, qui varie selon les individus. On a alors pu démontrer que l’homme de l’âge de bronze tyrolien était semblable aux habitants des alentours, la région n’ayant pas connu de lointaines et d’importantes immigrations depuis l’âge de bronze.


  Comme je l’ai dit, l’analyse de l’ADN des anciens est encore très limitée. Elle est soumise aux mêmes lois que les découvertes de fossiles, qui sont rares, dépendent du hasard, et dont l’âge est parfois difficile à établir, surtout après quarante mille ans. Mais les recherches de ce genre ont un grand avenir, l’ADN pouvant fournir des informations beaucoup plus sûres que les mesures obtenues sur des os. Malheureusement, l’état de conservation est dans la plupart des cas fort médiocre en raison de la fragmentation importante que subit très souvent l’ADN ancien et qui rend la reconstruction de la séquence difficile et laborieuse.


  Nous en savons par contre beaucoup plus sur les populations modernes, en particulier sur les populations vivantes, et les derniers développements de la biologie moléculaire nous offrent la possibilité d’enrichir presque sans limites nos connaissances. Pouvons-nous utiliser celles-ci? Et dans ce cas, quels problèmes pouvons-nous espérer résoudre?


  Lorsque j’ai commencé à y réfléchir, je travaillais en Angleterre, à l’université de Cambridge, dans le département de génétique que dirigeait le professeur R.A. Fisher. Je m’occupais à cette époque de génétique des bactéries. C’est seulement en 1951, au début de mon enseignement de génétique à temps partiel à l’université de Parme, en Italie, que je me suis passionné pour la génétique des populations humaines. Mon apprentissage fut assez lent, et ce n’est qu’en 1961 que j’ai décidé que j’étais suffisamment mûr pour m’occuper du problème spécifique de la reconstruction de l’évolution humaine à partir des données génétiques modernes. Au préalable, j’avais eu la chance de développer quelques-unes des méthodes qui allaient m’être nécessaires.


  Avant tout, j’avais besoin de données. Elles étaient déjà nombreuses– je pense aujourd’hui qu’elles étaient insuffisantes–, mais en ce temps-là nous n’avions pas la possibilité d’une évaluation statistique satisfaisante du problème spécifique.


  Les données, c’étaient les «polymorphismes» génétiques, autrement dit l’existence de formes différentes d’un même gène, qu’on trouve d’habitude dans chaque population, mais en proportions différentes. Le premier polymorphisme détecté dans l’homme, au début du XXe siècle, est le système de groupes sanguins ABO, dont nous avons parlé au chapitre précédent. J’ai évoqué aussi le problème posé par les distances génétiques et la manière dont il a été résolu. Des problèmes plus difficiles à résoudre subsistaient toutefois, comme de savoir si la quantité d’informations disponible à partir des gènes connus est suffisante pour l’usage que nous voulons en faire, et si les différents gènes nous donnent des réponses cohérentes. Ces problèmes ont été résolus beaucoup plus tard.


  Au moment où je concevais l’idée de reconstruire l’évolution humaine par des données génétiques sur les populations vivantes et où je pensais à une méthode qui pouvait vraisemblablement résoudre le problème, je me suis convaincu, par des raisonnements naïfs, que les données disponibles avec les polymorphismes connus ne suffisaient pas. La découverte de polymorphismes nouveaux étant lente et difficile, j’ai pensé qu’il était plus simple d’attendre. Dix ans ont passé. À cette époque, j’avais à Pavie un collaborateur idéal pour régler ce problème: Anthony Edwards, qui avait obtenu son doctorat à Cambridge avec Fisher et était aussi compétent en génétique des populations qu’en statistique. Arthur Mourant nous a aidés à choisir nos populations et nos gènes. Je voulais trois populations indigènes pour chaque continent, de façon à avoir une représentation raisonnable des plus importantes régions du monde. Il ne nous a pas été possible d’obtenir plus de cinq systèmes de gènes: ABO, Rh et trois autres systèmes de groupes sanguins, avec un total de vingt formes de gènes. C’était peu. Était-ce suffisant?


  Comment obtenir un arbre?


  Depuis Darwin, l’évolution a souvent été représentée par des arbres indiquant comment les espèces descendaient de leurs ancêtres. Or la définition d’une espèce est celle d’un groupe d’individus qui peuvent se marier et donner naissance à des enfants capables de se reproduire entre eux. Ce que, par définition, deux espèces différentes ne peuvent pas faire. Entre toutes les populations humaines, l’interfécondité est complète et sans limitation. Cela permet de conclure non seulement que nous appartenons tous à la même espèce, mais aussi que la séparation entre les groupes humains est probablement très récente. Ce fait pourrait rendre douteuse l’utilisation du concept d’arbre pour reconstruire la genèse des groupes humains, à moins que l’échange génétique entre populations soit rare.


  D’un autre côté, si dans le cours de l’évolution humaine on observe des fissions relativement nettes entre deux populations, comme cela arrive souvent lorsqu’une colonie a été fondée par une population mère, une fois que les échanges entre les populations mère et fille ont diminué ou cessé complètement, le modèle de colonisations successives peut être comparé à celui des branchements d’un arbre.


  L’occupation d’un nouveau continent doit comporter au moins une fission de ce genre. Le passage d’un continent à l’autre a presque nécessairement la nature d’un phénomène discontinu. Même si le passage prend du temps et est favorisé par une continuité géographique temporaire, il est très probable qu’il y a eu discontinuité du phénomène dans le temps. Prenons le cas de l’Amérique. On dit qu’il y a vingt-cinq mille ans un pont de terre s’est établi entre la Sibérie et l’Amérique du Nord, car les océans avaient baissé à cause de la congélation d’une partie de l’eau marine en glaces polaires, conséquence du refroidissement de la dernière période glaciaire. La zone intercontinentale qui réunit à cette époque Asie et Amérique est appelée Béringie. Lorsque le climat est redevenu chaud, il y a dix mille ans, les eaux ont de nouveau couvert la Béringie, formant le détroit moderne de Béring. Dans la période comprise entre vingt-cinq mille et dix mille ans avant notre ère, il a été relativement facile de passer de l’Asie à l’Amérique. D’autres migrations ont eu lieu après la disparition de la Béringie, mais elles ont été moins étendues. Celle des Esquimaux s’est limitée à l’extrême nord de l’Amérique et a eu peu de rapports avec les immigrants déjà installés. Il est donc probable que plusieurs migrations successives et clairement différenciées aient eu lieu.


  Lorsqu’on compare plusieurs populations entre elles d’un point de vue génétique, le plus simple, comme je l’ai dit, est de calculer les distances entre populations deux à deux. Prenons les populations indigènes modernes des cinq continents, plus facile à suivre que les quinze populations, trois par continent, que nous nous étions proposés d’étudier avec Anthony Edwards en 1961. Les distances génétiques entre continents sont les suivantes(7):
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  Comment peut-on construire à partir de ces distances un arbre qui illustre l’histoire des fissions successives au cours desquelles ces différences se sont développées?


  Il existe aujourd’hui beaucoup de méthodes différentes pour y parvenir et la plupart sont assez compliquées. Celle qui va me servir maintenant est très simple, quoique ce ne soit pas la méthode que nous avons utilisée car nous n’avions pas la garantie qu’elle reconstruise l’évolution; elle donne tout de même des résultats proches de ceux qu’on obtient avec la meilleure méthode.


  Dans la comparaison des cinq continents, déjà disposés dans un ordre rationnel comme dans le tableau ci-dessus, l’analyse est presque immédiate. On cherche avant tout la distance la plus faible: c’est celle entre Américains et Asiatiques. On suppose que la distance la plus faible est celle qui correspond à la dernière fission dans l’ordre chronologique. Cela équivaut à utiliser le principe selon lequel plus la séparation entre deux populations est vieille, plus la distance sera grande. Principe raisonnable, mais qui n’est pas nécessairement vrai. Nous utiliserons tout de même cette hypothèse, qu’on cherchera à contrôler par d’autres données.


  Disons tout de suite que les différences entre les trois distances à droite au bas du tableau sont très faibles. Nous savons que l’ordre d’erreur statistique de ces distances est de 20% au minimum; le choix de la distance la plus faible est donc pratiquement arbitraire. Mais nous ignorerons ici ce problème et admettrons que d’après les données du tableau la distance la plus faible et la fission la plus récente sont celles qui existent entre l’Asie et l’Amérique. On commence donc l’arbre comme suit:
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  À présent, on peut réunir les deux continents en calculant la moyenne entre les distances de chaque autre continent avec l’Asie et l’Amérique (par exemple la distance génétique entre l’Europe et l’Asie est de 9,7, tandis que celle entre l’Europe et l’Amérique est de 9,5; leur moyenne est donc 9,6). Le tableau précédent perd une ligne et une colonne et devient:
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  On y cherche de nouveau la distance la plus faible: c’est celle entre la moyenne Asie-Amérique et l’Europe. On ajoute une nouvelle branche à l’arbre, en joignant Asie-Amérique à l’Europe:
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  À l’étape suivante, on ajoute l’Océanie et enfin l’Afrique. L’arbre est donc:b
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  Nous allons voir qu’un modèle de grandes migrations partant de l’Afrique, arrivant d’abord en Australie, puis en Asie de l’Est, en Europe et en Amérique, est en accord avec ces distances et avec les données archéologiques. Cet arbre a donc une bonne chance de représenter l’évolution de l’homme moderne.


  Cette méthode de reconstruction d’un arbre évolutif n’est cependant pas celle que nous avons utilisée la première fois. J’ai choisi de montrer l’application de cette méthode parce qu’elle est facile à comprendre et que son mécanisme est intuitif. On l’appelle average linkage (connexion moyenne); elle porte aussi un nom plus compliqué dont l’acronyme est UPGMA. Elle a été proposée pour la taxinomie numérique, dont le but est de classifier automatiquement sur un ordinateur une série d’espèces, d’individus ou de populations biologiques ou d’autre nature. Elle ne vient pas d’une théorie précise, mais elle est utile dans la pratique.


  L’homme aime classifier, comme nous l’avons vu, mais la classification des groupes humains ne présente aucun intérêt scientifique. La plus odieuse application d’une classification des «races» a été faite dans le but de détruire les Juifs dans les fours crématoires des camps de concentration de Hitler. Elle n’avait rien de scientifique, mais a été suffisante pour rendre tout désir de classification des races humaines insupportable. On peut montrer en tout cas qu’une classification des races humaines est pratiquement impossible pour les populations humaines puisqu’il existe de nombreuses populations qui sont des mélanges d’autres populations dans une variété pratiquement infinie de proportions. Il est intéressant de noter que Darwin avait déjà exprimé cette conviction au XIXe siècle.


  Dans l’intérêt de ce livre, j’ai simplifié notre tâche en éliminant des groupes humains plus clairement mêlés, comme les populations de l’Afrique du Nord, de l’Asie occidentale, des îles du Pacifique plus petites que l’Australie, à laquelle nous avons joint la Nouvelle-Guinée, car ces populations sont assez semblables aux Aborigènes australiens. J’ai ainsi «éliminé» près d’un quart de la population mondiale. En réalité, même si je n’avais pas fait ce découpage, on aurait obtenu des résultats assez semblables, la méthode des arbres étant plus fiable qu’on ne le pense. Cela dit, les arbres peuvent donner des résultats étranges, et il faut s’en méfier, comme je le montrerai par la suite.


  Je considère en effet que la méthode des arbres est une méthode faillible. Une des raisons en est que, sauf exception, les populations humaines forment un continuum génétique. Or si on se limite à trancher dans un continuum pour avoir des races, on ne peut qu’obtenir des résultats arbitraires. Darwin s’en était aperçu et y avait renoncé. Les populations que nous avons éliminées ont amélioré la situation, mais on verra que ce n’est pas suffisant et qu’il vaut mieux recourir aussi à d’autres méthodes tenant compte de ces mélanges. Ajoutons que l’erreur statistique est énorme et que la seule façon de battre cet ennemi très puissant est d’augmenter le nombre de gènes considérés, ce qui demande beaucoup de travail pour recueillir les données expérimentales. Au tout début de ce travail, nous ne disposions, comme je l’ai dit, que d’une vingtaine de formes de gènes différentes en additionnant tous les gènes utiles connus à cette époque. À présent, c’est-à-dire près de trente ans plus tard, nous avons pu utiliser plus de cent formes différentes de gènes, ce qui a réduit l’erreur statistique de plus de deux fois; avec quatre ou cinq cents gènes, l’erreur diminue à nouveau de plus de deux fois: l’erreur statistique diminue x fois si on augmente le nombre d’observations de x2 fois. Heureusement, il ne sera pas nécessaire d’attendre de nouveau trente ans car il est beaucoup plus facile aujourd’hui de trouver de nouveaux gènes et de les tester.


  Nous n’avions aucun intérêt dans la classification, mais nous en avions dans la reconstruction d’un arbre évolutif. Le grand classificateur des plantes et des animaux, Linné, a travaillé avant la naissance de l’évolution. Comme pratiquement tous ses contemporains, il croyait que toutes les espèces vivantes avaient été créées. On peut faire, pour des raisons diverses, maintes classifications différentes du même matériau, et les taxinomistes numériques qui ont commencé leur travail un peu avant nous ne se sont pas posé ces problèmes d’évolution. Ils cherchaient des classifications de valeur générale, concept difficile à définir. Nous avons préféré développer, quant à nous, des méthodes fondées sur une théorie de l’évolution biologique.


  La première méthode que nous avons développée pour la reconstruction de l’arbre phylogénétique dans notre travail original, communiqué au Congrès international de génétique en 1963, a été créée pour répondre directement au problème évolutif. Il est important d’expliquer son principe de base: dans un processus d’évolution, on a des changements différents entre deux populations descendant d’une même population ancestrale mais s’étant séparées et ayant évolué indépendamment l’une de l’autre.
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  Prenons une partie d’un arbre qui inclut trois populations C, D et E: A et B représentent deux populations inconnues: les ancêtres de C, D et E, qui sont, elles, connues. Le changement qui s’est produit dans la transition de B à C n’est pas connu. Il s’agit de le calculer (appelons-le BC) d’après les données d’observation. Le même calcul est vrai pour le changement BD (de B à C). La distance doit être, de quelque façon que ce soit, la somme des changements BC+BD. Le même calcul est vrai pour les distances CE et DE. Nous avons ainsi trois relations:


  •distance CD=somme des segments BC+BD;
•distance CE=somme des segments BC+AB+AE;
•distance DE=somme des segments BD+AB+AE.


  Suivant ces conditions la solution est possible uniquement si on considère AB+AE comme une seule quantité. A est la racine de l’arbre de trois populations. Avec cette méthode, on ne peut jamais connaître la position de la racine, autrement dit on ne peut pas séparer l’équivalent de AB+AE en deux segments. Nous verrons que la position de la racine pose toujours un problème spécifique; mais la méthode que nous avons utilisée plus haut (average linkage) nous en donnait une.


  Ce n’est pas que la première méthode soit meilleure que la deuxième. Elle ne fait pas usage d’une hypothèse évolutive, mais elle peut servir comme approximation.


  Pour calculer la longueur des segments évolutifs de l’arbre, il faut employer des méthodes statistiques comme la méthode des «moindres carrés». Cette méthode remonte à Gauss et date du tout début du XIXe siècle. Au XXe siècle, Fisher a proposé une généralisation de la méthode dite du «maximum de vraisemblance». Dans le cas des arbres évolutifs, l’utilisation de cette méthode s’est révélée difficile et il a fallu attendre plusieurs années avant d’arriver à une solution complète, obtenue pour la première fois par J.Felsenstein.


  Il est important de préciser que notre premier essai a été couronné de succès. L’arbre reconstruit par ordinateur a réuni les populations du même continent en des bouquets très raisonnables. Il a montré par exemple que les Amérindiens sont génétiquement semblables aux Asiatiques de l’Est, qui ont été considérés comme leurs lointains cousins. Il a aussi reconnu la ressemblance des Asiatiques de l’Est avec l’Australie et la Nouvelle-Guinée. Il a mis les Européens dans une position intermédiaire entre les Africains et le reste du monde, position qui a rendu l’origine du premier branchement difficile à reconnaître: il semblait plutôt séparer Africains et Européens du reste du monde. Aujourd’hui, on préfère les séparer en pensant que l’homme moderne est né en Afrique et s’est diffusé par la suite dans le reste du monde. Rétrospectivement, on peut maintenant dire que les gènes examinés n’étaient pas en nombre suffisant.


  Une énorme forêt


  Les deux méthodes dont nous avons esquissé le développement peuvent chacune donner des résultats légèrement différents pour un même groupe de valeurs observé. Il est nécessaire d’indiquer dès à présent une considération pratique du plus haut intérêt. Les possibilités d’arbres sont très nombreuses; leur nombre croît en effet à une vitesse vertigineuse à mesure qu’augmente le nombre de populations considérées. Avec trois populations, il faut choisir entre trois arbres pour détecter la racine:
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  Notons qu’un arbre est comme un «mobile», la rotation autour d’un «nœud» (point de suspension dans un mobile, qui équivaut à un embranchement dans l’arbre) n’a pas d’importance. Les arbres:
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  ne sont pas différents du premier arbre mentionné plus haut. On suppose en effet que l’évolution d’une population après un embranchement ne dépend pas de celle qui est arrivée ou arrive aux autres populations.


  Si on ignore la racine, avec trois populations un seul arbre est possible; tandis qu’avec quatre populations il y a quinze arbres différents avec racine. Si on ignore la racine, il reste pourtant trois arbres:
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  Le nombre d’arbres possibles croît très rapidement lorsqu’on augmente le nombre de populations étudiées. Avec cinq populations, les deux types d’arbres sont au nombre de cent cinq (avec racine) et quinze (sans racine); avec dix populations, ils sont respectivement au nombre de trente-quatre et deux millions; avec vingt populations, le nombre d’arbres est approximativement de huit suivi de vingt et un zéro, et trente-sept fois plus petit si l’on enlève la racine. En théorie, il faudrait analyser tous les arbres possibles pour être sûr de trouver le meilleur sur la base du critère utilisé par la méthode d’analyse choisie. Dans le cas de la méthode que nous avons donnée dans un deuxième temps, le critère est la ressemblance entre les distances observées et celles calculées. Avec les ordinateurs modernes, il serait difficile de prendre en compte plus d’une douzaine de populations si l’on ne veut pas renoncer à une analyse complète de tous les arbres possibles.


  La situation est encore pire si on veut utiliser une méthode statistiquement parfaite, offerte par la statistique moderne: le «maximum de vraisemblance» (maximum likelihood). Cette méthode présente un seul défaut: les calculs sont très longs à effectuer, même avec des ordinateurs très puissants. Le grand avantage est qu’elle permet une approche vraiment scientifique du problème d’analyse des données; grâce à elle, on peut émettre une hypothèse évolutive précise (qu’on peut appeler aussi une théorie, un modèle) définie dans une complète rigueur, et on peut la tester avec les données observées. On peut alors obtenir de façon complètement satisfaisante une mesure de la «bonté» (la «vraisemblance») avec laquelle l’hypothèse choisie représente nos données. Si on veut tester plusieurs hypothèses, la méthode permet de choisir l’hypothèse la plus satisfaisante et si celle qui semble avoir la plus grande vraisemblance mérite qu’on lui accorde une confiance vraiment supérieure à celle qu’on peut accorder aux autres hypothèses testées.


  L’hypothèse la plus simple quand on applique la méthode de maximum de vraisemblance est celle de l’identité de la vitesse d’évolution dans toutes les branches. Dans ce cas, l’arbre de maximum de vraisemblance reconstruit la position de la racine et toutes les branches ont une longueur égale par définition. La première méthode que nous avons exposée, celle de l’average linkage, forme des branches de longueur égale et peut nous instruire aussi sur la racine. Elle tend à donner des résultats relativement semblables à ceux qu’on obtient avec la méthode de maximum de vraisemblance. Elle est la seule méthode simple à donner immédiatement un arbre avec racine; elle est donc extrêmement plus rapide que toutes les autres méthodes. Elle permet ainsi une approximation très utile. Il est amusant qu’après une quinzaine d’années à rechercher des méthodes basées sur des hypothèses évolutives on soit revenu à l’utilisation courante de l’average linkage, développé pour d’autres raisons. L’average linkage ne correspond pas à une hypothèse évolutive, mais imite d’assez près les résultats de la meilleure méthode évolutive et est beaucoup plus simple à utiliser que les autres méthodes. C’est la seule méthode qui nous évite de chercher dans la forêt d’arbres, puisqu’elle nous donne directement la meilleure. En réalité, les différences de «bonté» entres les meilleurs arbres sont si faibles que le choix du meilleur arbre n’est que très rarement possible; sa recherche parmi des millions ou des milliards d’arbres est un exercice souvent futile, puisqu’un grand nombre d’entre eux a exactement, ou presque, la même fiabilité. Il faut se contenter, surtout si l’on examine un grand nombre de populations, de calculer la fiabilité statistique de chaque embranchement grâce à une méthode spéciale qui permet d’imaginer de quelle manière l’arbre changerait si on prenait d’autres gènes, dite de manière fantaisiste méthode des «lacets de souliers». Ce nom vient d’une expression américaine qui exprime ce qu’on essaie de faire dans une situation difficile lorsque, par exemple, on tâche de monter en l’air sans appui, en tirant en haut les lacets de ses souliers, ce qui est à l’évidence impossible(8).


  Vitesse et mécanismes d’évolution:

  la survivance des mieux adaptés

  et des plus heureux


  La vitesse d’adaptation est-elle vraiment la même dans toutes les branches, comme on le postule dans l’application, plus simple, de la méthode de maximum de vraisemblance, ou dans l’UPGMA? Si elle ne l’est pas, à quoi devons-nous nous attendre? La question nous porte immédiatement à étudier les facteurs d’évolution dont dépend la vitesse du changement des polymorphismes dans le temps.


  Dès le début de la génétique moderne, on a reconnu dans la théorie de l’évolution quatre facteurs: la mutation, qui produit les types génétiques nouveaux; la sélection naturelle, qui choisit ceux qui sont susceptibles de s’adapter au mieux à l’environnement dans lequel ils vivent; la dérive génétique, qui est l’effet du hasard dû aux fluctuations statistiques des fréquences des types génétiques d’une génération à l’autre; et la migration.


  La dérive génétique est le facteur le plus difficile à gérer puisque l’on n’en apprend pas à l’école les principes, même les plus simples, du calcul des probabilités. C’est tout simplement l’effet des fluctuations statistiques, inévitables dans le passage des générations. Il y a presque 100% d’individus de groupe sanguin O chez les Indiens d’Amérique (ceux de la première migration parvenue jusqu’à l’extrême sud en peuplant toute l’Amérique du Sud). Il est probable que ces individus étaient issus d’une population dans laquelle il y avait peut-être 50% d’individus de groupe O. Si, comme on a pu le suggérer, les immigrants de l’Asie en Amérique étaient très peu nombreux, disons une dizaine ou moins, ils auraient pu, par chance, être tous de groupe O. Avec dix immigrants, cette chance est à peu près de un sur mille; autant dire qu’elle est faible, mais non négligeable. À moins d’avoir affaire à de nouvelles mutations ou à des migrations d’individus d’autres groupes (A, B ou AB) lors de la première colonisation, il est certain que si les premiers colonisateurs étaient de groupe O, tous leurs descendants le sont aussi. Cela relève d’un fait statistique normal dans l’effectif de la population: plus celui-ci est faible, plus grandes sont les fluctuations statistiques dans les fréquences relatives des gènes contenus dans les spermatozoïdes et les cellules-œufs qui formeront la génération suivante. Même s’il y a des individus non-O chez les premiers colonisateurs, leur effectif ne peut pas augmenter rapidement; la population va rester faible pendant quelque temps et il y aura d’autres occasions au cours des générations successives dans lesquelles il pourra arriver assez aisément que tous les individus non-O soient éliminés.


  Le nom donné aux phénomènes des fluctuations statistiques, lorsque l’on établit la fréquence des gènes dans les générations, peut porter à confusion, car il semble indiquer une tendance vers l’augmentation d’un type ou d’un autre (la dérive). La seule tendance remarquable est celle de l’homogénéisation de la population, dans la mesure où, si la dérive génétique peut agir sans nouvelles mutations ou migrations qui réintroduisent d’autres types génétiques, la population sera à la fin composée d’un seul type. Si l’on a deux populations identiques ayant au début les mêmes fréquences, elles peuvent, à la fin d’un processus de dérive génétique, être homogènes toutes les deux, mais de façon tout à fait différente l’une de l’autre. La dérive qui compose et homogénéise les populations est aveugle, autrement dit c’est au hasard qu’augmente ou diminue la fréquence des types génétiques d’une population. La règle est que les types les plus fréquents aujourd’hui ont le plus de probabilités de rester seuls à la fin du processus, lorsque la population est homogène(9).


  La disparition de groupes non-O en Amérique est-elle due à la dérive? Nous ne le savons pas de façon certaine, mais une autre hypothèse doit être considérée: il se peut que la sélection naturelle en ait été responsable. Les individus de groupes différents ont souvent une résistance différente à certaines maladies. Pour le système ABO, cela a été vérifié en particulier pour maintes maladies infectieuses. Or il semble que la syphilis se soit développée en Europe après le retour d’Amérique de Christophe Colomb. Selon une hypothèse assez populaire, elle était fréquente en Amérique et a été importée en Europe par les marins espagnols. Il semble en effet qu’elle se soit propagée tout d’abord en Espagne, puis soit passée en France et en Italie par l’intermédiaire des guerres, puis se soit étendue au reste de l’Europe. Quelques données font penser que, même aujourd’hui, les individus de groupe O sont plus résistants que les autres à cette maladie. Des recherches sur les momies précolombiennes, non confirmées à ce jour par les méthodes les plus modernes, auraient montré que les gènes A et B existaient en Amérique il y a quelques milliers d’années. Si ces données étaient confirmées, il s’agirait d’un phénomène de sélection naturelle, la syphilis ayant été responsable de la disparition des gènes A et B en Amérique.


  Le choix entre les deux interprétations possibles, l’une basée sur la dérive génétique et l’autre sur la sélection naturelle, est souvent difficile à faire. La dérive génétique influence tous les gènes, dans des directions et avec des amplitudes différentes selon les lois du hasard, tandis que la sélection naturelle agit plutôt sur certains gènes et dans une direction précise. Dans certains cas, il est a priori probable que la dérive soit très active pour des îles comme la Sardaigne ou des régions génétiquement isolées comme le Pays basque– dont nous aurons à nouveau l’occasion de parler–, qui montrent des variations importantes pour plusieurs gènes.


  Toutes les mutations peuvent être affectées par la sélection naturelle. Comme les mutations ont des changements fortuits dans un édifice moléculaire adapté à une ou plusieurs fonctions précises par une longue histoire sélective, il est peu probable qu’une mutation soit avantageuse: souvent elle est nuisible, cause de maladie ou de mort. La sélection naturelle élimine tôt ou tard toutes ces mutations nuisibles. Beaucoup cependant ne font à l’organisme ni mal ni bien; elles ne sont que sélectivement neutres, et ce sont elles qui ont le plus de chance de se répandre dans une population sous l’action de la dérive. Mais il est difficile de dire, pour la plupart des polymorphismes observés, s’il s’agit de mutations avantageuses en train de se répandre dans une population. Le processus peut être bref, mais même si l’avantage d’une mutation à la sélection naturelle est modeste, il faut des milliers, voire des dizaines de milliers de générations pour qu’elles arrivent jusqu’à se substituer au type génétique originel. Mille générations représentent à peu près trente mille ans chez l’homme. Si la sélection naturelle est très forte, le processus de substitution d’un gène peut demander seulement quelques milliers d’années, comme cela est arrivé en Europe et en Afrique où l’on note dans certaines régions une nette propension à l’utilisation du sucre du lait, le lactose, chez les adultes. Les enfants utilisent bien le lactose du lait, mais ils perdent cette capacité vers trois ou quatre ans, lorsqu’ils cessent ou devraient cesser de se nourrir du lait maternel. Auprès des populations ayant appris à élever les brebis, les chèvres, les vaches et autres animaux, y compris le chameau, et qui continuent à se nourrir de lait frais après le sevrage, il y a eu une sélection en faveur du type génétique qui permet de conserver à l’âge adulte la capacité d’utiliser le lactose. Ce processus a pris près de dix mille ans; il a été presque complet, c’est-à-dire que presque 100% de la population possède ce type génétique nouveau, qui manque ailleurs, et on le voit notamment dans les populations du nord de l’Europe et auprès de certains pasteurs Africains.


  L’évolution sous sélection naturelle peut donc être particulièrement rapide, mais elle ne concerne alors que les gènes qui donnent un avantage aux porteurs. Dans la plupart des cas, elle porte à 100% la fréquence d’un type génétique qui est généralement très faible au début; il s’agit en général d’un seul individu issu d’une mutation sur une population qui peut être très vaste. Mais dans d’autres cas, le processus s’arrête avant d’atteindre 100%: la fréquence génique (et avec elle la fréquence d’une maladie si la mutation est responsable d’une maladie) reste à un niveau intermédiaire entre 0 et 100%. Certaines mutations, plus fréquentes en Europe du Nord, sont responsables de la fibrose cystique, une maladie héréditaire que l’on rencontre surtout chez les Caucasoïdes. Dans le cas de la fibrose cystique, si la sélection pouvait continuer sans limites, nous serions tous très gravement malades et la population cesserait d’exister. Cela n’arrive évidemment pas, en raison du contrôle automatique qui s’opère puisque la sélection naturelle est déterminée par les différences de mortalité ou de fécondité entre types génétiques différents. Les types qui meurent moins ou qui ont le plus d’enfants apportent une grande contribution à la génération suivante. Être moins susceptible de mourir ou avoir plus d’enfants sont les deux facteurs: c’est ce qu’on veut dire avec l’expression «être plus adapté à son environnement». Les types génétiques qui meurent souvent, surtout s’ils meurent jeunes, ou qui ont une fertilité réduite, ont tendance à disparaître. L’adaptation biologique se mesure tout simplement par la capacité de survivre et d’avoir des enfants; le processus est tout à fait automatique et la survivance du mieux adapté, c’est-à-dire de celui qui a le plus de chance de survivre ou d’avoir des enfants, est la pierre de touche de la sélection naturelle.


  La sélection en faveur des hybrides


  Au XIXe siècle, on accordait beaucoup d’importance à la «pureté» de la race et c’est encore vrai aujourd’hui pour les animaux domestiques: on aime qu’ils soient constamment d’un même type. Les concours pour chiens et chats fixent un idéal de perfection esthétique, souvent très arbitraire, qu’il faut approcher au plus près. C’est toutefois fort peu utile, car tous les éleveurs savent bien qu’en élevant la «pureté génétique» d’une souche par des mariages répétés entre parents proches, on abaisse dangereusement le niveau de résistance aux maladies.


  Il convient en général de faire le contraire: les mélanges de races de n’importe quelle espèce augmentent la résistance à l’environnement. On parle à ce propos de vigueur des hybrides. Si on s’occupe d’un gène particulier, on parlera davantage d’hétérozygote, comme nous le verrons plus loin.


  Dans le cas de la fibrose cystique (FC), la fréquence du gène est de 2% en Europe ou, si l’on veut, d’un gène sur cinquante. Par exemple, un spermatozoïde sur cinquante porte le gène FC si on mélange la récolte de sperme d’un grand nombre d’Européens. La maladie est beaucoup plus rare– environ 1/2000 en Europe– car elle affecte seulement les enfants ayant reçu de leur père et de leur mère un gène FC. Le double patrimoine héréditaire, qu’il soit issu du père ou de la mère, est caractéristique de presque tous les animaux et les plantes, et fait figure en quelque sorte d’assurance maladie. Si la probabilité de recevoir un gène FC d’un parent est de 1/50, celle de le recevoir des deux parents est de 1/50×1/50=1/2500 ou 4/10000.


  La maladie FC est donc beaucoup plus rare que le gène. Cette duplicité de notre patrimoine crée un troisième type génétique, outre les deux types qui ont eu le gène normal des deux parents, ou le gène FC des deux parents (respectivement «homozygote» normal ou «homozygote» malade). Le troisième type, qu’on appelle «hétérozygote», reçoit une contribution différente des deux parents: l’un donne un gène normal, l’autre un gène anormal. Dans la population européenne moyenne, ce troisième type a une fréquence beaucoup plus élevée que les malades: à peu près de 1/25=4%(10).


  La fréquence du gène FC ne peut pas monter dans la population à un très haut niveau car la population serait alors composée en grande partie de malades qui, en l’absence de thérapie, mourraient avant de se reproduire. Pourquoi s’arrête-t-elle à la valeur de 4% chez plusieurs populations européennes? Ce phénomène se produit assez souvent: les porteurs sains (en général hétérozygotes) peuvent avoir un avantage sélectif vis-à-vis des types normaux et des malades. La nature de cet avantage n’est pas bien connue pour la fibrose cystique, mais il pourrait s’agir d’une plus grande résistance à certaines maladies infectieuses des poumons ou de l’intestin.


  Dans d’autres cas, on reconnaît plus aisément l’avantage de l’hétérozygote: ainsi la thalassémie ou anémie méditerranéenne. Les hétérozygotes sont plus résistants à un type de paludisme très dangereux et arrivent même à une fréquence de 20%. L’homozygote pour le gène thalassémique meurt d’une maladie qu’on peut aujourd’hui soigner– avec de grandes difficultés toutefois, puisqu’on doit utiliser des transfusions importantes ou des transplantations de moelle osseuse saine. En l’absence de paludisme, le gène n’a aucun avantage et ne se trouve pratiquement pas. L’anémie falciforme est une autre maladie aux propriétés très semblables. Dans tous ces cas, la mutation FC, thalassémique ou falciforme, n’a aucune chance de devenir majoritaire; elle ne dépasse pas une fréquence fixée par un équilibre délicat entre l’avantage sélectif de l’hétérozygote vis-à-vis des deux homozygotes(11).


  Dans le cas de FC, l’avantage de l’hétérozygote par rapport à l’homozygote est faible, celui de l’hétérozygote par rapport au malade est grand, et la fréquence de la maladie reste très limitée. Dans le cas de la thalassémie, l’homozygote normal a une mortalité beaucoup plus élevée que l’hétérozygote en présence de paludisme et, bien que l’homozygote qui souffre de thalassémie (même en l’absence de paludisme) ait une mortalité élevée, la fréquence des hétérozygotes peut devenir importante et monter à plus de 20% chez certaines populations. Le paludisme, surtout s’il est dû au parasite le plus virulent, le Plasmodium falciparum, est une maladie très grave qui provoque une anémie sévère diminuant la résistance aux maladies infectieuses. Pour cette raison, le paludisme engendre une mortalité élevée, en particulier chez les enfants. Beaucoup de gènes différents peuvent augmenter la résistance au paludisme. On les trouve surtout là où le paludisme a été dominant pendant au moins dix ou quinze siècles.


  Un autre facteur de vitesse d’évolution:

  l’effectif des populations


  La sélection naturelle peut donc opérer des variations rapides de la fréquence génique, et cela d’autant plus rapidement que la différence en résistance-fertilité entre deux types génétiques en compétition est plus forte. Elle consiste très souvent en la substitution d’un gène de forme «vieillie» par un gène de forme différente, souvent «neuve», c’est-à-dire apparue dans une population par une nouvelle mutation. Lorsqu’il y a cependant un avantage de l’hétérozygote, nous avons vu que la sélection porte la population à un équilibre dans lequel la fréquence du gène reste à une étape intermédiaire entre la disparition de la forme vieillie et sa substitution par la forme neuve: la fréquence d’équilibre a une valeur dictée par l’avantage sélectif de l’hétérozygote vis-à-vis des deux homozygotes.


  Dans le passage d’une génération à l’autre, le hasard joue aussi un rôle par l’effet de la «dérive génétique», qu’on trouvera toujours, même chez les populations très importantes, mais qui est particulièrement fort si la population est faible ou si elle est passée à l’avance par un goulot démographique. Elle peut aussi causer la disparition ou le succès complet d’un type génétique, dans les limites permises par la sélection naturelle. C’est ce cas que nous avons considéré comme cause possible de la perte du gène O (des groupes sanguins ABO) en Amérique. La vitesse des changements génétiques sous dérive dépend exclusivement de l’effectif de la population; lorsqu’il change dans le temps, ce sont les valeurs les plus faibles qui comptent. La dérive génétique est l’expression la plus pure du hasard: les statistiques nous enseignent que si nous prenons un échantillon d’individus d’une population, il ne sera pas identique à la population d’origine: il montrera des écarts d’autant plus importants que l’échantillon sera petit. Les sondages nous ont appris l’importance de l’effectif de l’échantillon. Un sondage qui nous dit que 53% des personnes vont voter pour notre candidat ne nous garantit pas que nous allons gagner les élections. Il se peut que le choix des personnes ayant participé au sondage n’ait pas été fait dans les règles; mais il faut aussi que les personnes interrogées ne changent pas d’avis entre le sondage et l’élection. Une fois mises à part ces difficultés de base, il subsiste une marge d’erreur liée seulement à la chance qui dépend de l’effectif de l’échantillon: si le sondage a été effectué sur cinq cents personnes, l’erreur statistique de base, dite «standard», est de 2,2%: il y a une probabilité de 2/3 que le résultat soit compris entre 53%+2,2% (55,2%) et 53%-2,2% (50,8%). Mais il reste une probabilité de 1/3 qu’il ne soit pas compris entre ces limites. Et la probabilité qu’il n’atteigne pas 50% est assez élevée; on peut alors calculer qu’elle est de 8,6% ou approximativement de 1/11. Pour réduire la variation due au hasard, il faut augmenter le nombre des personnes sondées.


  La conception darwinienne d’évolution par survivance du mieux adapté doit donc être intégrée par les effets de la chance– ce que le généticien Motoo Kimura a synthétisé dans l’expression «survivance du plus heureux». Les deux concepts sont exprimés de façon plus concise en anglais, où l’on parle de survival of the fittest et de survival of the luckiest. En pratique, l’évolution est la survivance non seulement des mieux adaptés, mais aussi de ceux qui ont le plus de chance.


  La variabilité des gènes d’une population à l’autre


  La vitesse d’évolution semble beaucoup changer d’un gène à l’autre, mais nous n’en avons pas de mesure directe. Nous ne connaissons pas non plus la variation d’un gène dans le temps, car nous ne connaissons pas la fréquence qu’un gène avait il y a environ cent mille ans. Nous avons cependant une bonne connaissance de la variation dans l’espace. Il y a toujours une connexion assez étroite entre la variation dans le temps et celle dans l’espace.


  Si nous connaissions l’effectif des populations humaines dans toute l’histoire de l’espèce et leurs mouvements depuis l’origine de l’homme, si nous savions quels gènes ne sont pas soumis à la sélection naturelle, nous pourrions prédire leur variation d’une partie à l’autre du monde. Ce serait une prévision statistique. En général, on attendrait en moyenne la même variation pour n’importe quel gène, puisque la cause de la variation, l’effectif des populations, a naturellement la même intensité pour tous les gènes. La sélection naturelle, si elle est présente, peut avoir un effet important, soit en réduisant, soit en augmentant la vitesse d’évolution par rapport à celle qu’on attendrait en raison de la seule dérive. Mais il existe des gènes pour lesquels il semble raisonnable d’exclure qu’ils soient soumis à la sélection naturelle. Par exemple, on peut prévoir d’après la structure de l’ADN que certains gènes peuvent ne pas avoir d’effet sur le fonctionnement de l’organisme. Ils sont, pour ainsi dire, muets; on les appelle aussi «sélectivement neutres».


  D’autres facteurs peuvent prendre de l’importance et limiter l’effet de la dérive. Pendant une migration, des échanges génétiques ont presque toujours lieu, souvent entre villages voisins, de façon plus importante encore avec les voisins les plus proches. Cette migration tend à réduire la variation génétique entre villages. Si celle-ci était très grande, il n’y aurait pas de différences entre les villages, entre les nations, entre les continents; mais évidemment il n’y a pas suffisamment de migrations pour annihiler toutes les différences génétiques entre les populations, puisque nous en trouvons souvent qui sont importantes. Une mutation de haute fréquence pourrait aussi avoir un effet comparable à celle de la migration, mais la plupart des gènes que nous avons étudiés jusqu’à présent avaient une fréquence de mutation très faible. On s’en aperçoit assez aisément, puisque si la fréquence de mutation pour un gène est assez grande, on trouve beaucoup de formes différentes de ce gène.


  Parmi les gènes qui montrent la variation la plus importante dans l’espace, on trouve ceux qui produisent les immunoglobulines (les anticorps, qui ont une part très importante dans la défense contre les maladies infectieuses). Comme il existe des différences très sensibles dans la distribution géographique de ces maladies, il semble normal que les anticorps qui nous protègent, et donc les gènes qui les forment, puissent différer d’une région du monde à l’autre. On s’attendrait ici à une situation bien différente de celle que nous montre la dérive, c’est-à-dire le hasard. Mais la grande variété des maladies infectieuses et des gènes qui nous protègent fait jouer le facteur «chance». Les maladies infectieuses sont en changement continuel à cause des mutations des bactéries, des virus, des parasites qui leur permettent de porter contre nous de nouvelles attaques. L’effet en devient comparable à celui de la dérive, au sens où la chance joue un rôle à cause de la variation des maladies infectieuses, sans être sujette pour autant à l’action de l’effectif démographique comme les gènes sélectivement neutres. Il est donc facile de comprendre que les résultats de l’analyse évolutive qu’on obtient par l’analyse des immunoglobulines soient semblables à ceux qu’on obtient par l’analyse des autres gènes causés par la dérive, mais de façon indépendante de l’influence de l’effectif des populations. La même chose vaut pour un groupe de gènes très importants, qui montrent pour quelques-uns une variation entre populations encore plus grande que celle des immunoglobulines: les gènes HLA, également impliqués dans la défense immunitaire.


  La situation HLA peut être complexe. On y rencontre aussi parfois l’action de la dérive. Les gènes HLA ont une grande variété de formes génétiques; certaines varient peu d’un lieu à l’autre, d’autres varient beaucoup. La variation la plus importante (surtout de HLA, mais d’autres gènes aussi) a été observée chez les indigènes de l’Amérique du Sud, populations qui montrent en général la plus grande variabilité dans l’espace. Presque toutes les autres populations du monde montrent toujours une grande variété de formes HLA, mais en Amérique du Sud la variété des formes est plus faible. Une forme HLA, rare ailleurs, peut y atteindre une fréquence assez élevée. Cela est vrai aussi chez une autre population qui n’est pas très éloignée de la première, mais qui a une autre forme de HLA. Il n’est pas évident d’exclure la possibilité que ces fréquences élevées chez certaines populations soient dues à des conditions particulières de sélection naturelle (présence de maladies infectieuses rares ailleurs), mais il semble plus probable qu’il s’agisse d’un effet de la dérive génétique.


  Les problèmes de prédiction de la vitesse d’évolution sont donc complexes. Une étude détaillée d’une population peut toutefois aider à reconnaître si la variation est essentiellement de nature fortuite, en raison de la dérive génétique ou de la sélection variable suivant le hasard, puisque nous connaissons les règles de probabilité et que la possibilité d’augmenter le nombre de gènes examinés aide à cette distinction. La variation générale d’un polymorphisme entre les populations du monde est un guide de valeur pour comprendre les forces qui affectent l’évolution génétique.


  Certains gènes, en revanche, montrent très peu de variation génétique d’une population à l’autre. Dans ce cas, la sélection avantage probablement l’hétérozygote et tend à stabiliser les fréquences du polymorphisme d’un gène, donc à éliminer ou réduire son évolution.


  Une homogénéité apparente cache parfois une importante hétérogénéité. Dans les zones de paludisme, par exemple, la thalassémie est fréquente. L’analyse moléculaire a montré qu’il en existait un grand nombre de formes différentes. Lorsqu’on les analyse en finesse au niveau de l’ADN, celles-ci peuvent d’ailleurs fournir des renseignements sur les migrations.


  La plupart des gènes ont un comportement intermédiaire entre les gènes de grande variation géographique, qui ont un rapport avec l’immunité, et les gènes qui ne varient plus du tout. Ils montrent une variation située dans les limites de ce que nous connaissons sur les effectifs des populations humaines pour les gènes sélectivement neutres. Il semble donc que la dérive génétique joue un rôle important dans l’évolution humaine et que la vitesse d’évolution moyenne ne soit pas très éloignée de celle que la dérive laisse supposer, avec des pointes très élevées ou très faibles à cause de divers phénomènes de sélection naturelle qui peuvent accélérer ou retarder l’évolution de certains gènes.


  Constance de la vitesse moyenne d’évolution


  Notre tâche serait grandement facilitée si nous pouvions être sûrs que la vitesse d’évolution, calculée sur la moyenne de nombreux gènes (en éliminant donc les différences entre gènes que nous avons vues dans la section précédente), est la même dans les différentes branches de l’arbre évolutif. Nous avons donné une idée des facteurs qui peuvent influencer la vitesse d’évolution. Avons-nous le moyen de contrôler que la situation est aussi simple que cette hypothèse le laisse entendre?


  Nous avons vu dans une table de distance génétique entre continents que l’Afrique est génétiquement le continent le plus éloigné des autres. En effet, la distance entre l’Afrique et les quatre autres continents est presque substituée par le double de la distance entre l’Océanie et les trois autres continents (21,1±1,7 contre 12,7±1,4; où±1,7 et ±1,4 représentent l’erreur standard des deux moyennes qui nous disent que la différence entre les deux moyennes est bien au-delà de l’erreur statistique). Les autres distances sont toutes plus réduites. Il existe à cela une excellente raison historique que nous verrons plus loin.


  Pour examiner le problème de la constance de la vitesse d’évolution, nous allons considérer la variation des distances entre l’Afrique et les autres continents, qui sont respectivement de 24,7 avec l’Océanie, 20,6 avec l’Asie, 16,6 avec l’Europe, et 22,6 avec l’Amérique. Il est clair que la distance la plus faible est celle de l’Afrique et l’Europe, suivie de celle de l’Asie. Si la vitesse d’évolution était vraiment constante, les quatre valeurs seraient identiques, exception faite naturellement de celle qui concerne la variation statistique(12).


  La distance avec l’Europe est en effet anormalement faible. Le nord de l’Afrique est peuplé de populations considérées par les Caucasoïdes comme des Européens, mais nous les avons éliminées et seulement pris en compte l’Afrique subsaharienne. L’explication la plus simple est que d’importants échanges génétiques ont eu lieu entre les continents très proches; c’est-à-dire des migrations, probablement dans les deux sens. La présence de Caucasoïdes en Afrique du Nord et de l’Est en est une preuve, mais évidemment le fait d’avoir éliminé de nos calculs des Africains du Nord n’est pas suffisant et il est difficile, voire même arbitraire, d’améliorer la situation en procédant à d’autres éliminations.


  Beaucoup d’autres raisons peuvent nous convaincre que la proximité de deux continents augmente leur ressemblance génétique. L’Asie par exemple, l’autre voisin de l’Afrique, est génétiquement plus proche de l’Afrique que l’Amérique ou l’Océanie, mais moins que l’Europe; c’est en effet le plus grand continent du monde et ses diverses régions ont connu une histoire assez indépendante. On observe le même phénomène si l’on compare les distances génétiques de l’Océanie avec les trois autres continents: 10 avec l’Asie, 13,5 avec l’Europe, 14,6 avec l’Amérique. La distance la plus faible est de nouveau celle qui sépare les deux continents les plus proches géographiquement: Océanie et Asie. Les trois dernières distances génétiques (Asie-Europe: 9,7; Asie-Amérique: 8,9; Amérique-Europe: 9,5) montrent encore le même phénomène: l’Asie et l’Amérique sont géographiquement, historiquement et génétiquement les deux continents les plus proches. Mais comme nous l’avons remarqué plus haut, les trois distances ne montrent pas entre elles une variation statistiquement significative.


  L’attente d’une vitesse constante d’évolution n’est donc pas satisfaite de façon exacte, mais l’écart enregistré n’est pas important. Il ne s’agit tout de même pas, semble-t-il, d’un problème de dérive différente ou de sélection plus ou moins rapide des continents. La cause profonde en est l’échange génétique entre populations voisines qui altère les distances génétiques de certaines populations en réduisant celles qui ont eu des échanges migratoires importants. On a coutume de dire que l’évolution dans les branches de l’arbre n’est pas complètement «indépendante», mais il s’agit d’effets qui ne sont pas assez forts pour détruire nos conclusions. La migration est presque toujours limitée à des distances assez faibles, et le problème est suffisamment important pour mériter une digression.


  Petites et grandes migrations


  Tout au long de sa vie, l’homme se déplace. Durant la plus grande partie de son histoire, il a été un chasseur et un cueilleur; depuis dix mille ans, il est agriculteur et éleveur. Les territoires de chasse n’étaient pas très éloignés les uns des autres et il est probable que l’homme n’en changeait pas fréquemment. Chez les Pygmées africains, ces territoires sont l’héritage du groupe (la «bande de chasse») et chaque mari a le droit de leur ajouter le territoire de sa femme. C’est la raison pour laquelle les Pygmées cherchent à se marier avec une partenaire éloignée selon une règle qui, outre l’avantage d’étendre sa sphère d’influence, offre la probabilité de ne pas faire un mariage avec un parent trop proche.


  Comme tout le monde, les Pygmées évitent de se marier avec des cousins proches, mais ils ne gardent pas mémoire des liens de parentèles plus éloignés. L’activité de chasse et la récolte réclamaient une mobilité supérieure à celle des paysans, mais d’après les données recueillies aujourd’hui en Afrique, la différence n’est pas grande. Quant aux éleveurs de bétail, ils se déplaçaient parfois lors des transhumances sur des distances de près de cinq cents ou mille kilomètres, mais ces déplacements saisonniers utilisaient presque toujours les mêmes pâturages, année après année. Il ne s’agit presque jamais d’un nomadisme fait au hasard. Ces déplacements pour des raisons de travail continuent aujourd’hui, mais sont le fait d’individus plutôt que de groupes. Il y a eu certainement depuis des dizaines de milliers d’années d’autres causes de déplacement comme les marchés, les fêtes, etc. Le mariage est aussi une raison importante de déplacement, puisque au moins un des époux, le plus souvent la femme, doit se déplacer pour s’unir à l’autre. Puis il y a des changements permanents de résidence. Dans le dernier siècle on a assisté à la multiplication des transports, mais à l’avance les mouvements ont toujours été limités. Les déplacements étaient rarement de plus d’une journée de voyage à pied, soit une trentaine de kilomètres au maximum.


  Du point de vue génétique, les déplacements importants sont les changements permanents de résidence, ceux de toute une famille ou ceux dus à un mariage. Les meilleures données des distances des lieux de naissance du mari et de la femme indiquent en effet:


  1)trente à quarante kilomètres en moyenne pour les chasseurs-cueilleurs des aires tropicales (elles sont probablement beaucoup plus importantes, mais inconnues pour ceux qui, comme les Esquimaux, occupent les régions de l’Arctique à très basse densité de population);


  2)dix à vingt kilomètres en moyenne pour les agriculteurs des régions africaines à très basse densité de population;


  3)cinq à dix kilomètres en moyenne pour les agriculteurs européens des siècles derniers;


  4)depuis la moitié du XIXE siècle, grâce à la construction des chemins de fer, la moyenne augmente à une vitesse croissante.


  Cette migration est modeste. En se concentrant sur la distance entre époux, on la trouve en général très réduite, puisque la plupart des mariages sont faits entre résidents de la même ville, le plus souvent à quelques blocs de distance. Ce n’est pas étonnant car les personnes ayant l’occasion de se rencontrer le font par l’intermédiaire d’un lieu commun d’étude, de travail, de loisirs qui n’est pas en général très éloigné de leur résidence. Même dans les plus petits villages, la plupart des mariages de la population rurale italienne se font entre époux vivant dans le même village ou dans le village le plus proche, rarement dans les villages plus éloignés.


  Gustave Malécot, professeur à Lyon, a été le premier à élaborer un modèle mathématique des conséquences d’un mariage de ce genre, où une proportion fixe, mais petite, d’individus se marient avec une personne du village le plus proche, tandis que les autres, c’est-à-dire la plupart, se marient avec une personne du même village. Pour tirer de ce phénomène une théorie mathématique, il faut simplifier à l’extrême la représentation de la population. Dans son premier modèle, Malécot a concentré ses efforts sur l’étude d’une population de villages disposés sur une ligne (une côte, un fleuve, une route). Les villages sont toujours équidistants et les mariages se produisent dans une proportion certaine avec une personne du village le plus proche, pour moitié avec celui de gauche, pour moitié avec celui de droite. Le schéma du modèle est en figure1.
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  La théorie mathématique montre que trois quantités déterminent l’évolution des fréquences géniques dans ces villages. La première est la quantité d’immigration d’un village à l’autre, m, qui est la fraction d’habitants sortant du village pour aller se marier dans un village voisin, pour moitié à gauche et pour moitié à droite; si chaque village perd de cette façon une fraction de ses habitants, il les regagne puisque les deux villages voisins vont lui donner des époux ou des épouses en même nombre. La deuxième quantité est la dimension des villages (l’effectifN, le même pour tous les villages). La troisième est la fréquence de mutation du gène qu’on étudie.


  On peut sourire de la naïveté du modèle de Malécot, car dans la réalité aucun groupe de villages ne possède exactement ou même approximativement ces caractéristiques. Mais la précision dans ce cas n’est pas importante, puisque les simulations montrent que les déviations des données réelles de ce schéma théorique ne sont pas très importantes. Ce que la théorie prévoit est que la distance génétique entre populations augmente tout comme la distance géographique, mais avec une vitesse décroissante, jusqu’à ce qu’elle n’augmente plus du tout et que la courbe devienne horizontale. Les courbes théoriques adaptées aux résultats observés pour les quatre continents qui correspondent à une moyenne d’une centaine de gènes sont représentées dans la figure1 du chapitre précédent(13).


  Les grandes migrations sont un phénomène entièrement différent. Beaucoup plus rares, elles ont eu une grande importance dans l’histoire de l’espèce. Une grande migration concerne des groupes assez importants qui vont s’établir dans un nouvel endroit, parfois très éloigné du lieu d’origine. On peut l’appeler colonisation. Nous en connaissons plusieurs exemples historiques: les colonisations grecques et phéniciennes de la Méditerranée, la colonisation blanche de l’Amérique, de l’Australie, de l’Afrique du Sud. Avant le début de notre histoire, il dut y avoir maints exemples de ce genre; nous allons les chercher dans le chapitre4.


  Dans les temps historiques, les colonisations étaient bien organisées et leur raison d’être était le surpeuplement du pays d’origine. Auparavant, il a dû y en avoir aussi, mais de façon moins bien organisée. La croissance démographique peut amener à une sursaturation de la population qui conduit inévitablement à la migration, et la répétition du cycle croissance-migration dans les régions nouvellement occupées peut porter à une expansion beaucoup plus vaste. Nous verrons dans le chapitre4 que ces expansions ont formé des taches très caractéristiques sur la carte géographique des gènes.


  L’étude géographique de la variation génétique est très différente de l’approche des arbres évolutifs et crée divers problèmes. Dans l’étude des arbres, on choisit un petit nombre de populations et on se pose la question de leurs origines historiques: comme tous les hommes sur la terre ont une origine commune, on peut s’attendre à ce que ces populations soient issues d’une même population qui se serait beaucoup accrue et aurait commencé à se diffuser à partir de son point d’origine, atteignant d’autres continents et s’étendant finalement au monde tout entier. Dans cette diffusion, le passage d’une aire géographique à une autre assez isolée de la première peut causer une discontinuité dans le processus de diffusion, une «fission» qui peut être analogue physiquement à l’embranchement de l’arbre.


  La nature du processus de diffusion peut suggérer que les populations voisines les unes des autres sont très probablement destinées à avoir de nombreux échanges génétiques plus ou moins réciproques, par petites ou par grandes migrations. Ces mélanges peuvent rendre le modèle d’un arbre à branchements successifs peu utile à la représentation du processus évolutif de l’homme. En effet des méthodes de reconstruction d’arbres s’y prêtent moins que d’autres, car elles sont très sensibles à l’effet des mélanges. Elles sont toutefois utiles à leur identification.


  Un contrôle important de la validité de la reconstruction de l’arbre évolutif est que tous les gènes ou les caractères qu’on peut employer dans ce but conduisent au même résultat ou à des différences explicables. Si on fait des tests statistiques pour contrôler la stabilité des résultats, on trouve qu’on peut fort bien les reproduire. Certaines branches probablement moins robustes que les autres, à cause de mélanges de quelque importance ou du manque de populations ou de gènes, posent tout de même des problèmes.


  Lorsqu’on subdivise un échantillon particulier de gènes, les résultats des groupes différents de gènes ne tardent pas à changer. Les marqueurs génétiques utilisés jusqu’ici sont tous d’une même catégorie, que nous appelons «classique»: ils sont étudiés directement sur les protéines ou en général sur les produits des gènes, au lieu d’être directement étudiés sur les gènes eux-mêmes. Les marqueurs plus modernes, utilisés depuis 1981-1982, permettent l’étude directe des gènes, c’est-à-dire de l’ADN. Ils ont beaucoup d’avantages sur les marqueurs classiques, et un seul désavantage, celui d’être étudiés sur une faible population, tandis qu’un certain nombre de marqueurs classiques sont reconnus sur des centaines et même des milliers de populations différentes.


  Il reste encore beaucoup de problèmes à résoudre pour arriver à reconstituer une évolution de l’homme ou de n’importe quel organisme à travers l’étude des êtres vivants avec une précision satisfaisante. Nous consacrerons le prochain chapitre à l’étude critique des problèmes qui viennent, soit de la comparaison des données obtenues avec des marqueurs différents, soit des résultats des études archéologiques qui peuvent nous aider à reconstruire le passé par d’autres voies.


  Chapitre3

  

  LA LÉGENDE D’UNE ÈVE AFRICAINE


  Je vis en Californie depuis 1971, mais je dois faire un effort pour me souvenir qu’ici l’enseignement de l’Évolution n’est pas libre. L’informatique y avance à grands pas, on construit les avions, les fusées et les ordinateurs les plus sophistiqués du monde, mais une grande partie de la population apprend encore l’histoire humaine à partir d’une interprétation absolument littérale de la Bible!


  C’est que les religions fondamentalistes sont très puissantes aux États-Unis! Elles voudraient abolir tout enseignement de l’Évolution. Comme elles n’y parviennent pas, elles s’emploient à le limiter en demandant que l’on traite au moins de la Création et qu’on lui consacre autant de temps qu’à l’Évolution. Pour nombre d’Américains du Nord, le monde a été créé en l’an 4004 avant Jésus-Christ. À leurs yeux, mon travail est une absurdité, parfois même un blasphème.


  Au nom de la foi religieuse, l’homme peut aller jusqu’à sacrifier sa vie. La probabilité de convertir à la théorie de l’Évolution un chrétien fondamentaliste me paraît trop faible pour que j’y consacre mes efforts. Partons tout de même de l’idée qu’il y a eu évolution. Même si le monde a été créé en 4004 avant Jésus-Christ, nous ne pouvons pas être restés les mêmes qu’à sa naissance. En six mille ans, l’évolution est forcément limitée, puisqu’elle est lente, mais elle est aussi inexorable.


  Nous verrons dans ce chapitre l’extension des études sur l’évolution à quelques marqueurs plus importants que ceux que nous avons considérés jusque-là. Nous disposons sur ces marqueurs de données moins nombreuses, mais elles le sont suffisamment pour permettre des conclusions importantes et autoriser l’étude des différents modes de reconstruction des arbres évolutifs. Ces différences nous apportent à leur tour d’autres informations intéressantes.


  Qui est l’homme moderne?


  L’horloge moléculaire appliquée aux protéines et à l’ADN nous a montré qu’il fallait remonter cinq millions d’années en arrière pour trouver un ancêtre commun à l’homme et à son plus proche cousin, le chimpanzé. Il faut remonter encore plus loin dans le temps pour trouver un embranchement qui conduise à un cousin un peu plus éloigné, le gorille, et atteindre treize millions d’années pour trouver l’orang-outan. Ce cousin aux très longs poils rouges est surprenant par la ressemblance qu’il entretient avec notre espèce. Il vit dans le sud-est de l’Asie, alors que nos cousins plus proches vivent tous en Afrique. Les Australopithèques, qui descendent de l’ancêtre commun au chimpanzé et à l’homme, parmi lesquels figure au moins un ancêtre direct de l’homme, ont été jusqu’à présent trouvés en Afrique.


  Le premier ancêtre digne du nom générique Homo est vieux d’environ deux millions cinq cent mille ans. C’est Homo habilis. Il construisait des instruments très sommaires en pierre, était complètement bipède, avait une tête plus grande que ses ancêtres immédiats ou que les grands singes d’aujourd’hui, mais bien plus petite que la nôtre. On s’accorde sur le fait qu’il s’est développé en Afrique, où il a été suivi par Homo erectus. Celui-ci, dont la boîte crânienne est plus importante, a le premier commencé à explorer et occuper le Vieux Monde. On disait encore récemment que cette expansion avait commencé il y a un million d’années, mais il semble qu’elle ait débuté plus tôt, voire presque deux millions d’années.


  Avec la dernière espèce, Homo sapiens, on arrive enfin à la formation d’un crâne et donc à un cerveau de volume identique à celui de l’homme d’aujourd’hui. Au début, les traits de l’Homo sapiens sont encore un peu simiesques, et c’est seulement il y a cent mille ans qu’apparaissent des crânes qu’on pourrait échanger avec le nôtre. Cet homme anatomiquement moderne a été découvert en Afrique du Sud et en Afrique de l’Est, où la géologie volcanique a permis les découvertes les plus importantes en paléoanthropologie.


  Une petite confusion est née de la découverte de crânes d’hommes modernes au Moyen-Orient, à peu près de même âge. Certes, le Moyen-Orient est extrêmement proche de l’Afrique, avec laquelle il est, pour ainsi dire, en communication directe puisque aucun bras de mer ne les sépare. Mais un doute subsiste inévitablement sur l’origine précise de l’homme moderne: Moyen-Orient ou Afrique? En ce qui concerne l’Afrique, on ne peut même pas dire s’il s’agit du sud ou de l’est, car on a trouvé des hommes modernes dans les deux régions.


  L’histoire est plus complexe. Il y a soixante mille ans, des hommes de Neandertal vivaient au Moyen-Orient, et il semble que les hommes modernes aient disparu. Voilà un essai d’expliquer ce phénomène donné par un paléo-anthropologue: l’hypothèse est que la première colonisation d’Afrique au Moyen-Orient par l’homme moderne, il y a cent mille ans, a échoué, facilitant pour l’homme de Neandertal, qui habitait l’Europe et s’était dispersé vers l’est et le sud-est, la colonisation du Moyen-Orient il y a près de soixante mille ans. Il n’existe aucune trace d’homme moderne à cette époque dans la même région, mais les trouvailles qui permettent une bonne datation sont tellement rares que l’absence de restes ne veut pas dire absence d’espèce. À l’époque suivante, l’homme de Neandertal s’est éteint, et l’homme moderne a commencé sa dispersion sur toute la surface de la terre.


  Il doit y avoir une bonne raison à chaque expansion. La plus importante tient probablement aux nouveautés technologiques, qui ont enrichi l’alimentation, mais la possibilité de se déplacer ou de survivre sous de nouvelles conditions climatiques peuvent aussi avoir été à l’origine des expansions. Quelle innovation a permis à l’homme moderne de conquérir le monde?


  Le cerveau humain a augmenté de façon continuelle jusqu’à l’Homo sapiens, il y a environ trois cent mille ans. La croissance de notre cerveau, à en juger par les dimensions de notre crâne, s’est alors arrêtée. Comme pour les ordinateurs électroniques, le hardware s’est accru; mais cela ne suffisait pas; il fallait aussi que le software se modifie et devienne plus puissant.


  Nous savons bien que la différence de richesse intellectuelle entre nous et les grands singes, qui sont nos voisins les plus proches dans l’évolution, c’est la communication, qu’un langage beaucoup plus riche et raffiné a rendue possible. Les chimpanzés et les gorilles peuvent apprendre l’usage de quelque trois ou quatre cents mots avec des ruses spéciales car ils ne savent pas utiliser leur langue, leur pharynx pour produire des sons comparables aux nôtres. En bref, ils n’ont pas de parole. Ils savent utiliser des symboles pour indiquer certaines choses et comprendre ces symboles lorsqu’on leur parle dans les langues artificielles établies par les chercheurs qui ont fait cette remarquable expérience. Mais ils éprouvent beaucoup de difficultés à former de vraies phrases, à comprendre la grammaire, la syntaxe.


  Tous les hommes modernes d’aujourd’hui utilisent des langues très complexes, riches de plusieurs milliers de mots, dont la grammaire et la syntaxe sont parfois plus difficiles et peut-être mieux à même d’exprimer des concepts plus particuliers que dans les langues plus répandues. Mais il n’existe pas de langues «primitives»; les cinq mille langues parlées sur terre sont toutes potentiellement d’égale puissance. Ainsi, n’importe qui peut apprendre parfaitement n’importe quelle langue. Mais il faut que deux conditions soient remplies: a)être doté d’une intelligence normale (sans réels déficits mentaux, comme on en trouve un faible pourcentage chez n’importe quel peuple); b)apprendre la langue assez jeune. Passé l’âge de cinq ou six ans, un enfant ne peut pratiquement plus apprendre une langue de façon parfaite, quelle que soit la langue, et la parole peut même lui manquer totalement si l’apprentissage commence plus tard. Tout cela n’a rien à voir avec l’apprentissage d’une deuxième ou d’une troisième langue, qui peut être apprise à n’importe quel âge une fois bien connue sa propre langue maternelle. La seule limitation tient au fait que juste après la puberté, la grande majorité des gens éprouvent une grande difficulté à apprendre et surtout à prononcer les sons des langues étrangères qui n’existent pas dans leur propre langue. C’est une excellente raison de commencer l’enseignement des langues dès l’école primaire, mais la plupart des gouvernements ne se sont pas aperçus de cette règle presque absolue.


  D’autres raisons nous font penser que la langue de l’homme moderne s’est développée jusqu’à atteindre un niveau supérieur dans la période comprise entre cent cinquante mille et cinquante mille ans avant notre ère. Comme l’a noté l’archéologue Glynn Isaac, les cultures paléolithiques, durant cette période, ont montré en Afrique une différenciation locale élevée. En témoigne le nombre de noms différents donnés par les archéologues aux cultures de ces régions. Isaac établit un parallèle entre cette augmentation de variation locale des cultures lithiques et une différenciation locale des langues et dialectes, en correspondance avec une augmentation de la complexité des langues. La possibilité de communiquer de façon plus raffinée grâce à des langues presque aussi perfectionnées que les langues modernes, doit avoir apporté une grande aide dans les voyages d’exploration et de colonisation de cet ancêtre si proche de nous, l’homme anatomiquement moderne. Vers soixante mille ans avant notre ère, il commence à se déplacer, quittant l’Afrique vers les lieux les plus éloignés du globe qui soient encore habitables, comme la Terre de Feu, la côte de l’océan Arctique, la Tasmanie et enfin le Groenland.


  Mais l’homme moderne n’est pas seulement aidé par une langue plus perfectionnée dans cette entreprise extraordinaire: des innovations techniques la favorisent aussi. Au cours des derniers cent mille ans, il commence par exemple à améliorer les techniques de travail des outils en pierre et à créer des instruments avec d’autres matériaux qui résistent moins au temps et qui ne se sont en général pas conservés. Il passe de la technique moustérienne à la technique aurignacienne.


  La technique de navigation est peut-être encore plus importante. Nous n’avons pas de restes de bateaux ou de radeaux en raison de la biodégradabilité du bois. Mais nous savons que pour passer de l’Asie du Sud-Est à l’Australie, il était nécessaire de traverser plusieurs bras de mer sur des distances jusqu’à soixante-dix kilomètres. Il est très possible que l’Australie, continent qui fut occupé il y a près de soixante mille ans, ait été rejointe de l’Afrique en naviguant le long des côtes du sud de l’Asie par l’Arabie, l’Inde, la Birmanie, l’Indonésie. Cet itinéraire permet en tout cas de changer moins souvent de climat et de nourriture (poissons et mollusques), et présente moins de difficultés de déplacement que par la terre ferme.


  Les étapes de la colonisation du monde

  par l’homme moderne


  Les dates les plus importantes pour l’homme moderne sont malheureusement plus anciennes que celles qu’on peut évaluer avec le radiocarbone, dont la limite est de quarante mille ans. Certes, on assiste aujourd’hui à un perfectionnement du radiocarbone qui permet d’atteindre soixante mille ans, et des méthodes nouvelles permettent d’aller plus loin encore. Mais nous avons à peine commencé à les utiliser et à apprécier leurs limites.


  L’archéologie nous donne quelques idées sur les dates d’arrivée sur les différents continents qui peuvent être comparées avec les distances génétiques entre continents(14). Plus la date d’entrée est ancienne, plus il y a du temps pour le développement de différences génétiques entre ceux qui sont sur le continent de départ pour la colonisation d’un autre continent et ceux qu’on trouve sur le continent d’arrivée. On s’attend donc à ce que la différence mesurée par la distance génétique soit plus importante.


  D’Afrique, l’homme moderne est probablement entré d’abord en Asie et on date approximativement de cent mille ans au moins son arrivée au Moyen-Orient. Mais comment est-il parvenu jusqu’à la partie occidentale de l’Asie? S’il a parcouru la côte de l’Arabie puis de l’Inde, jusqu’au Sud-Est asiatique il peut avoir, de là, suivi deux routes: vers le sud, jusqu’à la Nouvelle-Guinée et l’Australie, comme on vient de le dire, et vers le nord, par la Chine et le Japon, puis par le détroit de Béring et par l’Amérique.


  Nous savons très peu de choses au sujet des dates d’arrivée en Asie de l’Est, excepté une date de l’homme moderne en Chine, qui est de soixante-sept mille ans(15). En Australie, il y a des exemples d’hommes modernes vieux de trente-cinq à trente-sept mille ans, mais la thermoluminescence permet de dater leur arrivée entre cinquante mille et soixante mille ans. La séparation entre Sud-Est asiatique et Australie peut donc remonter jusqu’à soixante mille ans en arrière.


  L’entrée en Europe, probablement par l’Asie occidentale, précède de peu la disparition de Neandertal et se situe vers quarante-trois mille ans. L’entrée en Amérique, sans doute par l’Asie du Nord-Est en empruntant la voie de l’Alaska, est la plus difficile à dater; elle est comprise dans une fourchette qui va de quinze mille à trente mille ans, voire cinquante mille ans.


  Dans l’hypothèse la plus simple, les distances génétiques entre deux continents adjacents devraient être proportionnées aux dates d’occupation. Nous avons vu dans le chapitre précédent que deux continents adjacents dont l’un est le point de départ et l’autre le point d’arrivée, montrent les distances génétiques et les dates d’occupation indiquées ci-dessous:
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  Les trois premières distances génétiques font à peu près le double de la date d’occupation; la moyenne est de 2,05±0,12. Les dates pour l’Amérique ne sont pas satisfaisantes, mais il semble que quinze mille ans soit une date trop juste. Sur la base du rapport 2,05 des trois premières valeurs, la date d’entrée en Amérique serait estimée à quarante-trois mille ans (89/2,05). Notons que la distance entre Amérindiens et Asiatiques donnée ici est probablement trop élevée, puisqu’elle se fonde sur toute l’Asie, alors que seule l’Asie de l’Est a participé à la colonisation de l’Amérique. Il vaudrait donc mieux prendre la distance entre Asiatiques de l’Est et Amérindiens, qui est plus faible, et égale à 66(16). On obtient une date d’entrée de trente-deux mille ans (66/2,06).


  Jusqu’ici, notre arbre ne pose pas de problème; les dates d’occupation des continents sont en bon accord avec les distances.


  Les données non génétiques


  Un de mes principes, dès le commencement de ce travail, était que seuls les caractères déterminés totalement par des gènes pouvaient donner des réponses satisfaisantes pour l’étude de l’évolution. Pour cette raison, je me suis méfié de caractères comme la taille et les mesures anthropométriques, car elles sont influencées soit par les gènes, soit par les conditions de croissance; elles changent donc à court terme sous l’action de facteurs de l’environnement comme la nutrition et la température externe. De plus, l’environnement modifie aussi à long terme la base génétique de ces caractères, à travers la sélection naturelle. Mais il est aisé de comprendre que la convergence que l’on peut avoir dans l’évolution des populations qui vivent dans les zones froides de l’hémisphère nord et sud, par exemple, peut compliquer l’analyse de l’histoire évolutive. Les caractères soumis à une forte sélection due à l’environnement peuvent nous montrer les conditions d’environnement dans lesquelles ces populations ont vécu pendant une période récente. Mais ils ne peuvent pas nous dire exactement la longueur de cette période puisque nous ne savons pas, en général, quel est le temps nécessaire pour opérer la modification d’un type physique sensible à certaines conditions ambiantes, ni celui dans lequel le type physique peut changer si l’environnement change. Les meilleurs gènes pour l’étude de l’évolution sont donc ceux qui ne sont pas sensibles à la sélection naturelle. Des gènes incapables de fonctionner, comme les pseudogènes ou segments d’ADN dépourvus de fonction (si elles existent et si on peut les identifier), et soumis à la dérive génétique (donc, en général, plus au hasard), sont plus utiles que ceux qui sont soumis à la sélection naturelle. On les appelle «sélectivement neutres»; et nous n’hésitons pas à insister sur ce point très important.


  Charles Darwin s’en était déjà aperçu. Il disait que les caractères les plus utiles sont ceux qu’il appelait en anglais trivial («insignifiant»). Une exception à cette règle est la sélection naturelle variable au hasard, dans l’espace et dans le temps, comme nous l’avons remarqué à propos de certains gènes HLA ou des immunoglobulines. Ces gènes, remarquablement variables d’une population à l’autre, sont parmi les plus importants pour l’étude de l’évolution, mais ils peuvent parfois induire en erreur si eux aussi établissent une forte corrélation avec certains facteurs climatiques qui ont une influence particulière sur la fréquence de certaines maladies infectieuses.


  En 1963 déjà, au temps de la première analyse des arbres évolutifs, il nous avait paru important de mener une étude pareille à celle conduite avec les gènes, utilisant les caractères anthropométriques classiques, la couleur de la peau, les données de la taille et les mesures anthropométriques principales. Le principe est qu’il faut utiliser toutes les données pouvant fournir de l’information; en cas de résultats différents les uns des autres, il faut alors chercher une explication valable. De nouveau, nous avons utilisé les valeurs d’une quinzaine de populations, aussi semblables que possible à celles analysées par les gènes. Les résultats ont été très différents de ceux obtenus avec les gènes. Par exemple, les Africains et les Australiens allaient ensemble dans l’arbre anthropométrique, tandis que dans l’arbre des gènes ces deux populations avaient donné le maximum de divergences.


  La différence nous fit plaisir. Nous nous y attendions, puisqu’il s’agissait de la séparation la plus longue. Il était très probable que les caractères anthropométriques nous avaient donné une synthèse différente de celle des gènes, simplement parce qu’ils étaient fortement influencés par la sélection naturelle due au climat. On sait que la couleur de la peau est largement déterminée par l’intensité solaire. De plus, presque tous les caractères anthropométriques sont fortement influencés par la taille qui, chez tous les animaux, répond de façon bien connue au climat. L’homme moderne a montré des adaptations biologiques surtout à la latitude, tandis que la longitude ne comporte pas de changements écologiques comparables. Une analyse approfondie montre que les caractères anthropométriques, outre ceux de la surface et de la structure générale du corps, sont influencés surtout par la température de l’environnement; ils sont par conséquent sensibles au climat, en particulier à la latitude, tandis que les gènes le sont beaucoup moins.


  Les caractères anthropométriques, couleur de la peau incluse, nous montrent donc l’action sélective des climats différents auxquels ont été exposés les hommes modernes pendant leur migration sur la surface de la terre. Ils sont beaucoup moins sensibles aux autres aspects de l’histoire de l’évolution humaine, comme l’histoire de leurs migrations, qui les a portés à se déplacer autant au niveau de la latitude qu’au niveau de la longitude. Les gènes sont des témoins beaucoup plus fidèles de cette histoire.


  Les données que nous avions utilisées(17) provenaient d’un grand nombre d’études et étaient donc sujettes aux sources d’hétérogénéité de mesuration inévitable dans plusieurs de ces études. Une analyse beaucoup plus détaillée a été faite par William Howells sur des échantillons de crânes. Basée sur des mesures craniométriques multiples effectuées par Howells lui-même, cette analyse a été conduite grâce à des méthodes statistiques avancées. Elle a donné des résultats très semblables à ceux de notre première enquête sur les caractères anthropométriques. Nous avons pu montrer qu’après correction pour le climat, on améliorerait la convergence des données craniométriques et des données géniques. Un des problèmes de la première analyse d’Howells est que la similarité entre Africains et Australiens et leurs différences avec les populations du reste du monde vivant sous des climats moins tropicaux étaient fondées sur des différences de mesures craniométriques largement déterminées par la taille générale, très sensible au climat.


  Dans une deuxième analyse des mêmes données craniométriques, Howells a essayé d’éliminer l’influence de la taille générale en considérant plutôt la forme du crâne. Celle-ci dépend beaucoup du rapport entre face et calotte, lequel dépend de la température: dans les régions très froides, on note une forte réduction de la face par rapport à la calotte, ce qui induit un changement important de la forme de la tête. L’usage de la forme au lieu des caractères plus influencés par la taille générale n’a pas modifié les conclusions, et les résultats de la deuxième analyse de Howells ont répété ceux qui avaient été obtenus par la première analyse: des caractères très sensibles à la sélection naturelle due au climat ne peuvent pas donner une description fidèle de l’histoire évolutive entière de l’espèce, mais montrent un seul aspect, très partiel, de cette histoire, l’histoire des environnements occupés par les groupes différents.


  Autres méthodes de reconstruction d’arbres:

  le minimum d’évolution


  Nous avons brièvement évoqué deux méthodes de reconstruction d’arbres. Elles donnent une différence qu’on retrouve avec d’autres méthodes. En bref, il y a des méthodes qui ne permettent pas de considérer que la vitesse d’évolution varie avec les branches, ce qui peut être sérieux si l’hypothèse n’est pas valable. Mais certaines méthodes le permettent. Quelques-unes ont d’autres particularités; elles utilisent un algorithme spécial: elles cherchent l’arbre qui s’explique par le minimum possible d’évolution.


  Ce principe a été appelé principe du «maximum de parcimonie» (en réalité, on peut distinguer ce principe de celui du «minimum d’évolution», mais nous ne nous en préoccuperons pas). Il est plus facile de considérer la nature de ce principe dans le cas de types génétiques représentés par une série de caractères alternatifs (également appelés qualitatifs), qu’on pourrait représenter comme dus à des mutations. Dans l’analyse de l’ADN, on peut abandonner l’étude des fréquences géniques en populations et s’occuper directement d’individus, pour les étudier au niveau des mutations qui les ont formés. Mais la méthode du maximum de parcimonie a un péché originel: elle a tendance à sous-estimer le nombre de mutations. Son principal défaut est de ne pas correspondre à une vraie hypothèse évolutive: l’idée selon laquelle le nombre de mutations est le minimum possible n’est rien d’autre qu’une méthode d’inférence statistique approximative. En dépit de cela, cette méthode a joui d’un succès extraordinaire auprès d’un groupe de taxonomes qui appellent leur science la cladistique.


  À l’origine de la cladistique, on trouve le livre d’un évolutionniste allemand, W.Hennig, soulignant à juste titre l’utilité de considérer les caractères ancestraux quand on cherche à reconstruire des arbres évolutifs. Sans véritable raison, certains en ont tiré une vénération absolue pour la méthode du «maximum de parcimonie». La meilleure analyse d’un point de vue philosophique et statistique de la taxonomie cladiste est contenue dans un ouvrage d’Elliott Sober. Malheureusement, Sober se laisse aller à la fin de son livre à tenter de réconcilier le maximum de parcimonie et le maximum de vraisemblance. Cette tentative est vouée à l’échec, car la méthode du maximum de vraisemblance vise à tester une hypothèse précise, alors que celle du maximum de parcimonie conduit dans la plupart des cas à des résultats différents.


  Le meilleur arbre de minimum d’évolution peut être légèrement différent de celui du maximum de parcimonie. La première méthode a été inventée par mon collègue Anthony Edwards à l’époque où nous cherchions des méthodes d’analyse. Dite de «minimum de ficelle» ou de «chemin minimum», elle est également applicable aux fréquences géniques.


  Une autre méthode d’évolution minimale a été récemment mise au point par Saiton et Nei qui permet de trouver le meilleur arbre plus rapidement et plus facilement: le neighbour joining (NJ) ou «union des voisins». Cette méthode conduit à un meilleur arbre qui n’est pas identique à celui du maximum de parcimonie.


  Les arbres trouvés par NJ, à la différence de ceux trouvés par le maximum de vraisemblance et d’autres méthodes semblables, n’ont pas de racine car ils ne posent pas l’hypothèse d’égale vitesse d’évolution dans toutes les branches. On peut obtenir la racine en introduisant un individu ou une population externe, par exemple des chimpanzés, dans la construction de l’arbre évolutif humain.


  Une propriété importante du NJ (et d’ailleurs d’autres méthodes, surtout celle d’évolution minimale) est que les branches sont de longueur différente. Cette différence peut être très grande et on peut même avoir des branches négatives. L’interprétation usuelle est que la longueur des branches exprime la vitesse d’évolution; les longues branches indiquent une grande vitesse, les branches courtes une vitesse très faible. L’interprétation en termes de génétique des populations est souvent la même: pour une branche courte, qui implique une vitesse basse d’évolution, on pense immédiatement à une dérive génétique très basse causée par l’effectif important de la population en question, qui diminue la dérive.


  Cette interprétation peut être correcte, mais en d’autres cas elle se heurte à d’autres types d’évidences. D’autres possibilités existent, que nous allons examiner sur la base d’un exemple.
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  Similarités entre marqueurs

  et différences entre méthodes


  Les marqueurs que nous avons introduits en figure1 ont été étudiés directement sur l’ADN. Nous savons que l’ADN est le matériel héréditaire, qu’il est constitué de quatre types de nucléotides appelés par leurs initiales: A, C, G, T, et que la spécificité d’un ADN est due à la séquence de nucléotides. Par exemple, un segment d’ADN est ACATGCEGG. Il y a trois milliards de nucléotides dans l’ADN d’un ensemble de chromosomes humains comme ceux que l’on trouve dans un gamète, que ce soit un spermatozoïde ou une cellule-œuf. Si on compare un spermatozoïde pris au hasard d’un individu avec un spermatozoïde pris d’un autre individu, on trouve que tous les mille nucléotides environ, il y en a un qui est différent. La même chose vaut pour les cellules-œufs. La différence entre deux gamètes est donc au total de trois millions de nucléotides. L’ADN peut être coupé à des endroits précis par des enzymes dites de restriction, produites par des bactéries. Il en existe beaucoup de différentes. Une enzyme coupe par exemple au centre tous les segments de quatre nucléotides de composition CCGG. L’ADN des chromosomes est composé de très longs filaments, mais après l’action de cette enzyme il est réduit en fragments de longueur de quelques centaines de nucléotides.


  Prenons un segment de cent cinquante et un nucléotides défini au début et à la fin par deux séquences CCGG. Je n’indiquerai pas tous les nucléotides, mais disons seulement qu’à peu près au milieu se trouve une séquence ACGG.
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  Ce type d’ADN produit un seul fragment de restriction de 151 nucléotides (63+4+84). S’il y a une mutation du nucléotide A qui devient C dans la petite séquence du milieu, le segment d’ADN formé par l’action de l’enzyme, originairement de 151 nucléotides, sera coupé en deux, de longueur 63+2=65 et 84+2=86 (l’enzyme coupe l’ADN dans la moitié de la séquence CCGG).
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  Ce type d’ADN produit deux fragments de restriction, de 65 et 86 nucléotides.


  On peut révéler de plusieurs façons ce segment d’ADN et mesurer la longueur des fragments de restriction qu’il produit; on trouve alors chez certains individus un seul segment de longueur 151, chez d’autres des segments de longueur 65 et 86, chez d’autres enfin les trois segments de proportion égale: ce seront les homozygotes pour le type151, ceux de type65+86, et enfin les hétérozygotes qui reçoivent d’un parent le type151 et de l’autre 65 et 86.


  Ce polymorphisme de longueur des fragments dus à la restriction, dit RFLP, est le premier type de polymorphisme de l’ADN découvert et on en a produit des milliers de sortes différentes. Les données de la figure1 ont été obtenues avec soixante-dix-huit polymorphismes.


  Le fait que l’analyse classique des RFLP nécessite une grande quantité d’ADN pose un problème d’ordre pratique. Pour cette raison, nous avons commencé à utiliser une technique qui permet de rendre certaines cellules blanches du sang– les lymphocytesB, responsables de la fabrication d’anticorps– capables de se reproduire indéfiniment et donc de produire des quantités d’ADN suffisantes pour n’importe quelle expérience. Cette technique utilise la capacité du virus d’Epstein Barr (EB) de transformer ces cellules et de stimuler leur activité de reproduction sans limites. La transformation doit être accomplie sur des cellules fraîches ou conservées dans de l’azote liquide dans des conditions particulières.


  Nous avons commencé à Stanford et Yale, en collaboration avec Judy et Ken Kidd, de l’université de Yale, un programme de récolte d’un nombre de cultures variables (de vingt à soixante) de populations indigènes du monde entier, et leur transformation avec le virus EB. Nous avons à présent un échantillonnage de plus de vingt populations; une partie d’entre elles est déjà à la disposition des chercheurs à travers un institut de cultures cellulaires subventionné par les instituts de santé des États-Unis. Cette étude a formé un pilote pour le programme de Diversité génomique humaine, pour lequel on espère obtenir des fonds dès 1997. Un programme pilote, nommé Histoire biologique des populations européennes, a déjà commencé en Europe avec l’aide financière de l’Union européenne, ainsi qu’en Chine.


  Les populations apparaissant dans la figure1 viennent presque toutes de la collection de cultures cellulaires transformées. Les populations africaines comprennent deux populations de Pygmées africains très différentes, dont j’ai pris des échantillons dans le sud-ouest de la République Centrafricaine, près de Bagandou, en 1984, et au Zaïre, dans la forêt de l’Ituri, en 1985. Les Pygmées Mbuti de l’Ituri sont les plus petits de taille; ceux de la République Centrafricaine, moins petits, sont mêlés jusqu’à 75% avec des villageois d’origine bantoue et soudanaise. Les Mandenkalu sont des Bantous sénégalais recueillis par l’équipe d’André Langaney. Les Européens viennent d’une population protestante de la Californie issue d’Europe (Allemagne et Grande-Bretagne). Japonais et Chinois (surtout de la Chine du Sud) sont tous nés en Orient. Une population de l’Océanie est constituée par des Mélanésiens de l’île de Bougainville, dont le sang a été collecté pour nous par Jonathan Friedlander, de Philadelphie. Les Australiens et les gens de Nouvelle-Guinée viennent de plusieurs de ces régions. Dans d’autres travaux, nous avons utilisé des populations indigènes d’Amérique du Sud, qui viennent se placer dans l’arbre exactement où l’on s’y attendait sur la base de l’analyse avec les autres marqueurs.


  Hormis celui-ci, nous avons trouvé d’autres types de polymorphismes de l’ADN. Nous allons maintenant décrire les microsatellites, dont on connaît près d’une dizaine de milliers grâce au Généthon, et l’ADN mitochondrial, d’où a pris naissance la légende de l’Ève africaine.


  Les méthodes d’aujourd’hui n’existaient pas lorsque nous avons commencé à travailler sur les polymorphismes de l’ADN. Ces méthodes, basées sur l’amplification de l’ADN en éprouvette grâce à la synthèse catalysée par l’ADN-polymérase (PCR), permettent d’utiliser une quantité beaucoup plus faible d’ADN. La transformation en virus EB n’est plus strictement nécessaire et le programme de Diversité génomique humaine peut être modifié dans la mesure où, en récoltant un plus grand nombre d’échantillons, on rend l’analyse plus simple et moins coûteuse. Ces échantillons ne seront pas transformés, sauf pour un petit nombre d’individus. Le nombre de populations à tester, les centres de récolte et de distribution, la solution des problèmes éthiques et pratiques font l’objet de discussions dans la préparation et l’organisation du programme.


  On tire beaucoup plus d’informations de ces polymorphismes de l’ADN que de ceux qui ont été utilisés dans le chapitre précédent. Il n’y a pas de différences importantes entre les conclusions obtenues avec des marqueurs différents tant qu’on les utilise en nombre suffisamment élevé, mais en appliquant des méthodes différentes de reconstruction d’arbre, comme nous l’avons fait en figure1 sur les mêmes marqueurs, on obtient des résultats différents. À l’exception de faibles variations, on peut dire que les résultats obtenus ne dépendent pas des marqueurs utilisés, mais que les méthodes de minimum d’évolution et de vitesse constante d’évolution peuvent donner des résultats différents.


  On a donc une concordance presque parfaite dans les résultats obtenus avec les trois types de marqueurs, et une discordance également parfaite entre les méthodes, qui peuvent être résumées comme suit: la première fission est toujours celle des Africains vers les non-Africains, mais la deuxième est l’Océanie dans le cas des méthodes à vitesse constante, et l’Europe dans le cas de la méthode de minimum d’évolution. Dans ce deuxième cas, on aboutit aussi à un résultat stupéfiant: l’Europe– et avec moins d’évidence l’Asie de l’Est– a une branche extrêmement courte, dans certains cas négative, ce qui est naturellement une impossibilité et indique que la méthode n’est pas fiable. La concordance entre marqueurs, malgré la discordance des arbres évolutifs, est tellement évidente qu’il faut l’accepter et lui trouver une explication.


  Mélanges


  Lorsqu’on voit des branches courtes dans un arbre reconstruit avec une méthode qui permet aux branches de varier en longueur, on peut émettre l’hypothèse qu’une branche courte est due à une faible vitesse locale d’évolution et qu’une branche longue est due à une forte vitesse locale d’évolution.


  Deux facteurs d’évolution peuvent changer de façon importante d’un endroit à l’autre: la sélection naturelle et la dérive. La dérive est toujours présente quel que soit le gène considéré; pour une population déterminée, elle a en moyenne la même intensité pour tous les gènes, car elle doit cette intensité à une propriété de la population, son effectif, qui est naturellement le même pour tous les gènes, chez la branche en question. Au contraire, la sélection naturelle est libre de changer pour chaque gène et chaque population. Mais les gènes pour lesquels on constate une différenciation maximale et qui, nous l’avons dit, semblent être sous l’effet de sélection variable au hasard dans l’espace et dans le temps (comme HLA et anticorps), donnent des arbres évolutifs pareils à ceux que l’on obtient avec les autres gènes. Il est donc difficile d’admettre qu’une branche est courte ou longue à cause de la différence de sélection.


  La dérive peut-elle être la cause de la variation en longueur des branches? Des connaissances démographiques particulières permettent souvent d’évaluer cette possibilité. S’il s’agit d’une petite île, éloignée des autres, dont on sait qu’elle a reçu peu d’immigrants, une branche longue peut être expliquée par la force de la dérive. De nombreux exemples en témoignent. Ainsi, l’île de Pâques est très éloignée des autres îles de la Polynésie. Son histoire démographique est connue dans ses grandes lignes et elle montre qu’il y a eu un étranglement démographique important au XVIIIe siècle(18). Elle a une branche plus longue que les autres îles polynésiennes. Autre exemple, la Sardaigne. C’est l’île méditerranéenne la plus éloignée des côtes et son histoire est celle d’un long isolement culturel. On peut en dire autant de l’Islande, pourtant moins isolée génétiquement du reste de l’Europe que la Sardaigne; mais on sait que l’Islande a été peuplée beaucoup plus récemment, au IXe siècle, par près de vingt mille colonisateurs.


  L’insularité géographique n’est pas la seule cause des branches longues. Pour des raisons culturelles, certaines populations comme les Basques, les Juifs ou les Esquimaux ont tendance à limiter leur exogamie, se mariant presque exclusivement dans leur groupe; et s’il advient un mariage dans une autre ethnie, le couple perd plus souvent son identité culturelle. Dans ces cas d’insularité qu’on pourrait définir comme d’origine culturelle, on a aussi la possibilité de branches longues, surtout si le groupe est petit. Dans l’une ou l’autre des situations, la faiblesse de l’effectif, la réduction ou le manque total de mariages avec les voisins ont pour effet d’allonger les branches.


  Les branches courtes ont une origine inverse: un grand effectif si la cause est la dérive; mais on rencontre aussi le contraire de l’isolement génétique: une situation de mélange génétique supérieur à la normalité. Ces mélanges peuvent devenir fréquents lorsqu’une migration importante place côte à côte des groupes qui ont été séparés pendant longtemps. La migration forcée des Africains emmenés comme esclaves en Amérique a conduit à de fréquents mélanges entre Noirs et Blancs, et entre Noirs et indigènes américains. On trouve aussi des groupes où les trois origines sont mélangées (isolats triraciaux). Les mélanges entre Noirs et Blancs peuvent être reconnus comme tels et sont souvent classés socialement comme Noirs. Pour cette raison, les Noirs américains ont reçu une introduction importante de gènes des Blancs américains, évaluée par des études avec des marqueurs génétiques à 30% en moyenne. Elle est plus grande au nord des États-Unis (50%) qu’au sud, où elle descend jusqu’à 10%. On a estimé que cette variation est due à une introduction de 5% de gènes blancs par génération en imaginant qu’elle a été constante au cours des trois derniers siècles, depuis que les esclaves africains ont commencé d’affluer. Ce phénomène est souvent appelé «flux génique». On en connaît au moins trois cas en Afrique (il en existe probablement beaucoup d’autres qui ne sont pas étudiés). Dans le nord et l’est de l’Afrique, on trouve des populations clairement mélangées entre Blancs et Noirs. Dans le cas du nord, on note une forte prépondérance de la contribution blanche. Dans le cas de l’est, c’est le pourcentage de gènes noirs qui est prépondérant (en moyenne 60%). Les occasions de mélange sont d’ailleurs nombreuses dans l’est: le long du Nil, il y avait depuis le commencement de l’histoire, il y a cinq mille ans, des Noirs au sud et des Blancs au nord. Les contacts entre Éthiopiens, Arabes et le Moyen-Orient ont été très précoces. Approximativement de 1000 avant Jésus-Christ jusqu’à notre ère, un empire mixte arabo-éthiopien avait sa capitale à Saba en Arabie, puis à Aksoum en Éthiopie.


  L’arbre fait sur les RFLP en figure1 montre une branche très courte un peu inattendue pour les Européens. Il fait aussi partir cette branche presque exactement au centre de l’arbre, qui n’est pas très loin de son origine. Nous savons que l’interprétation la plus simple de ce fait est que les Européens constituent un mélange génétique. Comment cela est-il possible? Gobineau serait mort de rage et de honte à cette idée, lui qui croyait que les Européens, surtout ceux de l’Europe centrale, qui sont au centre génétique des autres Européens, étaient la race la plus pure génétiquement, la mieux dotée psychologiquement et sous tous les autres aspects, et que le mélange ne pouvait qu’affaiblir la race.


  Il est encore difficile de prouver de façon tout à fait rigoureuse ce que je viens d’avancer, mais il n’est pas douteux que les Européens soient presque exactement situés entre les Africains et les Chinois. Si on cherche la composition exacte du mélange, il semble que celui-ci soit composé pour deux tiers de Chinois– ou d’une population de l’Extrême-Orient– et pour un tiers d’Africains. Quand ce mélange se serait-il produit? Les données indiquent une date assez ancienne, de l’ordre de trente mille ans. Reste à savoir comment on peut en être certain. Car rien n’est jamais sûr dans les analyses historiques. Il faudrait découvrir des appuis archéologiques qui n’existent pas. Mais cela ne peut pas être considéré comme une épreuve négative, car nous n’avons pratiquement aucune information directe sur les mouvements des populations humaines qui se sont déroulés au cours des cent mille dernières années.


  Remarquons tout de même que l’hypothèse opposée pourrait donner le même résultat. Si les Européens n’avaient pas évolué, s’ils étaient restés semblables aux humains qui vivaient il y a cent mille ans, nous aurions une situation identique. Est-ce une bonne ou une mauvaise chose pour les Européens de ne pas avoir évolué depuis cent mille ans? Gobineau pourrait croire qu’il a eu raison si on pense que les autres races se sont gâtées en se différenciant des Européens, tandis que ceux-ci sont encore parfaits. Une hypothèse créationniste qui permettrait un peu d’évolution depuis une origine récente pourrait satisfaire Gobineau: les Africains et les Chinois se sont détériorés en se différenciant de nous, et nous, nous seuls, les Blancs, avons gardé notre état de perfection originelle.


  Si on laisse de côté le créationnisme, comment les Européens auraient-ils pu éviter toute évolution depuis cent mille ans? Un certain degré de perfection vis-à-vis de la sélection naturelle serait important, mais il serait aussi nécessaire d’être un très grand nombre pour éviter toute dérive génétique. Malheureusement, les données génétiques ne nous soutiennent pas dans cette direction.


  Avant tout, nous devons, pour exclure la possibilité qu’un artifice soit la cause de ce phénomène, étudier une autre possibilité. Pratiquement tous les polymorphismes classiques et tous les polymorphismes de l’ADN que nous avons examinés jusqu’ici ont toujours été obtenus par l’examen d’échantillons de sang collectés au laboratoire, en Europe ou en Amérique du Nord. Les échantillons utilisés étaient presque toujours européens ou d’origine européenne. La recherche de polymorphismes a été stimulée énormément par la nécessité de marqueurs capables de nous indiquer, avec l’analyse du linkage(19), la localisation sur les chromosomes de maladies européennes. Les meilleurs marqueurs de linkage ont des fréquences égales entre elles pour toutes les formes différentes du gène en populations d’origine européenne. Cela peut-il créer une raison de mettre artificiellement au centre du monde les populations européennes? La réponse est oui, mais un examen plus approfondi révèle que cet artifice serait responsable d’un quart seulement de la tendance observée.


  Il est vrai que les analyses de migrations dont nous parlerons dans le prochain chapitre ont montré qu’une partie importante de nos gènes viennent du Moyen-Orient, mais cette région du monde n’est pas très différente génétiquement de l’Europe. Il est vrai que les Huns sont arrivés jusqu’en France et en Italie vers l’an450 de notre ère. Il est vrai que les Turcs sont parvenus aux confins de l’Autriche à la fin du XVIIIe siècle. Mais la distribution géographique des gènes en Eurasie nous assure que ces incursions ont eu très peu d’effets génétiques. Il est plus probable que dans le cas de la position intermédiaire de l’Europe entre l’Asie et l’Afrique, il s’agisse d’un mélange très vieux, et il faudra une autre approche pour venir à bout du problème.


  Une analyse cladistique


  La méthode dite du maximum de parcimonie ne nous enthousiasme guère, mais l’analyse cladistique reste importante lorsqu’elle nous permet d’utiliser des raisonnements fondés sur l’identité de nos ancêtres, sur le passage de leurs gènes aux nôtres et sur les considérations qu’ils permettent à propos du choix des caractères plus utiles pour reconstruire notre histoire génétique. C’est l’objet de la cladistique moderne et il est intéressant de donner un exemple de ce qu’on peut faire avec cette méthode.


  La plupart des RFLP que nous avons utilisés montraient seulement deux formes chez nos populations. Le nombre de formes d’un gène présenté dans une population dépend directement de la fréquence de mutation du gène, qui devait donc être faible dans notre cas. Cela nous a aidés dans notre objectif cladistique d’identifier si possible la présence, chez nos cousins les primates, des formes d’un gène qu’on trouve chez l’homme. Une fréquence de mutation élevée l’aurait sans doute empêché.


  Le résultat a été d’une grande clarté. Les gènes que nous avions choisis étant tous polymorphiques chez l’homme, il y avait au moins deux formes de chaque gène dans notre espèce. Mais qu’allait-on trouver chez nos cousins? Nous n’avons pratiquement jamais trouvé les deux formes semblables, sauf dans un cas sur quatre-vingts gènes, chez le chimpanzé. Pour les soixante-dix-neuf autres, le polymorphisme humain était probablement apparu après la séparation entre les hommes et les chimpanzés, c’est-à-dire depuis cinq millions d’années. Il est aussi possible que le polymorphisme ait été présent chez notre ancêtre commun à tous deux, mais il a été perdu dans la lignée qui mène au chimpanzé. Ce deuxième cas est sans doute moins probable. Dans environ 80% des polymorphismes humains, le chimpanzé avait une des deux formes du gène humain. Dans les 20% restants, il y avait une forme différente de toutes les formes trouvées chez l’homme. Dans les autres organismes, gorilles et orangs-outans, on a trouvé un pourcentage de 40-50% de gènes montrant une seule des deux formes humaines. Ce pourcentage est inférieur à celui du chimpanzé, comme on pourrait s’y attendre en considérant que les cousins plus éloignés ont été séparés de l’homme pour plus de temps que le chimpanzé.


  Ayant trouvé chez nos cousins une des deux formes seulement d’un gène présentes chez nous, il semble raisonnable que dans la plupart des cas la forme du gène présente chez les hommes et les chimpanzés soit ancestrale, tandis que celle qu’on trouve seulement chez l’homme ait été produite par mutation à partir de la forme ancestrale dans la lignée conduisant à l’homme, depuis la séparation d’avec le chimpanzé.


  La connaissance des formes ancestrales des gènes étudiés nous a permis d’autres explorations. Nous avons pu voir, par exemple, quelle est la fréquence des gènes ancestraux, et leur âge probable dans les différentes populations. Une théorie mathématique prévoit combien de formes mutantes doivent avoir un âge particulier. La plupart des formes mutantes doivent être récentes, c’est-à-dire assez jeunes. Plus une forme mutante est jeune, plus sa fréquence génique doit être faible. Les mutations plus anciennes sont en général beaucoup plus rares. Il y avait quelques exceptions, qui peuvent bien représenter des mutations qui ont eu un avantage sélectif et se sont en conséquence multipliés au-delà des valeurs des autres.


  Cette étude a clairement montré que la population européenne a une distribution de l’âge des mutations tout à fait différente des huit autres populations testées. L’anomalie est que les formes plus fréquentes des gènes mutants (non ancestraux) ont dans la population européenne une fréquence de près de 50% tandis que les autres populations suivent la règle prescrite par la théorie de l’âge des mutations: les plus fréquentes sont celles qui ont une fréquence plus faible étant plus jeunes. Ces polymorphismes ont été choisis par les expérimentateurs puisqu’ils sont plus utiles pour l’analyse du linkage.


  On a pu aussi établir l’âge moyen auquel les mutations ont engendré les polymorphismes que nous avons étudiés dans l’espèce humaine: sept cent mille ans. Cet âge correspond assez bien à la fréquence de mutation de ces polymorphismes, établie sur d’autres critères.


  L’évolution est sans doute le phénomène biologique le plus compliqué. Comme elle entretient un rapport avec des populations d’organismes, elle doit donc expliquer le niveau le plus élevé d’organisations biologiques. Il est étonnant de constater que les théories mathématiques de l’évolution peuvent conduire à prévoir des phénomènes si compliqués. Nous cherchons à les appliquer dans des situations assez simples, ce qui explique peut-être le succès de telles tentatives. À travers ces situations simples, on espère arriver à manipuler des situations plus complexes.


  L’ADN mitochondrial et la légende

  d’Ève africaine


  L’étude de l’ADN mitochondrial (ADN-mt) a suscité beaucoup d’enthousiasme et dans les dernières années son évolution a pu être étudiée plus aisément que celle des gènes chromosomiques. Les mitochondries sont des organelles qui se trouvent dans toutes les cellules des organismes supérieurs, parfois par dizaines de milliers, et qui prennent en charge la génération de l’énergie par les procédés les plus efficaces utilisant l’oxygène pour libérer l’énergie contenue dans les molécules organiques. Au moment de la fécondation, seule la mère semble transmettre les mitochondries à l’enfant; la transmission est donc de type maternel pur. Une transmission de la seule mitochondrie présente dans le spermatozoïde est possible, quoique très rare. On l’a observée chez la souris; elle pourrait également se produire, exceptionnellement, chez l’homme.


  Comme un seul parent participe d’habitude à la transmission des mitochondries, les échanges génétiques entre les chromosomes paternels et les chromosomes maternels (la recombinaison) est impossible. Cela présente des avantages dans l’analyse de certains problèmes. Une mitochondrie a plusieurs copies d’un chromosome circulaire comme ceux des bactéries. Les mitochondries, en effet, sont des bactéries qui sont entrées en symbiose avec des cellules des organismes supérieurs, il y a un milliard d’années ou plus. Aujourd’hui, la symbiose est obligatoire pour tous les deux, le patron (la cellule animale) et le pensionnaire (la mitochondrie). Le chromosome mitochondrial est très court: à peu près seize mille éléments (les nucléotides) au total, soit un deux cents millièmes des nucléotides que l’on dénombre pour l’ensemble des chromosomes. Il contient certains éléments qui produisent des protéines et des acides ribonucléiques. Les gènes les plus importants varient en général très peu d’un individu à l’autre, voire d’une espèce à l’autre. Dans la plupart des cas, leur variation serait incompatible avec la vie même. Il en ressort une conservation élevée dans les chromosomes du noyau cellulaire. Chez les mitochondries, en revanche, les mutations sont fréquentes, en moyenne dix fois plus que pour les chromosomes nucléaires, et encore plus dans un segment limité qui a été beaucoup étudié. Cette variabilité élevée, quoique portant seulement sur une fraction du chromosome mitochondrial, aide parfois à étudier l’Évolution.


  Plusieurs laboratoires ont, comme le nôtre, contribué à montrer que l’ADN mitochondrial donne des résultats semblables et parfois même identiques à ceux qui ont été obtenus par l’étude des marqueurs chromosomiques sur l’évolution humaine. L’analyse la plus complète est due à Allan Wilson et à ses collègues, qui ont utilisé pour ce faire une méthode spéciale grâce à laquelle on peut détecter et étudier l’évolution d’un segment d’ADN-mt de façon beaucoup plus détaillée puisqu’il a subi beaucoup de mutations. Mais l’ADN-mt se comportant comme un segment rigide qui ne subit pas de recombinaisons, et donc d’échanges avec d’autres ADN-mt, il est intéressant de suivre le sort évolutif de chaque type d’ADN-mt, distingué des autres par la constellation de mutations qu’il porte. Grâce à quoi on peut construire un arbre phylogénétique, représentant la généalogie des mutations dans l’ADN-mt. Sauf dans des cas très particuliers, on ne peut connaître la direction dans laquelle les mutations se sont suivies, mais on peut bâtir un arbre sans racines qui relie tous les types observés dans un réseau unique. La racine doit être ajoutée selon d’autres critères. Cette analyse est différente en principe de celle que nous avons faite sur la base des fréquences géniques des populations. Là, on recherchait l’évolution des populations; ici, on recherche celle d’un gène ou d’un super-gène, la mitochondrie tout entière.


  Il y a quelques années, j’ai eu la surprise d’être interviewé par le magazine Vogue au sujet de la date de naissance d’«Ève africaine» que des scientifiques venaient de fixer à cent quatre-vingt-dix mille ans. Que des journalistes fassent leur miel d’une telle nouvelle me semble assez naturel; mais ce qui l’est moins, apparemment, c’est que des scientifiques parlent d’Ève. Il y a cependant une raison à cela.


  Comme pour tout organisme se reproduisant sans recombinaison, on peut déterminer un seul ancêtre à tous les types d’ADN-mt présents aujourd’hui. La date a été déterminée par rapport aux derniers ancêtres communs au chimpanzé et à l’homme. Connaissant le nombre de mutations de l’ADN-mt qui différencient les hommes de ces singes, et d’autre part le temps de séparation entre les deux espèces, fixé par d’autres observations de nature moléculaire à cinq millions d’années, il est possible de déterminer le nombre de mutations qui s’accumulent entre deux individus depuis le temps de leur séparation génétique, c’est-à-dire le temps auquel vivait le dernier ancêtre commun aux deux. Le nombre de mutations que l’on trouve en moyenne entre deux hommes suffisamment éloignés l’un de l’autre peut donc donner la date d’existence de leur ancêtre commun. Cet homme était naturellement, dans le cas de mitochondries, une femme. Et, selon la première estimation, la femme dont sont issus tous les vivants (nous parlons toujours seulement des mitochondries) vivait il y a cent quatre-vingt-dix mille ans (avec un intervalle de confiance fixé à cent cinquante mille-trois cent mille ans). Cette première tentative de fixer la date de la naissance d’Ève ne fut pas mauvaise.


  L’idée d’Ève a été mal interprétée et je crois que de nombreux paléoanthropologues ont cru– quelques-uns continuent même d’y croire– que les données génétiques indiquent l’existence, à un moment donné, d’une seule femme, à laquelle il était naturel de donner le nom d’Ève. Comme les mêmes données génétiques sur les mitochondries montraient l’origine africaine de l’homme moderne, il a paru évident de parler d’Ève africaine.


  Pourquoi une femme et pas un homme? C’est que la nature de l’ADN-mt, c’est-à-dire sa transmission maternelle, force toute mutation à paraître d’abord chez une seule femme. La probabilité est très faible que cette mutation se transmette au cours des générations suivantes à un nombre croissant d’individus, devenant ainsi très courante dans cette population. Cependant, c’est possible, et cela arrive dans le cas de certaines mutations. L’une d’elles, que l’on trouve chez nombre d’Africains et en Afrique seulement, signe la date de la naissance d’Ève africaine.


  Je dois dire que lorsque le magazine Vogue (édition américaine) a pris contact avec moi pour que je leur explique cette histoire d’Ève africaine, je ne savais pas de quoi il s’agissait. Mais je devinai la nature de l’observation qui avait été faite et Vogue publia mon explication, qui était tout à fait correcte. J’ai publié des articles dans de nombreux journaux scientifiques et des revues de vulgarisation, mais j’avoue être encore plus fier de cette contribution à un célèbre magazine de mode.


  Je souligne qu’il n’est pas du tout évident d’assurer, à partir de ces données, qu’il y ait eu un temps où la population humaine était réduite à une seule femme ou qu’il y ait eu une baisse démographique dans l’effectif de la population humaine au temps de la supposée Ève. La date de naissance de la femme chez laquelle s’est produite la mutation qui nous permet de dater la dernière ancêtre commune aux Africains et à leurs descendants, qui ont peuplé le reste du monde, n’est pas la même que celle de la scission entre les populations africaines et non africaines. La naissance de la pseudo-Ève peut seulement être antérieure d’un laps de temps inconnu à celle de la séparation des populations. En effet, la date de cent quatre-vingt-dix mille ans pour Ève (avec une borne inférieure de cent cinquante mille ans selon Cann et ses collègues) est plus ancienne que la date de cent mille ans pour la séparation entre Africains et non-Africains selon les données archéologiques.


  Cette Ève africaine a fait beaucoup de bruit dans le monde scientifique. Maints savants ont contesté à la fois la date et l’interprétation des données de sa naissance. C’était pourtant le résultat d’une série importante d’études menées à Berkeley par le laboratoire d’Allan Wilson (hélas décédé des suites d’une leucémie aiguë en 1991), et pendant longtemps les paléoanthropologues se sont accrochés à cette date qui rendait crédible l’origine africaine de l’homme moderne. D’autres pensent que la différenciation en «races» n’est pas la conséquence de l’expansion de l’homme moderne de l’Afrique au reste du monde, mais plutôt la conséquence de la première expansion d’Homo habilis, il y a deux millions d’années. Deux millions d’années, c’est très long, et compte tenu des transformations profondes subies par l’homme durant cette période, on aurait dû trouver des espèces différentes sur les divers continents ou régions sous-continentales. Mais nous savons qu’il y a au contraire très peu de différences génétiques entre les populations humaines qui vivent aujourd’hui dans les diverses parties du monde. Ce résultat est en accord avec l’idée selon laquelle l’expansion de l’Afrique est récente.


  Nous ne perdrons pas de temps à décrire dans le détail les critiques faites au travail et aux conclusions d’Allan Wilson, puisque des résultats japonais très récents confirment les conclusions précédentes et fournissent une estimation plus solide de la date de naissance d’«Ève». Il faut dire que les travaux de Wilson, plus complets, utilisaient une partie du chromosome mitochondrial d’environ sept cents nucléotides représentant à peu près 4% du chromosome et ayant une fréquence de changements plus élevée que le reste: la D-loop. Une fréquence de mutation plus élevée dans cette région en serait probablement la cause, mais elle pourrait aussi compliquer l’interprétation. Le reste du chromosome mitochondrial a été beaucoup moins bien étudié, seulement par les polymorphismes de restriction qui sont moins complets que l’étude totale de la séquence. Un examen critique des données de l’évolution mitochondriale sur plusieurs espèces a montré qu’il est nécessaire d’étudier la séquence du chromosome mitochondrial entier pour obtenir des données suffisamment précises.


  Horai et ses collègues ont étudié la séquence complète de trois hommes: un Africain, un Européen et un Japonais, puis ont comparé ces séquences avec celles de quatre primates: le chimpanzé, le gorille, l’orang-outan et le gibbon. Voici ce qu’ils ont trouvé: La date d’«Ève» que l’on peut obtenir est de cent quarante-trois mille ans, avec un intervalle de confiance assez restreint. La séparation entre Japonais et Européens est bien sûr plus tardive; elle aussi se réfère à la date d’une mutation, non à celle d’une séparation entre populations. Les dates de séparation des autres primates correspondent aux résultats précédents. Cette recherche est la plus sûre et la plus complète qui ait été menée sur l’ADN-mt à ce jour. Certes, on voudrait avoir des données sur les chromosomes du noyau cellulaire, qui ont beaucoup plus d’informations, une fréquence de mutation différente et d’autres particularités dont on ne peut pas saisir toute l’importance par rapport à notre problème. Mais il n’a pas fallu beaucoup attendre.
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  Un bonheur imprévu


  La génétique moléculaire moderne, et en particulier l’analyse du génome humain, a permis de faire de nombreuses découvertes. L’une des plus surprenantes est que le génome humain (ainsi que presque tous les autres) contient un grand nombre de répétitions de la même séquence en tandem. Parmi ces répétitions, les plus intéressantes concernent des séquences très brèves composées de deux à cinq nucléotides. Les plus fréquentes comprennent deux nucléotides, la cytosine et l’adénine (CA). Au-delà de dix ou quinze répétitions (CACACACA…), la duplication de l’ADN a de bonnes chances de bégayer, si bien que la séquence s’allonge ou parfois se raccourcit. Une variante fréquemment rencontrée est l’addition ou la soustraction d’un double. Il s’agit d’une mutation héréditaire, sauf que de nouvelles mutations peuvent se produire à une fréquence relativement élevée. Lorsque la fréquence de mutation est importante, on trouve de nombreuses formes différentes: par exemple, 11, 12, 13, 14, 15 doubles. Prenons un hétérozygote. Il a deux formes, par exemple 12/15. L’analyse de cette variation est assez rapide.


  Ces balbutiements dans le génome sont nombreux et chacun d’eux, appelé microsatellite, peut servir de marqueur génétique. C’est un avantage indéniable, car les marqueurs génétiques sont très recherchés. Plusieurs laboratoires se sont donc attelés à situer dans les chromosomes ces bégaiements. Les recherches menées dans le cadre du Généthon ont été de ce point de vue très actives, puisqu’elles ont permis d’isoler presque six mille microsatellites, soit 10% environ de l’ensemble existant. Il est devenu très facile de travailler avec ces marqueurs. Comme ils sont répartis presque au hasard sur tout le génome, on en trouve en moyenne un tout les cinquante mille nucléotides.


  Localiser les gènes des maladies héréditaires est d’une grande utilité pour le développement de la génétique médicale. Lorsqu’on a situé le gène responsable d’une maladie, on peut construire la séquence du gène normal et étudier les mutations de ce gène qui sont responsables de la maladie. On pourra ainsi essayer de comprendre le mécanisme de la maladie et soigner celle-ci. Le travail à accomplir est gigantesque, car il existe des milliers de maladies génétiques. Le plus pénible dans cette recherche est le début: on ne sait rien de la localisation sur les chromosomes du gène responsable. Pour le trouver, il faut chercher un marqueur génétique assez proche sur le chromosome. Ce marqueur peut être identifié en étudiant les familles dans lesquelles on observe la maladie, les enfants malades ayant presque tous le marqueur en question, tandis qu’il peut être absent chez les membres sains de la famille. Comme les marqueurs à étudier sont très nombreux, le travail est fastidieux, mais le fait que l’on dispose de beaucoup de microsatellites le rend possible.


  Les microsatellites (mais aussi d’autres marqueurs) permettent également d’identifier un individu quand on ne possède que des quantités minimes de matériel biologique (sang, cheveux, salive, etc.). Cette utilisation en médecine légale peut être étendue aux problèmes de paternité, et même aux recherches de parents éloignés, qui sont maintenant plus précises.


  Une autre application des microsatellites concerne l’étude de l’évolution, leur nombre élevé permettant des analyses en profondeur. Par exemple, on peut désormais deviner l’origine géographique d’une personne. Une étude portant sur cent cinquante individus du monde entier (quatorze origines différentes réparties sur les cinq continents) a montré qu’en utilisant trente microsatellites, on pouvait déterminer, dans l’exemple de Bowcock et al., la zone d’origine avec une précision de 90%. Puisqu’en théorie il est possible d’utiliser trois cents fois plus de microsatellites, la marge d’erreur pourrait être encore réduite. On peut aussi étudier avec beaucoup de précision l’histoire génétique d’un individu et savoir si ses ancêtres avaient une origine géographique différente, puis déterminer cette origine.


  L’application la plus intéressante des microsatellites à l’évolution est une méthode de datation génétique absolue. On peut aisément comparer la différence moyenne entre nombre de répétitions de deux populations. Par exemple, les trente microsatellites que nous avons étudiés donnent une différence moyenne de 2,67 doublettes entre Africains et non-Africains (trente pour les premiers et cent dix-huit pour les autres). Une théorie mathématique montre que cette différence (élevée au carré) est égale à deux multiplié par le temps moyen de séparation entre les deux populations (calculé en nombre de générations) multiplié par la fréquence de mutation. Nous connaissons la fréquence de mutation moyenne des microsatellites portant sur un certain nombre de familles. Il est donc simple de calculer le temps de séparation entre Africains et non-Africains, c’est-à-dire le moment où une population africaine a quitté l’Afrique pour s’établir ailleurs, très probablement en Asie. On parvient à cent cinquante-six mille ans, soit un résultat légèrement plus grand que celui trouvé dans le cas de l’«Ève africaine» (comme nous l’avons vu, il devrait être inférieur). Cette estimation est encore très approximative, ayant un intervalle de confiance (95%) de soixante-quinze mille à deux cent quatre-vingt-sept mille années. Mais la marge d’erreur que nous avons calculée pourra sans doute être diminuée en utilisant un plus grand nombre de microsatellites. C’est seulement une affaire de temps et d’argent.


  L’un des attraits de cette méthode de datation est qu’à la différence de ce qui a été fait jusqu’ici, par exemple dans le cas du temps de séparation entre les chimpanzés et les hommes, on n’emploie pas un temps externe de référence. C’est donc une méthode indépendante, non soumise à l’erreur si cette date n’est pas correcte (la possibilité existe, mais n’a pas été considérée jusqu’ici parce qu’il n’existait pas d’autres méthodes). En ce sens, et parce qu’elle utilise uniquement l’information génétique, on peut dire qu’il s’agit d’une méthode de datation absolue. La fréquence de mutation est l’horloge moléculaire, qui marque le temps. Le temps écoulé est mesuré par le nombre de mutations qui différencient les deux populations. Dans d’autres cas de datation moléculaire, c’est encore la fréquence de mutation qui marque le temps, mais comme on ne connaît pas dans les autres situations la fréquence de mutation (trop faible pour être déterminée facilement), il faut recourir à des événements extérieurs et comparer avec les mutations accumulées au cours d’un temps de référence standard.


  Datation absolue ne signifie pas nécessairement que l’horloge soit parfaite. Par exemple, le radiocarbone permet une datation absolue. On sait que sa radioactivité diminue de moitié tous les quatre mille huit cents ans. En estimant la quantité relative de radio-carbone présent dans un échantillon de matière végétale par rapport au carbone non radioactif, on peut dater l’échantillon. Cette méthode repose sur une hypothèse importante, à savoir que la quantité de carbone radioactif dans l’atmosphère est restée constante. Des études ont été faites pour déterminer l’âge de bois très anciens grâce à la dendrochronologie et au radiocarbone; elles ont démontré que l’hypothèse de la constance du carbone radioactif dans l’atmosphère n’est pas toujours vraie, ce qui a permis d’apporter une correction. Notre méthode de datation génétique absolue est très récente et permettra sans doute de faire d’autres contrôles de ce genre dans le futur. Quoi qu’il en soit, il est très encourageant de constater qu’elle donne essentiellement les mêmes résultats que l’ADN mitochondrial, tout en ayant une base théorique complètement différente.


  Chapitre4

  

  RÉVOLUTIONS TECHNOLOGIQUES

  ET GÉOGRAPHIE DES GÈNES


  Les expansions dans l’histoire

  de l’homme moderne


  Il y a environ soixante mille à soixante-dix mille ans, l’homme moderne a atteint un niveau de préparation technique qui lui a permis de se disperser rapidement sur toute la surface du globe et de s’adapter à des environnements très différents. Cette expansion a notamment été rendue possible parce que l’homme a changé de technologie, passant dans la fabrication des outils de pierre du mode moustérien au mode aurignacien, caractéristique de l’homme moderne. Mais toute expansion nécessite une croissance démographique, sans quoi la diffusion géographique aurait pour conséquence une moindre densité de population, une dilution dans l’espace. Une telle dilution de population n’a de toute évidence pas eu lieu; bien au contraire, l’extension du monde habité aujourd’hui s’est accompagnée d’une croissance de population.


  Il y a dix mille ans, la vie humaine était encore réglée par la chasse et la récolte. Les hommes ne produisaient pas encore la nourriture dont ils avaient besoin (à l’exception notable de la pêche), et devaient donc se contenter de ce que la nature leur fournissait. Ces coutumes rendaient la croissance démographique très lente. Si nous remontons dans le temps, nous n’avons pas d’idée précise du nombre d’individus sur terre il y a cent mille ans, lorsqu’une partie de l’Afrique, peut-être la majeure partie, était peuplée d’humains assez semblables à nous, les hommes anatomiquement modernes. À la même époque, des hommes modernes vivaient au Moyen-Orient. Ils ont probablement disparu un temps; on ne les y retrouve qu’après le début de la grande expansion. Certaines indications génétiques fondées sur la variation génétique que l’on constate aujourd’hui nous ont amenés à calculer, par différentes méthodes, que l’effectif de la population humaine était, avant la première expansion de l’Afrique à la terre entière, compris entre dix mille et cent mille individus. Ce nombre représente l’effectif d’une espèce qui n’est pas en danger d’extinction.


  Il est possible que l’espèce humaine ait atteint une densité proche de la saturation à l’époque du paléolithique ancien, il y a cent mille ans, ou peut-être un peu plus tard, à une période plus proche du début probable de la grande expansion, il y a trente mille ou quarante mille ans. Lorsqu’on approche de la densité de saturation, et surtout lorsqu’on la dépasse, les populations humaines ont tendance à émigrer vers les espaces libres existants. Sous la pression démographique, plusieurs siècles après la découverte de l’Amérique et de l’Australie, les Européens ont émigré en masse vers ces continents. Dans le cas de nos Africains du Paléolithique, les espaces libres étaient nombreux, et, en général, assez proches: la croissance démographique entamée dans le lieu d’origine s’est poursuivie dans tous les endroits successivement colonisés. À la fin de l’expansion, la population d’origine avait dû être multipliée par cinq au moins, chiffre obtenu en considérant que chaque continent est équivalent aux quatre autres. Toutefois, de nombreuses innovations technologiques ont permis d’atteindre des densités de population plus grandes.


  Pour susciter une expansion, il ne suffit probablement pas d’avoir atteint la limite de l’effectif fixée par les conditions de vie de l’époque. Autrement dit, la pression démographique n’est pas nécessaire et suffisante, mais elle stimule vraisemblablement des développements culturels qui rendent possible ou même favorisent la migration. J’ai indiqué que la navigation, bien que primitive, avait peut-être facilité quelques-uns des premiers mouvements d’expansion en dehors de l’Afrique. Elle a été nécessaire pour parvenir en Australie, il y a soixante mille ans, et si elle a été inventée un peu avant, elle a peut-être permis de passer d’Afrique en Asie du Sud et surtout de s’installer sur le littoral sud-asiatique. Pour que cela en soit ainsi, il suffit que les premières inventions permettant une navigation même primitive se soient produites en Afrique, peut-être en Afrique de l’Est ou du Nord-Est. La migration serait ainsi partie de la mer Rouge et se serait propagée le long de la côte de l’Asie du Sud et de l’Asie du Sud-Ouest vers le sud– l’Océanie– et le nord, la côte orientale du Pacifique, jusqu’à la Béringie et au-delà (figure1).
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  L’hypothèse que je préfère est la suivante: outre les transports, la grande expansion du Paléolithique a été grandement favorisée par les progrès du langage. Une forme primitive de langage existait probablement déjà chez les ancêtres les plus lointains de l’homme, mais son développement a été plus tardif et il est très probable que ce soit seulement chez l’homme moderne, il y a cent mille ans, au tout début de l’explosion démographique, qu’il ait atteint un degré de perfection équivalent à celui de toutes les langues parlées aujourd’hui sur terre. Avec ce formidable instrument de communication, l’homme moderne a pu explorer aisément le voisinage et les endroits les plus éloignés, s’établir en petites sociétés sur des terres lointaines, s’adapter aux nouvelles conditions écologiques et absorber rapidement les innovations technologiques qui avaient permis ces adaptations.


  Quoi qu’il en soit, la croissance démographique du dernier Paléolithique fut très lente. La fin du Paléolithique est définie par les premières productions vivrières, c’est-à-dire par le début de l’agriculture et de l’élevage. Lui succède, il y a dix mille ans, une nouvelle ère, le Néolithique. Actuellement, nous pouvons nous faire une idée un peu moins approximative de la densité de population dans le monde, puisque nous avons des données ethnographiques sur la densité de populations vivant dans les conditions de chasse et de récolte des temps modernes. En extrapolant ces données à la surface du monde habité actuellement, les estimations vont de un à quinze millions d’habitants sur toute la terre, disons cinq millions. Si l’on estime qu’il y a cent mille ans, cent mille individus vivaient sur terre, la vitesse d’accroissement moyenne durant toute la période serait presque cent mille fois plus faible que celle que l’on trouve aujourd’hui dans les pays sous-développés.


  Dès que le développement de l’agriculture a libéré l’homme des contraintes imposées par la nature, sa croissance démographique s’est légèrement accélérée. Passant en dix mille ans de cinq millions d’individus à six milliards, la vitesse d’accroissement de notre espèce n’a été multipliée que par cinq par rapport au Paléolithique. Certes, ce n’est pas un changement énorme, mais il convient de noter qu’il s’est produit pour l’essentiel ces derniers siècles; de nos jours, la vitesse d’accroissement est extrêmement élevée. Si cette situation perdure, la population sur terre pourrait atteindre dans quelques dizaines d’années une limite vraiment dangereuse.


  On sait que la nature contrôle l’excès de naissances humaines de trois manières: l’épidémie, la famine et la guerre. À l’heure actuelle, tous ces freins agissent de façon plus préoccupante que jamais: une épidémie que nous n’arrivons pas à contrôler, le sida, fait des ravages; une malnutrition extrême affecte plus d’un milliard de personne; enfin, le monde est secoué par un nombre sans précédent de guerres civiles et religieuses. Jusqu’à présent, personne n’a fait usage dans ces conflits de la bombe atomique, mais rien n’empêche de penser qu’un physicien russe spécialiste en la matière, réduit au chômage ou affamé, ou encore quelque extrémiste religieux, n’ait pas commencé à travailler pour un gouvernement fondamentaliste, faisant courir à l’espèce humaine le risque d’un Hiroshima mondial.


  L’étude très récente de la géographie des gènes a fourni de nombreux exemples d’expansion, de diaspores pour utiliser le vieux mot grec– que nous employons ici comme synonyme d’expansions géographiques de populations. Ces diaspores se sont produites pour la plupart il y a dix mille ans, c’est-à-dire au début du Néolithique. Comment peut-on les détecter au moyen de la géographie des gènes?


  Au Paléolithique, la très faible densité de population a favorisé une forte différenciation génétique en raison de la dérive génétique, particulièrement importante lorsque la densité de population est faible. La dérive produit une variation au hasard de tous les gènes et donc une forte distance génétique entre les populations, surtout entre celles qui sont les plus éloignées les unes des autres. Les migrations provoquées par des expansions qui peuvent s’étendre très loin du point d’origine, produisent des mélanges entre populations voisines ou lointaines qui laissent des traces assez profondes dans la géographie des gènes. On peut observer ces déplacements sur les cartes géographiques des gènes, appelées cartes génographiques, après plusieurs milliers d’années car s’ils se font très rapidement, ils ne perdent leur éclat que lentement. Des migrations successives, dues à des expansions différentes, peuvent recouvrir en partie les premières migrations, mais il est souvent possible de distinguer leurs effets sur la géographie des gènes par des techniques statistiques.


  Notre analyse a montré qu’en général toutes les grandes expansions sont dues à des innovations technologiques importantes, en particulier celles qui ont permis l’accroissement des vivres et le développement des transports ou du contrôle politique et militaire. Les innovations responsables de grandes expansions sont celles qui provoquent une croissance démographique locale, qui va accompagner la population en déplacement. L’innovation doit également suivre. Ainsi, la culture des céréales a pu être exportée, avec les céréales elles-mêmes, partout où celles-ci pouvaient être cultivées. Le blé, qui était sauvage au Moyen-Orient, y a été cultivé au début du Néolithique, permettant non seulement son développement, mais aussi la culture d’autres céréales comme l’orge et l’élevage de tous les animaux domestiques que nous connaissons aujourd’hui. La population s’est accrue et a commencé à se répandre sur d’autres terres cultivables, où le cycle de croissance démographique et d’expansion a recommencé; elle a pu s’étendre partout où se trouvaient réunies les conditions de croissance du blé, etc., suffisantes à la croissance démographique. L’expansion s’est arrêtée là où l’environnement était hostile, là où le blé ne pouvait plus pousser à cause du froid, par exemple en Scandinavie ou dans le nord de la Russie.


  Toutes les révolutions technologiques ne sont pas responsables, fort heureusement, de croissances démographiques et d’expansions, et l’on peut comprendre le mécanisme de genèse des expansions encore plus aisément à partir d’un exemple historiquement récent et familier à tous. Les Européens ont entamé une croissance démographique importante dans la deuxième partie du Moyen Âge. Cette croissance est due à un grand nombre d’innovations technologiques qui ont eu un effet économique positif après la décadence due à la destruction des structures de l’Empire romain par les invasions barbares. Cette expansion démographique et économique a été contenue dans les bornes géographiques de l’Europe jusqu’au développement d’importantes innovations technologiques dans les transports transocéaniques. Ceux-ci ont permis, à partir du XVe siècle, une expansion géographique vers d’autres continents, surtout vers l’Amérique, l’Australie et l’Afrique. La croissance démographique a été rendue possible en Europe par la croissance économique, qui date de la fin du Moyen Âge, et les découvertes géographiques qui ont suivi les innovations nautiques ont ouvert de nouveaux espaces qui ont permis l’expansion européenne.


  La première expansion de l’agriculture


  Les détails de l’expansion de l’homme moderne sur terre à l’époque du Paléolithique nous resteront peut-être à jamais inconnus, mais d’autres expansions plus proches de nous sont moins mystérieuses. Je me suis occupé, en collaboration avec l’archéologue Ammermann, d’une de ces expansions, liée au développement de l’agriculture au Moyen-Orient. On peut l’appeler néolithique, puisque le passage de la chasse et de la récolte du Paléolithique à la culture des plantes et à l’élevage des animaux coïncide, au moins dans le monde occidental, avec le développement de nouvelles techniques de production d’outils en pierre qui ont donné le nom de Néolithique à cette période. Plus tard, l’introduction de la céramique, probablement inventée ailleurs, a permis un autre développement et l’usage d’un nouveau marqueur très utile aux archéologues, qui pourront dorénavant utiliser, en plus des outils de type néolithique, la présence du blé ou celle de la céramique pour identifier l’existence de l’agriculture en Europe.


  Il est probable que la pression démographique avait déjà atteint il y a dix mille ans un degré assez élevé, surtout dans les zones de climat subtropical, qui favorisait les meilleures conditions de vie. Au cours de cette période, un changement de climat est intervenu qui a modifié la faune et la flore et altéré sensiblement le mode de vie, forçant les hommes du dernier Paléolithique à trouver des solutions alimentaires nouvelles. Dans trois régions au moins, très éloignées les unes des autres, on assiste à cette époque aux débuts de la production de nourriture comme supplément de la chasse et de la récolte. La domestication des plantes et des animaux locaux, qui servaient déjà d’aliments naturels, commence au Moyen-Orient, en Chine, au Mexique et dans les hautes terres des Andes du Nord. Les régions de première domestication sont disséminées et les solutions pratiques très différentes dans les trois cas. Les plantes locales ont été cultivées et les animaux sauvages indigènes, surtout au Moyen-Orient, apprivoisés: le mil au nord de la Chine, le riz au sud, le porc sur tout le territoire, le buffle au sud; plusieurs types de blé, l’orge, les bovidés, les chèvres, les brebis dans le Croissant fertile; le maïs, les gourdes, les haricots et de nombreuses autres plantes au Mexique. Les développements ont presque été contemporains en Chine, en Amérique et au Moyen-Orient, malgré l’énorme distance qui sépare ces régions. Cela indique une pression externe comme le changement global du climat qui semble être intervenu à cette époque et le développement de facteurs internes communs aux différentes régions comme l’épuisement des ressources ou la pression démographique. Ces deux derniers facteurs pourraient bien être la conséquence du changement de climat.
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  La céramique la plus ancienne que nous connaissions a été trouvée au Japon. Elle date environ de douze mille ans, époque qui connut un développement local important (en l’absence toutefois de l’agriculture, qui fit son apparition au Japon dix mille ans plus tard).


  Il est difficile d’affirmer ou d’exclure que la céramique du Moyen-Orient ait une origine japonaise, mais on trouve une source de céramique plus ancienne et plus proche du Moyen-Orient au Sahara, qui n’était pas un désert en ce temps-là et qui était, au moins dans les parties montagneuses, habité par des populations qui nous ont laissé des traces manifestes de civilisation: les fameuses peintures rupestres, du Tassili au Tibesti, en témoignent.


  Grâce à l’agriculture, la densité potentielle de population a rapidement augmenté. On sait qu’à brève échéance la possibilité d’une augmentation démographique est presque automatiquement suivie d’une croissance. La pression de la population a donc été compensée pendant un court laps de temps par l’augmentation des ressources permises par l’agriculture, mais il a suffi de quelques siècles pour qu’une nouvelle croissance porte la population à un niveau de densité plus élevé. La population humaine peut se multiplier rapidement dans de bonnes conditions de vie. Même avec une agriculture primitive, elle peut doubler à chaque génération. À ce rythme, il suffit de quelques siècles pour qu’une population qui ajoute à la chasse la production de vivres atteigne de nouveau son degré de saturation, bien que ce soit à une densité plus élevée.


  Lorsque les terres voisines de celles des agriculteurs néolithiques se prêtaient à la culture, elles ont été inévitablement occupées par des agriculteurs venant de régions voisines et parfois même de plus loin à la recherche de nouveaux champs cultivables. L’absence de technique d’engrais a souvent contraint les agriculteurs primitifs à développer la jachère ou à chercher de nouvelles terres. L’introduction de l’agriculture a donc d’une part augmenté la densité locale, et d’autre part favorisé l’expansion géographique qui a pu se poursuivre dans la mesure où l’écologie locale le permettait.


  L’expansion géographique a été plus facile à partir du Moyen-Orient qu’à partir des autres berceaux de l’agriculture, car le blé, l’orge et les animaux domestiques étaient bien adaptés pour se développer autour de cette région, dans un espace assez vaste couvrant une grande partie de l’Europe, de l’Afrique du Nord (qui n’était pas encore un désert), de l’Asie de l’Ouest et du Sud. Au Mexique, l’agriculture a tardé pendant des milliers d’années à se répandre vers le nord, mais elle s’est diffusée plus rapidement dans les Andes où l’on pouvait trouver un environnement plus varié. La plupart des régions tropicales de l’Amérique du Sud ont aussi tardé à se développer pour des raisons écologiques. La variété de l’environnement en Chine explique les développements assez différents et indépendants au sud et au nord, qui ont, eux aussi, dû s’étendre assez lentement aux alentours: au nord, il y avait la steppe, à l’ouest le désert, au sud un climat tropical qui en général ne se prêtait pas à l’agriculture.


  La période néolithique a peut-être débuté au Moyen-Orient un peu plus tôt qu’au Mexique ou en Chine, et a duré quatre ou cinq mille ans, jusqu’à l’âge des métaux. L’économie agricole, qui s’est diffusée à partir du Moyen-Orient, était assez complexe, puisqu’elle incluait une grande variété de céréales, des animaux domestiques ayant pu s’acclimater à un espace assez vaste, et la culture de nombreuses plantes. En Amérique, les Européens ont trouvé à leur arrivée la tomate, la pomme de terre, le cacao, le tabac, etc., et les ont importés en Europe. Une de ces plantes, le manioc, provenant du haut bassin amazonien, avait permis le développement de cultures tropicales dans toute l’aire amazonienne; après la découverte de l’Amérique, il a été diffusé par les paysans dans toute l’Afrique tropicale. Dans la majeure partie de cette très grande région, le succès du manioc fut tel, en moins de deux siècles, qu’on a perdu la connaissance de la culture d’autres plantes d’origine africaine comme le sorgho, qui avait permis aux paysans de se disperser dans toute l’Afrique depuis quatre à cinq mille ans.


  La carte de l’expansion de l’agriculture en Europe que nous avons dressée sur la base de la première arrivée du blé, datée au radiocarbone (figure3), indique l’apparition dans les régions archéologiques européennes des céréales originaires du Moyen-Orient. L’expansion a été extrêmement lente et régulière. Partie du Moyen-Orient et de l’Anatolie il y a environ neuf mille cinq cents ans, il lui a fallu plus de trois mille cinq cents ans, à la vitesse d’un kilomètre par an en moyenne, pour arriver jusqu’en Angleterre. Elle a été un peu plus rapide le long des côtes de la Méditerranée, car il est plus facile de se déplacer en bateau qu’à pied.
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  Pendant cette longue période d’expansion, des changements sont intervenus ainsi que des adaptations culturelles locales. Partie de la Macédoine et de la Grèce, l’expansion le long des côtes de la Méditerranée est passée à l’Italie du Sud puis à la Méditerranée occidentale. Les îles entre la Turquie et la Grèce ont été atteintes assez tôt, comme le prouve l’usage de l’obsidienne, dont les carrières se trouvaient dans les îles de la mer Égée et dans l’île de Lipari, en mer Tyrrhénienne. Ce détail nous rassure sur le fait que les hommes du Néolithique savaient bâtir et utiliser des embarcations. Un bateau néolithique complet a d’ailleurs été retrouvé récemment par des archéologues français dans la Seine, et un autre dans le lac de Bracciano. L’Europe centrale a été gagnée en remontant le Danube et en descendant les fleuves de la plaine européenne. On y trouve une culture caractérisée par des poteries remarquablement décorées (la céramique «linéaire»).


  Les premiers agriculteurs du Moyen-Orient n’utilisaient pas de céramique– apparue beaucoup plus tard– et les premières colonisations agricoles de la Macédoine étaient acéramiques. Mais après son arrivée, la poterie s’est diffusée très rapidement, avançant dans le reste de l’Europe avec l’agriculture, presque sans exception. J’ai dit plus haut que dans d’autres régions, en particulier au Japon, la céramique était née bien avant l’agriculture. Dans ces régions, on appelle souvent néolithiques des cultures utilisant la céramique, tandis qu’en Europe, le mot est réservé pour la présence de l’agriculture. C’est une source de confusion dont il est parfois utile de se souvenir.


  La poterie a-t-elle été inventée au Japon, plus exactement dans la région bordant la mer du Japon, qui inclut la Corée et la Mandchourie, et s’est-elle diffusée très rapidement vers l’ouest par les plaines de l’Asie centrale? Ou bien a-t-elle été inventée de façon indépendante au Moyen-Orient? Il existe une troisième possibilité: des archéologues français ont trouvé récemment que dans les grands massifs du Sahara la céramique était en usage mille ans avant l’invention de la poterie au Moyen-Orient. Voilà une autre source beaucoup plus proche. Mais la route de l’Asie centrale était probablement ouverte au commerce il y a très longtemps. C’était la route de la soie, qui portait ce précieux tissu en Europe au Moyen Âge et déjà aux temps de Rome et de la Grèce. Les mouvements humains sur cette route sont encore plus anciens, comme le prouvent la présence de grands cimetières de peuples nord-européens dans l’aire la plus occidentale de la Chine, la province connue sous le nom de Xinjiang. Dans cette région, la grande sécheresse du désert du vieux bassin de Tarim a permis la parfaite conservation par dessèchement d’un grand nombre de cadavres, en particulier ceux qui, ensevelis pendant l’hiver, ont été pratiquement lyophilisés, c’est-à-dire déshydratés dans l’état de congélation. Certains d’entre eux ont clairement les yeux bleus et les cheveux blonds; leurs gènes sont en train d’être étudiés, mais ils semblent confirmer ce que montrent leurs yeux et leurs cheveux. En outre, leurs habits, très bien conservés également, montrent une origine nord-européenne, en accord avec la datation au radiocarbone: ces gens venaient donc de l’Europe du Nord ou centrale il y a au moins trois mille huit cents ans (un de ces habits ressemble d’ailleurs à un tissu écossais, un «tartan» moderne qui, en ce temps-là, se fabriquait aussi en Autriche et en Suisse). Ils parlaient une langue dont il reste des témoignages écrits dans une ancienne écriture indienne: le tochaire, une langue indo-européenne aujourd’hui éteinte. On a même trouvé dans la région une fresque du VIIe siècle après Jésus-Christ qui montre ces hommes blancs aux cheveux blonds ou rouges, habillés de façon élégante. Cette découverte très récente, portée à l’attention du monde occidental par l’orientaliste américain Victor Mair, de Philadelphie, montre que la route de l’Asie centrale était probablement ouverte il y a quatre mille ans ou plus; peut-être était-elle déjà fréquentée dès les débuts de l’agriculture. Ce peuple nord-européen a disparu probablement à cause des invasions mongoles, mais quelques gènes d’origine européenne subsistent peut-être dans une population du Xinjiang, les Ouïgours qui montrent une grande variété de couleurs et de formes de visage, dont il est possible qu’elle soit due à un mélange mongol-européen.


  Diffusion démique ou diffusion culturelle?


  Avec Ammermann, nous nous sommes posé la question suivante: la diffusion de l’agriculture a-t-elle été une diffusion d’hommes, c’est-à-dire d’agriculteurs ayant apporté avec eux leurs connaissances technologiques (diffusion démique); ou bien s’est-il agi seulement d’une diffusion de la technologie (diffusion culturelle)? Les archéologues ont manifesté peu d’intérêt pour ce problème, qui présente plusieurs difficultés. Il est très difficile, d’abord, de faire la distinction entre ces deux types de diffusion en utilisant les seules données archéologiques. Mais il existe aussi une autre difficulté, qui relèverait de l’histoire de l’épistémologie scientifique. Les archéologues qui travaillaient entre les deux guerres mondiales ont eu tendance à interpréter l’apparition de chaque innovation culturelle, fut-elle aussi limitée que la hache, les pots, les nouvelles manières d’ensevelissement ou, surtout, les innovations qui se sont répandues rapidement en Europe centrale pendant l’âge des métaux, comme le résultat de grandes migrations et conquêtes. Après la dernière guerre mondiale, on s’est aperçu, en Angleterre notamment, que ces interprétations étaient probablement erronées, car il pouvait s’agir de modes qui se répandaient dans un milieu densément peuplé grâce à un réseau commercial très développé. Cette importante contribution critique a engendré une oscillation excessive dans le mouvement pendulaire des dogmes archéologiques. Avant la Seconde Guerre mondiale, tout changement culturel était dû à des grandes migrations; après 1945, la migration avait complètement disparu et tout changement était culturel et exclusivement local. Seuls les marchands voyageaient…


  L’analyse des données archéologiques a prouvé que la diffusion de l’agriculture a été très lente et qu’elle s’est accompagnée d’une augmentation considérable de la densité de la population. En revanche, chaque diffusion purement culturelle a été rapide et a rarement eu des effets démographiques. Ammermann et moi-même nous sommes demandé, avec autant d’esprit critique que possible et en nous fondant sur les connaissances démographiques de l’espèce humaine, si la diffusion pouvait être de type démique ou de type culturel. Le fait qu’elle soit si lente est bien évidemment un point en faveur de la théorie démique, mais peut-on prévoir la vitesse d’expansion sur la base de celle de la multiplication et de la migration des populations humaines?


  Une théorie génétique développée par R.A. Fisher, aisément adaptée aux problèmes écologiques et démographiques comme le nôtre, nous a aidé à résoudre le problème. Dans la version démographique, la théorie prévoit quantitativement la vitesse de diffusion radiale (à partir du centre d’expansion) d’une population qui s’accroît numériquement jusqu’à une densité normale de saturation et se déplace s’il est nécessaire de chercher de nouveaux champs. Les raisons principales en sont l’épuisement rapide des terrains cultivés sans usage d’engrais et le surpeuplement. Naturellement, la migration va occuper les régions les plus proches, à moins qu’elles ne soient déjà occupées. Mais il y a quand même une limite à la distance de déplacement de ces paysans primitifs. La théorie de Fisher(20) montre que la vitesse de radiation d’une population qui s’accroît et migre, dépend de façon simple et aisément calculable de deux quantités démographiques: la vitesse de croissance de la population et la vitesse de migration. L’avancement observé pour l’agriculture est en moyenne d’un kilomètre par an. Il est un peu plus rapide par bateau (soit le long des côtes, soit le long des fleuves) et plus lent là où des barrières physiques ou des changements de conditions écologiques demandent de nouvelles adaptations.


  Pour maintenir cette vitesse moyenne d’expansion, il faut, si la vitesse de migration est très faible, une haute vitesse de multiplication de la population; si c’est la vitesse de multiplication qui est faible, il faut une migration individuelle plus rapide. Les plus hautes vitesses de reproduction connues historiquement sont de plus de 3% par an, ce qui correspond au doublement de la population en moins d’une génération. Les plus hautes vitesses de migration connues pour des cultivateurs primitifs sont déjà trop élevées avec cette vitesse de reproduction, et donneraient un taux de progrès de l’agriculture néolithique en Europe trop important. Précisons qu’il est très difficile de mesurer la vitesse de multiplication qui compte, surtout à partir des données archéologiques, puisque dans la courbe de croissance d’une population la vitesse change, diminuant depuis le commencement jusqu’à zéro. Ici compte la vitesse initiale, qui est de faible durée. Mais des exemples historiques nous montrent qu’une telle vitesse est bien possible lorsqu’une population de cultivateurs occupe une terre presque inhabitée. Par exemple, la province de Québec a été occupée il y a plus de trois siècles à la densité actuelle par une population qui était à l’origine d’un peu plus de mille femmes françaises. Elles avaient été recrutées par LouisXIV comme futures femmes pour les hommes qui habitaient le Canada français et n’avaient aucune autre possibilité d’épouser des femmes françaises. LouisXIV donna une dot à chacune des femmes qui acceptèrent de se marier dans ces conditions, souvent sans connaître leur futur mari; elles reçurent le nom de «filles du Roi». La vitesse d’accroissement de cette population fut très élevée, presque identique à celle du peuplement de l’Afrique du Sud par les paysans hollandais, où la vitesse (mesurée, il faut le dire, très approximativement) fut semblable. Naturellement, tous ces paysans utilisaient des méthodes de culture supérieures à celles des hommes du Néolithique, mais les conditions démographiques pouvaient être très semblables.


  Avec ces vitesses de croissance, il suffit de vitesses très faibles de migration pour garantir une radiation d’un kilomètre par an. En général, nous avons trouvé que la vitesse d’avancement de l’agriculture en Europe était bien compatible avec la théorie d’une diffusion démique des cultivateurs néolithiques, sur la base des données démographiques connues.


  Mais l’hypothèse de la diffusion démique des agriculteurs néolithiques, du moins au début, n’a pas rencontré beaucoup de succès chez les archéologues anglo-américains. Comme on ne pouvait pas vérifier la migration avec des données archéologiques, le dogme voulait en effet qu’il n’y ait pas eu de migrations. Notre théorie a donc été accueillie très froidement. C’est très récemment que la situation a commencé à changer. J’ai été très heureux d’apprendre que le professeur d’archéologie de l’université de Cambridge, Colin Renfrew, a complètement accepté l’hypothèse et le modèle que nous avions proposés dans un livre (1987) et dans un article publié dans la revue Scientific American. D’autres archéologues ont aujourd’hui accepté, au moins en partie, la thèse que nous avions proposée en 1972. Nous avons là un exemple des difficultés de pénétration du monde scientifique par des idées nouvelles lorsqu’elles sont en complète contradiction avec les idées courantes.


  Une démonstration génétique de la diffusion

  démique de l’agriculture du Moyen-Orient


  L’archéologie n’aide pas à vérifier l’existence de migrations, sauf dans des cas exceptionnels. La démographie des pays en voie de développement nous a aidés à nous convaincre que la lenteur de la diffusion de l’agriculture est en accord avec les données de croissance et de migration des cultivateurs primitifs. Mais cet accord entre les chiffres de la vitesse de radiation observée et ceux de la vitesse de radiation calculée par les données démographiques, ne prouve pas que la diffusion ait été véritablement démique.


  Nous nous sommes alors occupés de chercher de nouvelles méthodes. L’une d’elles en particulier s’est révélée très satisfaisante: l’élaboration de cartes géographiques synthétiques des gènes.


  Un seul gène ne peut pas donner des résultats suffisamment clairs. Il est toujours soumis aux nombreuses variations du hasard, et les cartes d’un seul gène sont susceptibles de nombreuses explications différentes, sans qu’on puisse choisir aisément. Regardons par exemple la carte de la distribution géographique de deux gènes connus en raison de leur importance pour la santé: le gène Rh– en Europe, qui montre un maximum dans les Pyrénées (figure4), et le gène O (du système des groupes sanguins ABO), qui atteint 100% dans la plus grande partie des États-Unis (figure5).


  [image: 100000000000019C000001F6DA82560A.jpg]


  [image: 10000000000001AE000002A3AD741824.jpg]


  [image: 1000000000000197000002A0B8D7FAA4.jpg]


  [image: 1000000000000198000002A733AD8A6C.jpg]


  Le gène Rh– est un gène européen, rare ou complètement absent ailleurs. On dirait qu’il doit son origine à une mutation intervenue en Europe occidentale. Comme l’Europe est occupée par l’homme moderne depuis quarante mille ans, il doit très probablement s’agir d’une mutation apparue après cette date et qui a eu le temps de se diffuser à partir de son point d’origine pour atteindre aujourd’hui son maximum. Rh– a pu augmenter en fréquence notamment grâce à un avantage sélectif, mais cela fut très difficile car la seule raison de sélection que nous connaissons pour le système Rh est celle selon laquelle les enfants d’une femme Rh– fécondée par un spermatozoïde Rh+ (qui peut uniquement venir d’un homme Rh+) sont Rh+ et ont une chance importante de mourir ou d’avoir un grave défaut du comportement. Cela est surtout vrai pour les enfants cadets. Cette connaissance a permis de traiter les femmes Rh– immédiatement après la naissance du premier enfant Rh+ de façon à éviter les problèmes qui auraient pu toucher les cadets. Mais ce traitement est très récent, ce qui fait qu’un gène Rh– a certainement eu beaucoup de difficultés à augmenter de fréquence dans une population de prévalence Rh+. Le système Rh est presque unique, et le contraire est vrai aussi: une mutation Rh+ a certainement eu beaucoup de difficultés à augmenter de fréquence dans une population de prévalence Rh–, encore plus que dans le cas contraire. Comment expliquer alors la présence du polymorphisme Rh?


  Deux hypothèses sont possibles: soit la sélection naturelle a donné l’avantage à l’hétérozygote, soit un type de dérive génétique a favorisé par chance l’augmentation de type Rh–. Nous avons souvent des difficultés à choisir entre ces deux hypothèses. En Europe, un épisode aurait pu réduire l’effectif de la population il y a vingt-cinq mille ans et donc favoriser la dérive: la dernière glaciation, qui a aussi créé un isolement assez sérieux entre l’Europe occidentale et l’Europe orientale. Toutefois, il est improbable que la population de l’Europe occidentale ait diminué de façon très importante. Même au cœur de l’ère glaciaire, il y a dix-huit mille ans, l’Europe occidentale connaissait une grande activité artistique. La France du Sud-Ouest et l’Espagne du Nord semblent avoir eu pendant trente mille ans, jusqu’au commencement de l’agriculture, une richesse artistique continuelle difficilement conciliable avec un effectif de population de quelques centaines d’individus, à moins qu’il ne s’agisse d’une période assez brève.


  Nous posons donc à nouveau la question pour les groupes sanguins ABO: est-ce la sélection naturelle ou la dérive qui a causé la quasi-disparition des gènes A et B en Amérique, laissant seulement le gène O? Ce type est assez fréquent ailleurs (60% est une moyenne approximative), mais l’évolution de 60% à 100% représente un changement d’une certaine importance. Il est possible que le passage par la Béringie soit dû à un petit groupe de nomades sibériens et qu’il s’agisse d’un phénomène de dérive (parfois appelé «effet des fondateurs» lorsque ceux-ci sont très peu nombreux). On trouve une pointe élevée de gènes A chez quelques ethnies du Canada et chez certains individus d’Amérique du Sud. Il pourrait s’agir de nouvelles mutations, mais aussi d’épisodes de flux génique venant de populations non indigènes. Une étude de ces gènes au niveau moléculaire pourrait apporter une réponse.


  On a aussi émis l’hypothèse que la sélection naturelle avait éliminé les individus de groupes autres que ceux de O, et on a même indiqué un coupable: la syphilis. La maladie semble éclater après 1492. On l’a appelée maladie gallique ou napolitaine, selon les points de vue. L’échange à l’origine de l’équivoque fut la guerre engagée à Naples par le roi CharlesVIII, commencée en août 1494 et achevée en février 1495 avec la conquête de la ville– qui ne dura pas longtemps. Naples était sous le contrôle espagnol, donnant ainsi quelque crédit à l’hypothèse de l’origine américaine. Cette hypothèse a été formulée dans la première et remarquable description scientifique de la maladie, qui lui donna son nom: le poème en latin de Girolamo Fracastoro de Vérone intitulé «Syphilis seu de morbo gallico» (1530). Dans ce poème, le jeune pasteur américain Syphilus est infidèle au dieu soleil et en est puni par l’apparition sur son corps d’ulcères syphilitiques. Mais le dieu lui pardonne et lui indique un remède à base de la plante de guayaque et de mercure. Dans une autre œuvre (De contagione et contagiosis morbis, 1546), Fracastoro interprète de façon tout à fait moderne les maladies contagieuses appelées seminaria prima, qui incluent outre la syphilis, la lèpre, la tuberculose, le typhus, etc. Cette intuition extraordinaire de Fracastoro me fait penser que sa théorie de l’origine américaine de la syphilis et son transport en Europe par les marins de Christophe Colomb est peut-être juste. Aujourd’hui, on peut donner un support à cette théorie, puisqu’on sait, par exemple, qu’avec les soins modernes les individus de groupe O guérissent, au moins du point de vue immunologique, plus rapidement que ceux des autres groupes.


  Il est en général difficile d’expliquer la carte géographique d’un seul gène. Le gène Rh– est compatible avec l’histoire de la diffusion des agricultures à partir du Moyen-Orient, si on imagine que les agriculteurs néolithiques du Moyen-Orient étaient en majorité ou peut-être à 100% Rh+ et que les Européens paléolithiques de la même période étaient en majorité ou peut-être à 100% Rh–. Mais beaucoup d’autres explications sont possibles. Heureusement, un certain nombre d’autres gènes sont en accord avec cette interprétation. Seuls les gènes qui montraient des différences de fréquence entre le Moyen-Orient et les peuplades vivant en Europe avant la dispersion des hommes du néolithique, pourraient nous informer à ce sujet. Nous ne savons pas quels gènes étaient à l’avance différents entre les deux régions, mais nous supposons que ceux qui aujourd’hui montrent une graduation importante entre la zone d’origine et la zone d’arrivée étaient probablement différents au début. Avant l’agriculture, la densité de population était basse et la dérive génétique pouvait donner des différences de fréquence génique élevées d’une région à l’autre. Comme les hommes du Néolithique pouvaient, grâce à l’agriculture, atteindre des densités de populations beaucoup plus hautes que les hommes du Paléolithique, leurs gènes ne devaient pas avoir été dilués complètement par leur diffusion vers l’Europe, suivie de mélanges avec les habitants qui s’y trouvaient, mais on aurait pu s’attendre à une dilution progressive des gènes venus du Moyen-Orient dans le passage à travers l’Europe.


  Les migrations influencent tous les gènes de façon égale; il est donc possible de les reconstruire dans le but de faire une synthèse des cartes géographiques de tous les gènes pour lesquels il existe suffisamment de données. L’utilisation du maximum de gènes à disposition pour cette recherche permettra de donner le résultat le plus exact possible. À l’époque du premier essai, nous avons pu utiliser trente-neuf gènes. Quinze ans plus tard, nous avons répété l’analyse avec quatre-vingt-quinze gènes: le résultat a très peu changé. Il faut dire que l’Europe est la région la mieux connue au monde à de nombreux points de vue, génétique et archéologique inclus. Mais il est très probable qu’elle a subi beaucoup de migrations, même importantes, à diverses époques et qu’elle se sont superposées les unes les autres. Comment les distinguer?


  Bien que je parle de migrations, je pense toujours à des expansions, c’est-à-dire à des migrations déterminées par la croissance d’une population au centre d’origine, qui déterminent à leur tour de nouvelles migrations suivies de croissance dans les régions nouvellement occupées, etc. Il est clair que dans le cas de l’homme, cela est possible lorsqu’il s’est produit à l’origine une invention qui a permis un accroissement de l’effectif de la population. Les inventions qui augmentent la quantité de nourriture à disposition ont le plus de probabilités de déterminer des expansions, surtout si les plantes ou les animaux domestiques qui en sont responsables peuvent être cultivés ou élevés sur des espaces très étendus.


  Une méthode statistique permettant de séparer des «couches» superposées de fréquence génique ou d’autres quantités, connue en statistique sous le nom d’«analyse des composantes principales», a donné d’excellents résultats pour distinguer les expansions d’époques et d’origines différentes. Les «composantes principales» sont des quantités nouvelles, que l’on peut calculer dans ce cas en partant des fréquences géniques de plusieurs gènes. Les calculs sont longs et compliqués, mais on les conduit aisément avec un ordinateur. Grâce à cette méthode, on peut isoler l’un de l’autre des phénomènes qui influencent une quantité, comme la fréquence de gènes dont on connaît en chaque point de l’espace géographique la valeur. De telles méthodes ont eu de nombreuses applications, par exemple pour connaître l’effet de l’âge, du sexe, de la classe socio-économique des votants à une élection.


  Il fallut d’abord créer des cartes géographiques pour chaque gène étudié en détail dans toute l’Europe et le Moyen-Orient. La première fois, en 1978, nous avons pu établir les cartes de trente-neuf gènes différents pour lesquels nous disposions de données en nombre suffisant sur l’espace de l’Europe. Puis il a fallu calculer les composantes principales de ces données, et à la fin, dresser les cartes géographiques de chaque composante. On peut calculer l’effet de chaque composante sur la variation globale. Les composantes les plus importantes sont celles qui sont responsables de la plus grande quantité de variation. La méthode fonctionne séquentiellement: après avoir calculé la première composante, la suivante enlève le maximum possible de la variation qui reste après le retrait de la première composante, et on peut continuer pour toutes les composantes successives, d’importance toujours décroissante. Seules les trois premières composantes, dans ce premier essai, furent calculées.
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  À notre grand étonnement, nous avons constaté que la carte géographique de la première composante des gènes d’Europe reproduisait presque parfaitement la carte des dates d’arrivée des céréales en Europe, selon l’estimation faite par le radiocarbone. Paolo Menozzi, qui était notre collaborateur à Alberto Piazza et à moi-même, fut celui d’entre nous à qui il incomba de sortir ce résultat de l’ordinateur. Il ne croyait pas que ce travail eût un résultat positif, et son plaisir fut aussi grand que sa surprise.


  La corrélation entre les deux cartes est très claire. Il est possible que la corrélation entre deux phénomènes relevés dans l’espace soit faussée par des raisons techniques. Mais on a pu vérifier que ce problème n’existait pas dans notre cas. Robert Sokal, de Stony Brooks, près de New York, et ses collaborateurs ont ainsi obtenu l’assurance complète que la corrélation entre le mouvement de l’agriculture et la première composante des fréquences géniques n’a pas été contaminée par des sources d’erreur de ce genre.


  Un petit problème reste à éclaircir, celui de la signification des bandes de densité différente qu’on voit sur les cartes des composantes principales. Dans le cas des cartes de fréquences géniques, il n’y a pas de problème: chaque bande représente un intervalle de fréquences géniques choisies arbitrairement. Mais les composantes principales sont des moyennes des fréquences géniques de nombreux gènes, «pondérées» par des coefficients calculés par des méthodes trop compliquées pour les expliquer ici. Quelle est l’échelle dans laquelle elles sont représentées? Les valeurs originales se trouvent sur une échelle centrée à la valeur de zéro, s’étendant dans les sens négatif et positif selon une coutume utilisée fréquemment en statistique qu’on peut considérer comme arbitraire 2. Quelques lecteurs plus critiques ne sont pas satisfaits qu’on ne déclare pas l’échelle de mensuration, mais cela n’est pas facile à faire en quelques mots. J’ai rencontré ce problème avec le New York Times qui a publié un article sur ce travail en 1994 et a voulu donner une interprétation de cette échelle. L’initiative qu’ils ont prise sans me demander mon avis a faussé leur interprétation, qui était tout à fait erronée. Ils ont écrit à l’un des bouts de l’échelle «moins semblable» et à l’autre «plus semblable». Mais il est difficile de répondre à la question: «Semblable à quoi?» On pourrait peut-être dire «plus semblable au type génétique à l’origine de l’expansion». Mais les extrêmes de l’échelle sont difficiles à définir. Le centre de l’échelle d’une composante correspond au type génétique moyen dans la région géographique considérée, et les deux directions, négative et positive, sont celles de la différence à partir du type moyen selon les deux polarités représentées par la composante. En pratique, la valeur extrême d’une des deux polarités indique le centre d’expansion, visible comme centre d’irradiation des bandes, et celui de l’autre polarité indique les régions où se trouvent les types génétiques opposés, c’est-à-dire les plus différents de celui de l’origine de l’expansion.


  Nous avons vérifié par la suite, par des simulations sur ordinateur, qu’on peut en effet séparer des expansions indépendantes par cette méthode, surtout si elles ont des origines géographiques assez différentes et si elles portent sur la substitution partielle des populations locales par une population externe assez différente génétiquement de celle qu’elle remplace. Mais il est important que la population qui se répand ait un avantage démographique sur celle qui l’accueille et avec laquelle elle va se mélanger, sinon dans l’immédiat, du moins avant la fin du processus. Dans le cas des agriculteurs néolithiques, il ne fait pas de doute qu’ils avaient atteint des densités bien supérieures aux hommes paléolithiques, et c’est pour cette raison que la migration néolithique domine encore aujourd’hui le tableau génétique de l’Europe entière. Récemment, dans le nord de l’Allemagne, lors d’opérations minières près de Cologne pour l’extraction de la houille à la surface, les archéologues allemands ont pu constater une forte expansion de paysans de la céramique linéaire, nom donné aux paysans néolithiques de l’Europe centrale: il est évident que la densité des néolithiques était élevée, ce que prouvent également les nombreux sites archéologiques découverts. De plus, nous avons démontré que les gradients génétiques résultant de ce mélange progressif sont assez durables dans le temps et ont pu résister sans trop de changements pendant les cinquante siècles qui se sont écoulés de la fin du Néolithique à nos jours.


  Il faut remarquer que la région qui pourrait représenter le plus fidèlement les paléolithiques et les mésolithiques européens avant l’arrivée des néolithiques est celle qu’occupent les Basques. Ce peuple parle une langue très différente de celles qui sont parlées par la majeure partie des populations européennes, qui appartiennent à la famille dite indo-européenne. Nous en reparlerons sur le plan linguistique dans le chapitre suivant. Il avait déjà été suggéré par les travaux d’Etcheverry, de Mourant et de Ruffié, sur la base de leur composition génétique, que les Basques devaient être des proto-Européens. Notre analyse est en parfait accord avec cette supposition et montre qu’il est bien probable que les Basques descendent directement des hommes paléolithiques et de leurs successeurs mésolithiques, qui habitaient le sud-ouest de la France et le nord de l’Espagne avant l’arrivée des hommes néolithiques. Comme toute autre population ancienne, ils se sont mêlés successivement à leurs nouveaux voisins. Ils ne sont donc pas des paléolithiques «purs» de l’Europe du Sud-Ouest, mais, grâce à une endogamie partielle aidée sans doute par la conservation de leur langue, qui est très différente des langues indo-européennes, ils ont pu maintenir une différence génétique avec les populations voisines qui doit refléter même partiellement leur structure génétique originale.


  Les autres composantes principales

  du tableau génétique européen


  Les autres composantes après la première qui, comme nous l’avons vu, se rattache à l’expansion de l’agriculture du Moyen-Orient, ont révélé d’autres expansions et phénomènes d’intérêt biologique ou historique.


  La deuxième composante (figure7) montre une variation du nord au sud. Elle est donc en corrélation avec le climat. Un autre phénomène superficiellement différent, la distribution des langues, est en relation avec ces deux phénomènes.
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  Les langues parlées dans la plus grande partie du Nord-Est européen font partie de la famille ouralienne. Elles sont très différentes de celles qu’on parle dans le reste du continent, qui appartiennent à la famille indo-européenne. Les langues ouraliennes sont parlées surtout à l’est de la chaîne de l’Oural, mais aussi à l’ouest. Par exemple, les dialectes des Lapons et le finlandais sont des langues ouraliennes de l’ouest. La famille indo-européenne comprend les langues parlées de l’Espagne à l’Angleterre, jusqu’à la Perse et l’Inde. Il y a des exceptions: dans les Pyrénées, on parle le basque; en Hongrie, une langue très proche des langues lapones et du finlandais, de l’estonien et du lituanien. On sait que dans la province romaine appelée Pannonie, qui correspond approximativement à la Hongrie d’aujourd’hui, le latin était la langue administrative au début de l’ère moderne. Mais la Pannonie fut envahie à la fin du IXe siècle avant Jésus-Christ par les Magyars, qui venaient de l’Est et parlaient une langue de la branche occidentale de la famille ouralienne. Ils imposèrent leur langue dans cette province, fait souvent observé dans les cas de conquête importante.


  L’Europe fut occupée en priorité dans le Sud-Ouest par des peuplades accoutumées à un climat plus chaud. La deuxième composante est-elle le résultat d’une adaptation au froid du Nord, comme la corrélation avec la latitude suggérée, ou est-elle en corrélation avec l’arrivée de la Sibérie de l’Ouest, à partir de l’Oural, et parlant des langues ouraliennes? Il est bien possible que les deux hypothèses soient vraies. Les gens parlant les langues ouraliennes sont tous situés à l’extrême nord. Ils ont probablement mis beaucoup de temps à s’adapter au froid sibérien, que ce soit biologiquement ou par des innovations culturelles, ou les deux ensemble. L’Oural ne présente pas de grandes difficultés de passage, mais en tout cas les populations à l’ouest de cette chaîne qui montrent le plus de continuité avec celles situées de l’autre côté sont les Lapons. Ces gens accoutumés à la neige, qui savaient évidemment construire des skis il y a au moins deux mille ans, pouvaient voyager rapidement sur les plaines gelées. Aujourd’hui encore, dans l’extrême nord de la Sibérie, on voyage mieux en hiver qu’en été, saison pendant laquelle le terrain est trop boueux.


  Les Lapons sont génétiquement des Européens, mais ils sont certainement ceux qui sont les plus différents des autres Européens, presque sûrement à cause de leur origine en partie trans-ouralienne. Leur ressemblance génétique avec les Européens suggère qu’ils étaient originellement des Ouraliens, mais qu’ils se sont mêlés avec les Européens du Nord, ou vice-versa. En tout cas, l’élément génétique européen est prédominant. Les autres peuples parlant les langues ouraliennes de l’Europe du Nord n’ont presque aucune trace génétique d’origine ouralienne, à l’exception des Hongrois, qui montrent à peu près 12% de génome ouralien. Même dans la carte de la deuxième composante, on voit un épanchement des courbes isogéniques venant du Nord qui tendent à inclure la Hongrie et à la rendre un peu plus semblable aux peuples du Nord, essentiellement aux Lapons. Quant aux Finlandais, on trouve très peu d’indications génétiques de mélange avec les Ouraliens, mais il y a une explication possible. En effet, les chercheurs finlandais ont montré que leur population avait une pathologie génétique tout à fait particulière: certaines maladies génétiques pratiquement inconnues ou rares ailleurs sont très fréquentes chez eux, et d’autres, fréquentes dans le reste de l’Europe, sont rares chez eux. L’explication génétique de ce phénomène est très simple. Il est dû à un fort rétrécissement de la population qui, à un certain moment, a vu son effectif restreint à peut-être un millier d’individus. On calcule que ce très petit groupe est entré dans les plaines finlandaises il y a deux mille ans, en venant très probablement du Sud. Il pouvait y avoir à l’époque dans cette région une population lapone qui s’est plus tard retirée vers le Nord, mais qui était alors assez dense, en sorte que les Finlandais ont trouvé le moyen d’apprendre leur langue, dont vient le finlandais moderne, bien qu’ils se soient très peu mêlés à eux.


  La troisième composante se révèle d’un extrême intérêt. La figure8 est un peu différente de celles reproduites dans nos autres travaux plus récents, car nous avons pu y ajouter de nouvelles données recueillies par le DrI.S. Nasidze sur la région la plus critique, comprenant le Caucase et la région immédiatement au nord du Caucase (Piazza et al., 1995). Il existe très peu de différences entre cette carte et les précédentes, mais la dernière est statistiquement plus robuste. Elle montre une expansion à partir de l’Asie centrale, précisément d’une région au nord du Caucase, de la mer Noire et de la mer Caspienne qui avait été jadis évoquée par l’archéologue Marjia Gimbutas comme étant l’origine de populations parlant des langues indo-européennes.


  Nous discuterons au chapitre5 l’évolution des langues. Il suffit ici de dire que l’on a beaucoup parlé de l’origine géographique des langues indo-européennes et qu’on l’a située dans de nombreuses régions différentes, dans un espace qui va de l’Europe centrale à l’Asie centrale.
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  Marjia Gimbutas, une archéologue ayant surtout travaillé sur l’âge de bronze en Europe centrale et orientale, a émis l’hypothèse que les langues indo-européennes se sont diffusées à partir d’une région située au nord du Caucase et au sud de l’Oural, où l’on a trouvé beaucoup de tombes appelées kourganes, riches de sculptures en métaux précieux, d’armes en bronze et de squelettes non seulement de guerriers, mais aussi de chevaux, etc. Écologiquement, la région fait partie de la steppe euro-asiatique, qui s’étend presque sans interruption de la Roumanie à la Mandchourie. Les chevaux y étaient communs et, très récemment, l’archéologue D.W. Anthony a montré qu’ils ont très probablement été domestiqués dans la région des kourganes, où l’on a construit des chars et des armes en bronze il y a cinq mille cinq cents ans. En l’absence d’écriture, il est très difficile pour les archéologues de dire quelle langue était parlée dans cette région à cette époque. Un autre archéologue, Colin Renfrew, a émis toutefois une hypothèse différente: il a estimé que les langues indo-européennes ont trouvé leur origine en Anatolie. Les premiers agriculteurs de cette région auraient parlé une langue proto-indo-européenne et l’auraient diffusée à travers l’Europe. Renfrew a fondé son hypothèse sur le fait que les agriculteurs se sont répandus dans une région presque inhabitée à l’exception de très rares chasseurs-récolteurs, où ils ont par nécessité importé leur langue originelle. Cette hypothèse a eu moins de succès dans le monde philologique que celle de Gimbutas. Mais, comme nous le verrons plus loin, les deux hypothèses ne sont pas du tout en désaccord.
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  Les peuples des kourganes étaient des pasteurs nomades ayant développé l’élevage des chevaux dans la steppe car l’agriculture y était peu productive. Le cheval donnait du lait et de la viande, permettait le transport, et, comme ils l’ont découvert plus tard, le pouvoir militaire. Mais les pasteurs nomades devaient être originellement des agriculteurs venus du Moyen-Orient ou de l’Anatolie. Ils sont probablement arrivés dans la steppe en passant par la Macédoine et la Roumanie. Il est possible également qu’une langue pré-proto-indo-européenne ait été parlée en Anatolie aux débuts de l’agriculture, il y a neuf mille ans environ, et que l’expansion suivante, due aux pasteurs nomades, leurs descendants de la steppe trois mille ans plus tard, soit partie de cette région. Trois mille ans donnent à une langue des possibilités variées d’évolution. Nous en reparlerons.


  En descendant vers les plus basses composantes principales, leur importance en termes de pourcentage de variation expliquée se réduit et la précision diminue aussi. Toutefois, la quatrième et la cinquième composantes de l’Europe sont encore statistiquement très fiables et on peut avoir confiance dans leur validité. La quatrième a montré une expansion à partir de la Grèce vers l’Italie du Sud, à laquelle on a donné le nom de Magna Graecia, la Grande Grèce, car elle est devenue plus importante et plus peuplée que la Grèce elle-même. L’expansion s’est aussi dirigée vers la Turquie et la Macédoine. Nous savons que les îles de la mer Égée avaient une longue vie avant même le début de l’histoire grecque. De cette vie nous connaissons surtout les aspects artistiques.
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  Homère nous parle seulement d’une guerre de Troie, qui est située chronologiquement par les archéologues vers 1300 avant J.-C., mais la ville de Troie existait bien avant cette époque. La Crète avait une écriture, le «linéaire A», avant 1400; la langue utilisée n’était probablement pas grecque, tandis que le «linéaire B», très semblable morphologiquement, nous a donné le premier exemple de grec écrit. Les colonies grecques de l’Italie du Sud ont commencé de s’installer vers 800 avant J.-C.


  La cinquième composante principale montre un pôle dans une région aisément identifiable comme le Pays basque. Aujourd’hui, la langue et la société basques se trouvent soit en territoire français, soit en territoire espagnol, vers l’extrémité occidentale des Pyrénées. Mais les informations historiques du temps de Rome, la toponomastique et la génétique nous confirment que les Basques s’étendaient beaucoup plus loin que le Pays basque actuel. Le territoire où l’on parle basque s’est rétréci, surtout en France où la langue est limitée aujourd’hui à quelques dizaines de milliers de personnes, sans doute à cause de la pression exercée par le gouvernement français en faveur de la langue française. La région basque s’étendait jadis, dans le dernier Paléolithique, pratiquement à toute l’aire des grandes peintures et sculptures rupestres. On ne peut éviter de donner du poids à l’hypothèse selon laquelle, d’une part, la langue basque descend des langues parlées dès la première occupation de la France du Sud-Ouest et du nord de l’Espagne par les hommes modernes, il y a trente-cinq ou quarante mille ans, et, d’autre part, les grands artistes des grottes qu’on trouve dans la région parlaient une langue dérivée des premiers Européens, dont le basque moderne est issu.


  Les expansions hors d’Europe


  On s’attendrait à ce que l’agriculture se soit répandue depuis le Moyen-Orient dans d’autres directions et vers d’autres espaces d’origine indépendante. L’expansion du Moyen-Orient en direction de l’est, vers l’Iran et l’Inde, est clairement prouvée par les cartes génétiques de l’Asie. La même expansion est aussi arrivée en direction de l’Afrique du Nord et de l’Arabie. Cependant, comme plusieurs de ces régions se sont ensuite désertifiées, il subsiste peu de populations originelles. Dans le Sahara surtout, celles qui étaient là jadis se sont déplacées et mêlées à d’autres populations. En Afrique, on trouve deux importantes régions de mélange blancs (Caucasoïdes) et noirs: en Afrique du Nord dans la plus grande partie du Sahara à cause des contacts à travers Suez ou la Méditerranée, et en Afrique de l’Est en raison des contacts avec les Arabes, dont il existe plusieurs preuves historiques. Il est clair d’après les peintures rupestres que les premières populations du Sahara, jusqu’à il y a peut-être cinq mille ans, étaient noires, quoique mélangées probablement aux Caucasoïdes. La plus belle fresque de Tassili, dans une localité nommée Jabbaren, montre deux femmes appelées jeunes filles peules à cause de leur ressemblance avec cette population noire qui habite aujourd’hui au Sahel, une bande de terre située au sud du Sahara. Les Peuls sont un peuple de pasteurs nomades qui, comme leurs ancêtres au Sahara, vivent surtout de l’élevage bovin. Les fresques trouvées dans toutes les montagnes du Sahara montrent beaucoup de vaches, domestiquées pour la plupart.


  Les populations berbères de la côte étaient probablement des Caucasoïdes. Venus sans doute du Moyen-Orient, ils étaient présents dans la région dès le Néolithique et peut-être même avant. Comme les autres hommes du Néolithique, ils avaient une grande expérience de la navigation et avaient colonisé les îles Canaries. Lorsque les Espagnols ont conquis les îles au XVe siècle, ils y ont trouvé une population en partie blonde, grande, aux yeux bleus, traits que l’on peut retrouver chez les Berbères du Maroc. Ils parlaient la langue gouanche, issue de la famille afro-asiatique comme les langues berbères. Ils avaient perdu la capacité de naviguer sur l’océan.


  Les Berbères ont été contraints de se réfugier sur les montagnes ou dans l’intérieur des terres à l’arrivée des Arabes au VIIe siècle après Jésus-Christ. Les Touaregs, la population dominante à l’intérieur du Sahara, ont eux aussi une langue berbère; leurs gènes ressemblent beaucoup à ceux des Bejas, d’autres chameliers qui vivent à l’extrême est du Sahara, au Soudan, près de la mer Rouge. Il reste toutefois dans les montagnes du Sahara des ethnies plus noires de peau que les Berbères, les Touaregs et les Bejas, et peut-être, car leur génétique est très peu connue, sont-ils noirs aussi pour les gènes. Il y en a par exemple au Tibesti (Teda), à l’Ennedi (Daza), au Kordofan (Nuba). Ces peuplades ont peut-être été responsables de la création locale de la céramique avant qu’elle ne gagne le Moyen-Orient par l’Afrique ou l’Extrême-Orient. Les populations blanches sont arrivées au nord du Sahara et se sont mêlées ou substituées aux premiers habitants.


  Le dessèchement complet du Sahara a commencé il y a trois mille ans. Les chevaux ont cédé place aux chameaux importés d’Asie et les populations paysannes du Sahara ont dû se déplacer vers le sud.


  Nous ne sommes par sûrs que les Sahariens aient domestiqué des bovins avant les Moyen-Orientaux, mais quelques indications archéologiques et génétiques sont favorables à cette hypothèse. Les bovidés étaient jadis très répandus comme nous le montrent les peintures sur rochers du Sahara; mais leurs pasteurs ont dû les faire descendre vers le sud il y a tout au plus trois mille ans. En marge des forêts tropicales, la mouche tsé-tsé a transmis la maladie du sommeil et rendu impossible l’élevage de bovins. Seule la savane permettait aux pasteurs qui descendaient du Sahara de trouver leur subsistance. Ces pasteurs avaient un physique caractéristique: très grands, minces, aux bras longs. Il est très probable que la morphologie de ces Africains «allongés», comme les a appelés Hiernaux, ait été la conséquence de l’adaptation à la vie dans un environnement extrêmement chaud et sec. Ils parlaient des langues nilo-sahariennes, qu’on trouve encore aujourd’hui soit au centre, soit à l’est de la région immédiatement située au sud du Sahara.


  Les agriculteurs qui ont abandonné le Sahara en raison de la sécheresse ont trouvé dans le Sahel des conditions favorables à la culture de plantes locales comme le sorgho, le mil et autres céréales, ainsi qu’à l’élevage bovin et ovin. Au Mali et au Burkina Faso, une première explosion démographique a probablement été déterminée par le développement agricole, mais l’information archéologique est encore très pauvre sur ce point et ce sont surtout les données génétiques qui donnent l’impression, peut-être superficielle, d’une expansion démographique dans cette région. Plus au sud cependant, un changement beaucoup plus radical a été nécessaire, comme l’adoption de plantes locales totalement nouvelles, telles que les tubercules des forêts. Mais l’agriculture de forêt n’avait toujours pas trouvé de solution satisfaisante en Afrique avant l’importation, probablement par un missionnaire, d’une plante d’origine américaine au XVIIIe siècle, le manioc.


  L’Afrique de l’Ouest a connu plusieurs expansions d’éleveurs de céréales et de plantes locales, qu’on prouve essentiellement par la linguistique, au Sénégal, au Mali, en Haute-Volta, et surtout au Nigeria et au Cameroun. Cette dernière expansion est partie il y a environ trois mille ans et a été favorisée depuis 500 avant Jésus-Christ par l’usage du fer: ce fut la grande expansion bantoue qui conduisit à l’occupation rapide de l’Afrique centrale et méridionale. Elle avait presque atteint Le Cap au moment où les Hollandais y ont établi une colonie destinée au ravitaillement des navires qui se dirigeaient vers l’Inde. Comme l’avait déjà remarqué Hiernaux, la génétique montre clairement que les Bantous sont relativement homogènes, et qu’ils le sont plus que les Africains de l’Ouest, auxquels, d’ailleurs, ils ressemblent assez. Ils se sont mêlés à des peuplades de langue nilo-saharienne dans l’est de l’Afrique et à des Khoisanides au sud. Hiernaux avait justement déduit qu’il devait s’agir d’une expansion démique. Sa durée a été d’un peu plus de trois mille ans et elle a été près de 50% plus rapide que l’expansion néolithique européenne. En effet, ces peuples utilisaient des techniques un peu plus avancées que les Européens du Néolithique.


  En Chine, on trouve des développements indépendants dans le nord et le sud, à peu près au même moment. En Chine du Nord, dans la province de Xian, qui a été à l’origine de l’empire chinois avec les dynasties Qing et Han, dès 220 avant Jésus-Christ, on a cultivé le millet et domestiqué le porc avec un énorme succès. En Chine du Sud, on cultivait surtout le riz et on élevait le buffle. Deux ou trois centres importants de culture étaient situés dans le Sud. L’un d’eux incluait l’île de Taïwan qui, à cette époque, n’était pas détachée de la terre ferme et fut plus tard le point de départ de grandes migrations vers les Philippines, puis vers la Mélanésie et la Polynésie.


  Les deux parties de la Chine étaient très différentes du point de vue humain dès le Paléolithique; elles le sont restées jusqu’à nos jours. La Chine du Nord est génétiquement semblable à la Mongolie, à la Corée et au Japon. La Chine du Sud ressemble au sud-est de l’Asie. Bien que la Chine ait eu plus de deux mille ans d’unité nationale et qu’il y ait eu assez de migrations internes, elle est demeurée divisée aussi bien génétiquement que culturellement. Le Nord et le Sud sont deux mondes, et s’ils ont en commun la langue et une culture de base, ils ont conservé malgré de grandes migrations internes une part des divisions anciennes.


  Durant les derniers milliers d’années, les expansions les plus importantes sont parties de l’Asie centrale grâce à l’appui technologique de l’économie pastorale qui a connu des développements très importants dans cette région. Dans les steppes asiatiques, l’agriculture ne prospérait pas, mais la domestication du cheval a donné aux pasteurs de l’Asie des possibilités de mouvement et d’attaque militaire exceptionnels dont sont issues beaucoup d’expansions qui ont eu une influence très profonde sur l’histoire de l’Europe et de l’Asie. La première expansion en Asie a probablement été celle de 1700-1500 avant Jésus-Christ. Elle est partie des sociétés kourganes établies au nord du Caucase et de la mer Caspienne, et s’est dirigée en passant par la Turkménie vers l’Iran, le Pakistan et l’Inde. Cette expansion a contribué à la disparition, vers 1500 avant Jésus-Christ, de la civilisation de la vallée de l’Inde dont Harappa et Mœnjo-Daro étaient les fleurons. On trouve des dynasties apparentées aux Indo-Européens, les Mitanni, qui vivaient aussi en Mésopotamie à la même époque. Il s’agissait de populations caucasoïdes, de langues indo-européennes. Pendant les deux premiers millénaires avant Jésus-Christ, elles ont dominé la steppe jusqu’aux montagnes de l’Altaï. Vers le IIIe siècle avant Jésus-Christ, les peuplades des steppes orientales parlant des langues altaïques de la sous-famille turkique, comme les Huns, ont développé des armes et des stratégies nouvelles. Elles ont exercé de très fortes pressions sur la Chine, le Tibet, l’Asie centrale, l’Inde, parvenant au XIe siècle en Turquie, conquise complètement en 1453 avec la chute de Constantinople et de l’Empire romain d’Orient. Les conquêtes de leurs descendants se sont poursuivies jusqu’à ces derniers siècles; leur effet génétique peut quelquefois être reconnu, mais il est toujours très dilué car les conquérants étaient numériquement faibles par rapport aux populations qu’ils avaient conquises. En Turquie, le point le plus éloigné conquis durablement par les nomades d’origine mongole, nulle trace génétique claire n’a été trouvée.


  Les expansions les plus récentes des nomades de l’Eurasie font partie de l’histoire, comme celles des Scythes, des Avares et enfin des Barbares, qui ont mis fin à l’Empire romain. La plupart des autres expansions sont préhistoriques et très peu connues. Il en existe une par exemple, reconnaissable génétiquement, qui est originaire de la mer du Japon, peut-être du Japon même, et qui est très difficile à dater. D’après nos connaissances archéologiques, elle pourrait se situer onze ou douze mille ans avant notre époque. C’est en effet vers cette date que la céramique a été inventée au Japon. On ne sait si cet usage s’est ensuite diffusé au Moyen-Orient. La céramique était importante pour la conservation des aliments, mais on ne trouve pas de céramiques suffisamment datées pour y reconnaître une origine japonaise. La croissance démographique reconstruite par l’analyse statistique des sites archéologiques du Japon indique un maximum démographique beaucoup plus tardif, datant de quatre mille ans, cette date pouvant aussi être celle d’une expansion.


  Certaines mutations résistant au paludisme, souvent à l’état hétérozygote, sont concentrées pour l’essentiel en mer Méditerranée et dans l’océan Pacifique, où le paludisme était une cause sérieuse de maladie. L’anémie qui lui succédait appauvrissait l’organisme et en réduisait les défenses contre d’autres maladies infectieuses. De ce fait, le paludisme est probablement la maladie la plus sérieuse des Tropiques et même des climats plus tempérés. Plusieurs caractères génétiques donnent un avantage sélectif en présence du paludisme, comme les microcytémies et la falcémie. Certains polymorphismes de l’ADN très proches de ces gènes sur les chromosomes ont même permis de trouver les traces des migrations grecques et phéniciennes dans la Méditerranée, et malayo-polynésiennes à l’est du Pacifique.


  Le nord des Andes a connu une expansion importante qui est probablement partie du Mexique, puis, de là, d’autres expansions secondaires. L’une d’entre elles, vers la plaine du Brésil, a peut-être été soutenue par des plantes comme le manioc, qui pouvaient se développer en forêt tropicale. Nous avons déjà dit que lorsque le manioc a été importé en Afrique tropicale, peut-être par des missionnaires et en tout cas après la découverte de l’Amérique, il a rencontré un succès extraordinaire et remplacé pratiquement les céréales qui avaient permis l’expansion bantoue. Au nord du Mexique, le progrès de l’agriculture a été très lent, probablement à cause des déserts qu’il était nécessaire de traverser, et l’agriculture est arrivée dans le nord de l’Amérique beaucoup plus tard, il y a deux mille ans.


  En Australie, l’agriculture n’avait pas encore été développée lorsque cette île fut découverte par James Cook, à la fin du XVIIIe siècle. La Nouvelle-Guinée, en revanche, qui était séparée de l’Australie par la mer, avait connu d’importants développements agricoles depuis plusieurs millénaires. Ses côtes avaient également été colonisées par des Malayo-Polynésiens. Bien que plus petite, elle avait une population supérieure à celle de l’Australie.


  Les origines des expansions humaines


  Il est clair que les expansions ont ponctué depuis cent mille ans l’évolution de l’homme moderne et que leurs traces génétiques se retrouvent dans les cartes des composantes principales. En général, les expansions ont été déterminées par l’invention et l’utilisation de nouvelles technologies modernes qui ont stimulé la croissance démographique et les migrations. L’augmentation de la nourriture, par exemple, peut stimuler la croissance démographique, qui pousse à l’expansion de nouvelles populations et se poursuit sur des terres nouvellement occupées. Les innovations dans les moyens de transports peuvent aider le déplacement migratoire. La puissance militaire a été utile ou même nécessaire dans quelques-unes de ces expansions, lorsqu’il a fallu faire usage de la force pour ôter la propriété de la terre à leurs premiers occupants. Elle n’est cependant pas la cause principale des expansions et n’a pas eu l’importance de l’immigration, par exemple. Si la supériorité militaire a permis à une force d’occupation numériquement faible de subjuguer de larges masses de population, l’effet génétique des occupants sur la population des territoires occupés a été très modeste, voire nul, mais l’effet culturel a souvent été très important. L’effet génétique de la population en expansion dépend surtout du rapport numérique entre les immigrants et les habitants qui s’y trouvaient déjà. Prenons le cas de la migration d’agriculteurs primitifs dans des régions occupées par des chasseurs-cueilleurs. Ceux-ci vivent à basse densité et se reproduisent lentement, au rythme d’un enfant tous les quatre ans, ce qui les mène à une vitesse proche de zéro. Les chasseurs-cueilleurs sont semi-nomades et doivent porter sur eux, lorsqu’ils se déplacent, tous leurs biens ainsi que les enfants de moins de trois ans, qui ne peuvent pas marcher. L’agriculture a permis d’augmenter de dix à mille fois la densité de population possible, elle a aussi évité la nécessité de transporter dans les bras les enfants les plus petits, et la règle de n’avoir qu’un enfant tous les quatre ans a graduellement diminué d’importance. Chez les Pygmées, elle inclut d’ailleurs un tabou sexuel de trois ans après chaque accouchement qui diminue et disparaît graduellement dans le reste du continent. De plus, dans une économie de cultures il est avantageux d’avoir des bras, surtout lorsqu’on est vieux, ce qui donne une valeur économique plus grande aux enfants. La croissance d’une population agricole peut donc être rapide. En général, les cultivateurs pensent qu’ils appartiennent à une classe supérieure à celle des chasseurs-récolteurs. Les mariages croisés sont toutefois possibles, mais la règle la plus commune– au moins chez les Pygmées et les villageois africains– est que les villageois épousent parfois des femmes pygmées parce qu’elles ont une fécondité plus élevée et on peut acheter une femme pygmée moins cher. L’inverse n’est pas accepté socialement. La femme peut monter, mais non descendre dans l’échelle sociale (les anthropologues parlent d’hypergamie). Si, en principe, au début de l’arrivée des agriculteurs, la population est en prévalence de chasseurs, les cultivateurs se reproduisent plus vite et arrivent rapidement à des effectifs plus importants; par là ils sont avantagés génétiquement puisque la composition génétique de la population finale dépend de l’effectif relatif des deux types génétiques.


  Dans le cas des pasteurs nomades, ceux-ci étaient en général moins nombreux que les agriculteurs des régions envahies. Ils vivaient dans des campements hors de la ville, mais pouvant se multiplier aisément et se répandre, n’ayant pas de raisons de contrôler leurs naissances avant de se sédentariser. Leur force militaire leur permettait de contrôler de vastes groupes d’agriculteurs. Ceux qui ont occupé le sous-continent indien et qu’on appelle les Ariens ou nobles, y ont formé une société à castes multiples, en principe totalement endogames (sans mariages entre castes) ou tout au plus hypergamiques, avec une stricte hiérarchie. Dans cette hiérarchie, les Ariens ont formé les castes les plus hautes; la caste des brahmanes est celle des prêtres et des philosophes, en pratique les chefs, qui représentent dans n’importe quelle société hindoue la caste numéro un. Ici ce n’est pas la force des effectifs, mais celle de la position sociale qui leur a donné des positions prééminentes.


  Chaque expansion a formé des gradients différents, mais on a toujours eu comme résultat un mélange graduel partant de l’aire d’origine. On ne le verrait pas aisément sans l’aide des composantes principales qui permettent d’isoler l’un de l’autre des phénomènes différents influençant tous les fréquences géniques. On peut se demander comment interpréter l’ordre des composantes principales. Il est probable que les composantes plus élevées soient les plus anciennes, puisque dans les temps plus anciens l’effectif des population était plus faible et qu’il y avait donc plus de chance pour la dérive génétique d’engendrer des différences génétiques plus marquées. Une composante principale mesure la variation génétique globale due au gradient génétique qu’elle détecte. Plus le gradient est fort, plus la variation due à la composante est grande.


  Dans le cas de l’Europe, nous avons une chance de vérifier cette règle. La première expansion peut être datée entre neuf mille cinq cents et cinq mille cinq cents ans avant notre ère. La deuxième est probablement plus jeune, bien que nous n’ayons pas de données archéologiques ou linguistiques fiables sur l’origine de la famille des langues ouraliennes. En tout cas, cette origine doit être proche de celle de la famille indo-européenne, dont on a estimé l’origine à six mille ans. Quant à l’origine des kourganes, elle doit être un peu plus jeune. On parle de cinq mille à cinq mille cinq cents ans. Il faut admettre qu’il s’agit d’estimations très imprécises, mais elles semblent être cohérentes. Quant à la quatrième composante, les migrations partant de la Grèce ont probablement de quatre mille à deux mille cinq cents ans d’âge. Il semble donc que l’ordre chronologique des expansions soit respecté par l’ordre des composantes. En ce qui concerne la cinquième composante, il ne s’agit pas d’une expansion, mais plutôt de son opposé, une contradiction qui a continué longtemps à cause des immigrations multiples de l’extérieur.


  Les méthodes de datation génétique


  Les composantes principales peuvent être comparées à des couches archéologiques sur lesquelles était basée la méthode de datation relative la plus utilisée en archéologie avant l’invention du radiocarbone. Celui-ci a donné une méthode absolue de datation qui dépend d’une quantité mesurée physiquement, la vitesse de désintégration de l’élément radioactif C14, qui n’est pas influencée par la température ou par un autre facteur physique ou chimique. Naturellement, cette méthode est utilisable seulement si le matériau à étudier contient suffisamment de carbone. Malgré ce que je viens de dire, elle a tout de même un défaut, car elle semble dépendre d’hypothèses sur la constance de la composition de l’atmosphère durant les derniers milliers d’années et de l’intensité des rayons cosmiques. Or des observations montrent que cette constance n’est pas si parfaite que cela. Heureusement, la découverte qui a permis de démontrer le manque de constance, permet aussi de faire des corrections quantitatives.


  Peut-on utiliser une telle méthode pour la datation génétique? Jusqu’ici toute datation génétique dépendait d’une comparaison avec des dates de référence standard. Par exemple, la datation de l’«Ève africaine», que je continuerai à définir ainsi de manière erronée mais saisissante, est faite en comptant la différence moyenne en nucléotides pour un certain segment de l’ADN mitochondrial entre Africains et non-Africains, puis en la comparant avec la différence entre chimpanzé et homme pour le même premier segment. On connaît la date de cette dernière séparation par des calculs semblables, faits avec d’autres segments d’ADN ou de protéines, qui utilisent à la fois comme temps de référence des dates d’ordre géologique et paléontologique, comme la grande radiation des mammifères et la disparition des dinosaures après l’éruption volcanique causée par une grosse météorite, il y a soixante-cinq millions d’années. Pratiquement toutes les dates de datation obtenues en génétique sont calculées par référence à des temps externes standard, et sont valables si ces temps standard sont corrects et si la proportion entre différence en nucléotides et temps de séparation reste constante.


  Nous avons introduit très récemment une méthode de datation génétique tout à fait nouvelle qui ne dépend pas de l’usage d’un temps externe standard, et que nous avons décrite à la fin du dernier chapitre. Elle utilise des marqueurs génétiques, les microsatellites, qui ont une fréquence de mutation élevée. Cette méthode, en effet, est une méthode absolue comme le radiocarbone, mais elle utilise une horloge biologique interne: la fréquence de mutation. Les fréquences de mutation peuvent changer un peu par exemple avec la température, mais en général elles semblent être très stables. Si on peut connaître la fréquence de mutation par générations pour certains gènes et compter les nombres de mutants qui séparent deux populations– ou deux couches de composantes principales– pour ces gènes, on peut évaluer la distance en nombre de générations entre les populations. Il faut que la distance de mutation soit dans un intervalle utile et qu’elle soit connue, mais cela n’est pas simple à estimer si elle est faible. Pour les microsatellites, l’intervalle est utilisable en pratique et il existe des estimations de fréquence de mutation.


  La méthode comporte un niveau d’erreur statistique assez fort qui peut être corrigé par l’utilisation d’un nombre élevé de microsatellites. Nous en avons utilisé jusqu’ici trente, et nous sommes en train d’élever ce nombre d’un ordre de grandeur. En ce moment, nous avons calculé, comme expliqué dans le chapitre précédent, un temps de séparation entre Africains et non-Africains d’à peu près cent cinquante mille ans, avec une erreur statistique de presque 40%. Cette conclusion (Goldstein et al., 1995) est en parfait accord avec l’hypothèse de l’origine africaine de l’homme moderne, comme d’ailleurs les dernières données sur l’ADN mitochondrial obtenues au Japon par Horai et al., qui donnent une date d’origine très proche de cette valeur. Toutes ces données semblent vérifier si exactement l’origine africaine de l’homme moderne qu’il est difficile de prêter une grande attention à ceux qui continuent d’insister depuis vingt ans sur des hypothèses alternatives.


  Chapitre5

  

  LANGUES ET GÈNES


  On parle aujourd’hui à peu près cinq mille langues différentes dans le monde. Quelques-unes sont utilisées par des centaines de millions de personnes, mais la plupart sont moins largement diffusées; certaines sont même limitées à une centaine d’individus, et il y a de fortes chances pour qu’elles disparaissent complètement d’ici quelques générations. Nous en connaissons beaucoup qui ont déjà disparu ou sont en train de le faire.


  Il n’est pas nécessaire d’être linguiste pour s’apercevoir que certaines langues sont fort proches les unes des autres. Cela est vrai par exemple pour le français et pour l’italien, ma langue maternelle, et peut-être encore plus pour l’espagnol et l’italien. Si je vais en Espagne ou au Portugal, je me débrouille sans trop de difficultés, sauf lorsque je tombe sur deux mots qui sont identiques dans les deux langues ou qui se ressemblent beaucoup, mais qui ont une autre signification, comme burro, qui signifie «beurre» en italien et «âne» en espagnol. On appelle ces mots des faux amis, mais heureusement ils ne sont pas très nombreux. La raison de la ressemblance entre les langues italienne, française, espagnole, roumaine, etc., est simple: toutes ces langues dérivent d’une source commune, le latin. Une ressemblance identique unit les langues d’origine germanique: Scandinave, allemande, hollandaise, flamande et anglaise. Dans l’est de l’Europe, le groupe de langues slaves montre aussi des ressemblances très précises. Au XVIIIe siècle déjà, on s’était aperçu que la langue indienne classique, le sanscrit, ressemblait aux langues anciennes européennes. Comme cela arrive pour toute découverte ou invention, il y avait, voici quelques siècles, des pionniers de cette découverte.


  Le XVIIIe siècle a vu naître de nombreux travaux linguistiques qui ont permis de mieux comprendre les parentés d’un groupe de langues qu’on appelle, à juste titre, la famille des langues indo-européennes. Alors on a commencé de reconnaître l’existence de beaucoup d’autres familles (certains linguistes préfèrent les appeler phyla, ou phylum au singulier). Comme les taxonomistes des plantes et des animaux, les biologistes ont reconstruit des arbres que les linguistes nomment «génétiques»– l’équivalent de phylogénétique en biologie. Mais les linguistes ont rencontré des difficultés à remonter plus haut que les familles de langues. Même si plusieurs d’entre eux ont cherché à établir des parentés entre les familles, il a jusqu’ici été impossible de s’accorder sur un seul arbre qui comprenne toutes les familles existantes. En effet, de nombreux linguistes pensent qu’on ne peut même pas répondre à la question de l’unicité ou de la multiplicité de l’origine des langues modernes. La difficulté réside dans la vitesse d’évolution des langues.
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  Je montre dans la figure1 la distribution géographique des familles suivant la classification proposée très récemment par M.Ruhlen, qui est à la fois la plus moderne et la plus complète. Pour donner quelque idée des différences d’opinion entre linguistes, disons qu’en général les familles de langues les moins connues, comme celles des Aborigènes d’Australie ou de Nouvelle-Guinée, sont considérées comme les plus difficiles et suscitent de nombreuses polémiques. Mais les opinions divergent aussi sur d’autres familles, et je voudrais citer un exemple de vraie discorde qui a donné lieu à une guerre presque centenaire, dont les cendres ne se sont toujours pas éteintes, entre linguistes américains. Il s’agit des langues des Indiens d’Amérique.


  Au début du siècle, un linguiste et un anthropologue célèbres, Sapir et Kroeber, ont tenté de montrer, sur la base de ressemblances communes à de nombreuses langues amérindiennes, que celles-ci pouvaient former un nombre restreint de familles. Ces affirmations ont rencontré des obstacles très puissants, car la plupart des linguistes américains se sont lancés dans une attaque violente contre cette unification. Un nouveau cycle a commencé sous l’impulsion de J.Greenberg, de l’université de Stanford, qui a publié un livre démontrant que les langues parlées par les Américains précolombiens peuvent se regrouper en trois familles: les langues esquimaudes, les langues na-dene, qui sont parlées surtout au nord de la côte pacifique, et les langues amérindiennes proprement dites, qui incluent la plupart des langues de ce continent. Greenberg a proposé également avec des biologistes américains que cette classification corresponde à celles qu’on peut obtenir sur les mêmes populations en utilisant soit les données des dents modernes et fossiles (C.Turner), soit celles des groupements sanguins et des protéines (Zegura). De plus, ces trois familles linguistiques semblent correspondre à trois migrations très importantes qu’on peut reconnaître archéologiquement et qui se sont succédé dans l’ordre inverse de l’ordre énuméré plus haut: les Amérindiens au début, les Na-Dene ensuite, et enfin les Esquimaux. Les premiers ont occupé toute l’Amérique, tandis que les deuxièmes et les troisièmes sont restés plus près de leur origine, la Sibérie. Nous avons confirmé les observations génétiques et nous trouvons que d’un point de vue génétique les Amérindiens se séparent en trois groupes bien distincts, ceux mêmes qu’a proposés Greenberg. Il faut noter que les Amérindiens proprement dits forment un groupe extrêmement variable génétiquement et que les sous-groupements linguistiques ne correspondent pas de façon parfaite avec ceux qui sont proposés par la génétique. Il est probable que les Amérindiens sont arrivés en Amérique par une migration beaucoup plus ancienne et plus complexe que celles des Na-Dene et des Esquimaux, et peut-être même par des migrations multiples. La date qui semble correspondre le mieux aux données génétiques est vieille d’un peu plus de trente mille ans, et il peut bien s’agir de la moyenne de différentes migrations, tout au moins des plus importantes. Il est intéressant d’ailleurs de noter que les Na-Dene du Nord et ceux du Sud (Apaches et Navajos) sont semblables entre eux aussi du point de vue génétique, bien que les derniers montrent qu’ils ont absorbé une certaine quantité de flux génique des groupes amérindiens qu’ils ont traversés avant d’arriver à leur résidence actuelle.


  La publication de ce livre a déchaîné presque immédiatement une nouvelle guerre des linguistes américains contre l’unité de la plupart des langues amérindiennes suggérée par Greenberg. Un groupe important de linguistes s’est réuni et a déclaré qu’il est impossible de reconnaître moins d’une soixantaine de groupements taxonomiques dans les langues amérindiennes. On sait bien que les taxonomistes sont souvent divisés en lumpers et en splitters: les tendances synthétiques et analytiques forment probablement une polarité de base dans l’esprit humain; mais ici il y a des différences méthodologiques que le livre de Greenberg discute en détail et qui peuvent expliquer une bonne partie de la dispute. Je ne suis pas linguiste, mais je peux suivre un discours général sur la méthode, et je trouve que les arguments de Greenberg sont convaincants. De plus, Greenberg a de son côté un avantage qu’on peut qualifier d’historique: il y a plus de trente ans, il a donné une nouvelle classification des langues africaines en quatre familles: la famille des langues afro-asiatiques, comprenant aussi toutes les langues sémitiques, celles qui sont parlées dans le nord de l’Afrique et la plupart des langues éthiopiennes; la famille nilo-saharienne, qui comprend des langues parlées dans le haut Nil et le sud du Sahara; les langues niger-kordofaniennes, qui incluent celles de l’Afrique de l’Ouest, du centre-ouest et du sud-est africain, y compris les langues bantoues qui ont eu récemment une grande diffusion; et enfin les langues khoïsanides, parlées par les Hottentottes et les Bochimanes. La classification de Greenberg a soulevé au commencement une bagarre entre linguistes, mais à la fin elle a été acceptée sans réserves.


  Il me semble intéressant de considérer quelques-unes des objections qui ont été faites à Greenberg par ses collègues américains, car elles aident à comprendre non seulement les difficultés objectives qui existent dans l’analyse de l’évolution linguistique, mais aussi celles, beaucoup moins objectives, qui ont été engendrées par les positions des adversaires de Greenberg. Les difficultés objectives tout d’abord: les langues évoluent très rapidement et il semble n’exister aucune ressemblance entre ces langues et d’autres langues plus éloignées. Le passage du temps est responsable de changements phonologiques parfois très grands auxquels s’ajoutent souvent des changements sémantiques. La combinaison des deux phénomènes rend la reconstruction de ressemblances très difficile. La grammaire évolue aussi, bien qu’en moyenne plus lentement, et elle permet parfois de reconnaître plus aisément des ressemblances anciennes. Sous la pression de changements rapides, une langue devient incompréhensible dans un temps assez bref. Les langues issues du latin, parlées aujourd’hui en Europe, n’auraient pas été comprises des Romains il y a un millier d’années. Après une séparation de cinq ou dix mille ans, les mots qui montrent une parenté reconnaissable peuvent descendre à 5 ou 10%. Heureusement, certains mots et certaines parties du discours montrent une vitesse d’évolution plus faible et les chances de reconstruire des parentés, même éloignées, sont alors plus grandes. Mais tout changement linguistique a des effets à d’autres niveaux, qui viennent compliquer l’analyse; comme le disent les linguistes, dans une langue «tout se tient».


  Quant aux difficultés engendrées par des méthodologies erronées, certains linguistes du groupe américain anti-Greenberg ont soutenu qu’il était impossible de se déclarer pour une parenté sans une parfaite connaissance des langues examinées. Comme cela n’est possible que pour très peu de langues, on ne devrait jamais pouvoir se prononcer sur la parenté de plus de deux ou trois langues au maximum. En refusant d’utiliser la possibilité de mesurer la ressemblance entre deux langues et en réduisant le verdict à «apparenté/non apparenté», les linguistes américains du groupe anti-Greenberg ont du même coup tué la possibilité d’établir des hiérarchies classificatoires.


  Il est intéressant que cette position soit totalement opposée à celle de plusieurs autres linguistes, qui mesurent la ressemblance entre langues sur la base du pourcentage de mots d’une liste standard ayant une origine commune reconnaissable. Cette méthode a été poussée plus loin par ses inventeurs, sur la base de l’hypothèse que la probabilité qu’un mot perde sa signification est constante dans le temps. En évaluant la fréquence de mots apparentés dans une période connue, par exemple dans la transition du latin aux langues modernes, on peut, grâce à cette hypothèse, calculer le temps nécessaire pour le développement de la différence existant entre deux langues modernes, et par conséquent évaluer la date approximative de leur séparation. Cette méthode, qui a pris le nom de «glottochronologie», fait donc appel à une «horloge linguistique» très proche intellectuellement de l’«horloge moléculaire». En biologie, on a l’avantage de pouvoir utiliser beaucoup de protéines et d’acides nucléiques différents pour obtenir des évaluations indépendantes de la séparation entre deux espèces. On peut donc comparer des sources différentes d’information, ce qui permet un renforcement mutuel des conclusions. Malheureusement, c’est impossible en linguistique. La méthode est moins rigoureuse qu’en biologie et plus difficile à appliquer, surtout pour des périodes plus longues, puisque à partir de cinq à six mille ans de séparation entre deux langues le pourcentage de mots en commun est trop près de zéro pour être statistiquement fiable. La liste de mots ne peut pas être augmentée à loisir, car elle est déjà choisie parmi les mots qui changent le moins vite.


  D’autres linguistes exigent que les ressemblances entre mots semblables de langues différentes soient examinées à la lumière des «correspondances classiques des sons», qui sont des règles très strictes de changements phonologiques observées d’une langue à l’autre. Selon ces linguistes, si les règles ne sont pas suivies exactement, il ne faut pas accepter la parenté de deux mots qui semblent à première vue avoir une origine commune. Or ces règles ont des exceptions, dont quelques-unes ont été expliquées par des sous-règles qui tiennent compte de l’«environnement» phonologique du changement. Mais il serait difficile, sinon impossible, d’expliquer toutes les exceptions car c’est en grande partie une question de probabilités de voies différentes de changement. Les «puristes» des correspondances classiques de sons n’acceptent pas les exceptions. Greenberg leur a donc répondu en établissant une liste impressionnante d’exceptions aux correspondances des sons qu’on trouve en comparant les langues de la famille indo-européenne. Il conclut qu’avec les règles que ses adversaires voudraient imposer, il eût été impossible d’établir la famille des langues indo-européennes, dont l’existence ne fait aucun doute, même s’il peut y avoir quelque discussion de détail. Fort heureusement, la famille indo-européenne a été établie avant la théorie de la correspondance des sons.


  Enfin, des linguistes affirment qu’avant de démontrer des parentés entre groupements de langues, familles, sous-familles ou autres, il faudrait avoir reconstruit la «proto-langue», c’est-à-dire les mots du langage commun originel, qui est en général hypothétique. Ici on trouve une autre analogie avec la biologie, où l’on compare les séquences d’ADN en espèces différentes et où l’on cherche le «consensus», la séquence partagée par toutes les espèces comme probable séquence ancestrale. Mais la recherche du consensus est moins rigoureuse en linguistique car la variation y est beaucoup plus grande qu’en biologie et le consensus, après une évolution de quelques milliers d’années, n’est jamais susceptible de donner, avec une probabilité élevée, une représentation correcte du mot ancestral. En biologie, on peut trouver dans certaines protéines si importantes pour l’organisme que celui-ci ne pourrait tolérer de changement, exactement la même séquence d’acides aminés (les unités élémentaires dont les protéines sont faites) pourtant séparés par des milliards d’années. Il est vrai que la reconstruction des protolangues peut faciliter l’analyse comparative, mais en imposant la nécessité de ce passage on limite sérieusement la portée de la méthode, puisque les proto-langues sont connues pour un petit nombre de familles seulement. De plus, certaines reconstructions sont probablement arbitraires ou ont une faible probabilité d’être correctes. La méthode de Greenberg évite ce passage. Elle a peut-être l’inconvénient de rester quelquefois plus subjective, mais elle peut aller beaucoup plus loin que les méthodes utilisées par les spécialistes des langues amérindiennes.


  Dans les limites que nous nous sommes imposées ici, la classification de Ruhlen, un élève de Greenberg, me semble fournir des garanties satisfaisantes. La définition de «famille» ne paraît pas très sûre et il est clair qu’elle est subjective. Il n’est donc pas très important qu’une famille soit une sous-famille pour un auteur et une super-famille pour un autre. Malheureusement, la classification moderne s’arrête au niveau des familles et celle de Ruhlen, qui en compte moins que les autres, en donne dix-sept. Il existe bien quelques superfamilles, mais les seuls moyens linguistiques ne suffisent pas à reconstituer un arbre complet partant d’une langue originelle commune à tous les hommes.


  L’une de ces superfamilles présente un intérêt particulier. Il s’agit d’un groupement dont il existe aujourd’hui deux variantes: nostratique et eurasiatique. Son histoire est donnée par Ruhlen. La superfamille nostratique, comme elle a été décrite originellement par le linguiste russe Illyich-Svitic, puis par des scientifiques russes comme Dolgopolvsky, Gamkrelidze et Ivanov, et par d’autres encore, comprend les familles indo-européenne, ouralo-altaïque, afro-asiatique, dravidienne, caucasique. Shevoroshkin lui a rattaché la famille amérindienne définie par Greenberg. La superfamille eurasiatique définie par Greenberg est semblable à la nostratique, et s’en sépare en partie à cause des différentes définitions de quelques-unes des familles comme l’altaïque. Elle s’étend sur un espace un peu réduit par rapport à la nostratique, puisqu’elle n’inclut pas les familles afro-asiatique et dravidienne qui, selon Greenberg, ont des origines plus anciennes.


  Avant de laisser de côté le sujet de la classification linguistique, je voudrais insister sur le fait que cinq ou six langues n’ont pas trouvé place dans les dix-sept familles de Ruhlen ou dans quelque autre classification. Un de ces «isolats» linguistiques nous est familier, c’est le basque. Parlée par environ vingt-cinq mille Français et un million et demi d’Espagnols, cette langue est vraisemblablement le reliquat d’une période pré-néolithique et descend peut-être des langues parlées par les Cro-Magnons, il y a vingt-cinq mille ans. Mais elle a certainement changé, de sorte que les Basques modernes et les hommes de Cro-Magnon, s’ils avaient la chance de dialoguer, ne se comprendraient pas et ne s’apercevraient probablement pas que leurs langues sont apparentées. Beaucoup de linguistes reconnaissent au basque une parenté avec des langues modernes du Caucase. Il est donc possible qu’une ou plusieurs familles de ces langues pré-indo-européennes fut parlée à l’époque paléolithique dans toute l’Europe, et peut-être même plus loin. D’autres linguistes voient des ressemblances entre les langues basques et caucasiques, et les langues sino-tibétaines et na-dene de l’Amérique du Nord. Sur des bases que je ne peux juger, Ivanov affirme que les langues sumériennes, étrusques et d’autres langues vivantes éteintes sont également de la même famille, une famille ancienne qui s’étendait donc à tout le nord de l’Asie et de l’Europe.


  L’inclusion du basque dans ce groupe fait penser que cette langue commune était parlée au moment où l’homme moderne est entré en Europe, il y a quarante mille ans. C’est un laps de temps très long pour l’évolution des langues. Le temps où le nostratique aurait commencé est évalué de dix mille à vingt mille ans. Quant à l’origine de la langue de l’homme moderne, on ne peut pas établir de dates sûres. Même pour l’origine, il y a une structure commune à toutes les familles, et cela est peut-être une considération suffisante pour penser que les langues parlées aujourd’hui ont assez d’origines communes pour prendre la date de dispersion de l’homme moderne à partir de l’Afrique comme point de départ des langues modernes. Cette date peut varier entre soixante-dix mille ans et cent cinquante mille ans. La première valeur est un minimum fixé par les dates d’hommes modernes les plus anciennes connues hors d’Afrique: en Chine, la première date est de soixante-sept mille ans, en accord avec la date attribuée à la première arrivée en Australie, il y a cinquante-cinq à soixante mille ans. Il est vrai que les premiers sites d’homme moderne au Moyen-Orient sont plus anciens, mais le fait de trouver l’homme de Neandertal dans le même espace à des dates postérieures a suggéré que la première colonisation moderne hors d’Afrique n’avait pas eu de succès. Les données biologiques sur la première séparation donnent appui à la limite supérieure: cent quarante-cinq mille ans est la date la plus récente (en février 1995) dérivée de l’ADN mitochondrial, et cent cinquante-cinq mille ans est celle à laquelle on arrive par l’ADN nucléaire.


  Il n’existe pas d’arbre fiable de l’origine de toutes les langues, et il n’est même pas sûr qu’il y ait eu une origine unique du langage. La plupart des linguistes considèrent que ce problème est insoluble. C’est un peu comme de chercher à savoir s’il y a eu une seule origine de la vie sur terre. De nombreux biologistes pensent qu’il y a eu une origine unique, puisqu’il existe un seul type d’acides aminés synthétisés par les cellules vivantes, alors qu’il pourrait en exister deux, chimiquement opposés. Greenberg a noté qu’il y a au moins une étymologie commune à toutes les familles linguistiques, la racine tik, qui peut indiquer soit un doigt, soit le numéro un (une variation sémantique qui n’a pas besoin d’être expliquée si on pense à la façon dont nous indiquons le numéro un avec un geste). Dans d’autres langues, on trouve d’autres changements sémantiques qui semblent encore acceptables, par exemple «main» ou même «bras». En français, «doigt» vient de la racine latine digit; en italien, dito.


  Sur la base de cet exemple, deux linguistes américains, Bengston et Ruhlen, ont proposé d’autres racines presque universelles. Mais il faudra sans doute beaucoup de temps avant que ces recherches très récentes trouvent l’accord des autres linguistes. Malheureusement, le nombre de mots sur lesquels on peut compter pour ces recherches est limité. Il s’agit en général de termes désignant les parties du corps, de pronoms personnels, de quelques autres noms et des chiffres un, deux, trois. Il n’est pas surprenant que les noms conservés depuis l’origine dans l’évolution linguistique soient ceux qu’on apprend les premiers: yeux, nez, bouche, etc. Mais il en existe d’autres qui étaient certainement très importants dans la vie paléolithique et qui le sont restés jusqu’aux temps les plus modernes, comme «pou». Seule l’invention des insecticides modernes nous a libérés de ce fléau, et encore de façon incomplète.


  Comparaison des familles linguistiques

  avec l’arbre génétique


  Même s’il n’existe pas encore d’arbre évolutif complet des familles linguistiques, nous pouvons déjà comparer l’arbre génétique et ce qui existe de l’arbre linguistique. En dépit de l’inachèvement de l’arbre des langues, on constate des ressemblances impressionnantes.
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  Dans la figure2, les familles linguistiques ont été ajoutées près des populations qui parlent les langues appartenant à ces familles. On voit qu’une famille correspond souvent à une, deux ou trois branches de l’arbre génétique, rarement plus, et cela est vrai des seize familles linguistiques. La dix-septième famille, celle des langues du Caucase, n’est pas représentée. Il existe en effet deux familles de langues caucasiennes, septentrionale et méridionale, alors que Ruhlen, dans la première édition de son livre, n’en fait apparaître qu’une seule; mais il a accepté tout récemment cette subdivision.


  Parfois, une famille linguistique correspond à une seule branche, car les populations parlant ces langues ont été groupées ensemble dans l’analyse génétique; elles montrent en effet une grande similarité, soit génétique, soit ethnographique, et sont géographiquement proches. Il s’agit par exemple de la sous-famille bantoue, une branche de la famille niger-kordofanienne, génétiquement très homogène par rapport aux autres Africains. Bien que le mot «bantou» dérive d’une classification linguistique, il est aussi utile comme terme de classification biologique. D’autres groupements linguistiques ont également été reconnus sur la base de données linguistiques, tels les Indiens du Sud qui parlent des langues dravidiennes et les Indiens américains qui parlent des langues na-dene. Ces populations utilisant des langues de la même famille sont très semblables, non seulement du point de vue linguistique, mais aussi du point de vue génétique et ethnique.


  Comme l’arbre génétique montré dans la figure2 comporte quarante-deux populations, parmi lesquelles certaines sont considérées comme «européennes» et groupées ensemble, et seize familles linguistiques, plusieurs populations de l’arbre génétique doivent se réunir dans une seule famille linguistique. Lorsque cela arrive, on constate que ce sont souvent des populations très proches dans l’arbre génétique qui parlent des langues de la même famille. On peut résumer ce comportement en disant que les familles linguistiques ont tendance à s’attacher dans la partie la plus basse de l’arbre, puisque les populations biologiques correspondantes ont une parenté génétique élevée. On pourrait donc utiliser l’arbre génétique pour dater approximativement l’origine d’une famille linguistique. On trouve alors que ces dates, à quelques exceptions près, sont comprises entre six mille et vingt-cinq mille ans selon les familles. On dispose de très peu d’informations linguistiques directes à ce sujet. La datation glottochronologique de la famille indo-européenne serait de six mille ans, mais une analyse statistique de Kruskal et ses collègues a montré que les estimations glottochronologiques de cet ordre de grandeur peuvent être sérieusement en dessous de la réalité.


  Il y a toutefois des exceptions à la règle qui veut que les familles linguistiques comprennent toujours des populations très proches dans l’arbre génétique. Les Éthiopiens, par exemple, font partie de la branche génétique africaine, quoiqu’ils parlent des langues de la famille afro-asiatique, très répandue en Afrique du Nord, en Arabie et au Moyen-Orient où les hommes sont généralement caucasoïdes. Les Éthiopiens sont en effet un peu plus africains que caucasoïdes sur le plan génétique et un peu plus caucasoïdes qu’africains sur le plan linguistique. Une autre exception de ce genre est celle des Lapons, qui font partie, génétiquement parlant, des caucasoïdes, dont ils se détachent par une branche très haute dans l’arbre de la figure2. Ils parlent une langue de la famille ouralienne, dont on trouve des représentants typiques dans la Russie du Nord-Est et dans la Sibérie du Nord-Ouest, très près de l’Oural, d’où vient le nom de la famille. Les peuples ouraliens d’Asie sont génétiquement des Mongoloïdes, et les Lapons sont un mélange caucasoïde (probablement d’origine Scandinave) et mongoloïde (d’origine sibérienne) avec prévalence du premier composant. Même sans regarder leurs gènes, qui confirment ce diagnostic, on peut le constater dans le changement de couleur de la peau, des cheveux et des yeux, qui varient du type mongoloïde au type Scandinave.


  Que ce soit dans le cas des Lapons ou des Éthiopiens, nous avons une explication simple de ce fait. Comme nous l’avons expliqué, ces deux populations viennent en effet de deux mélanges génétiques assez récents: les européens-sibériens pour les premiers, les africains-arabes pour les seconds. Les deux populations font partie des branches de l’arbre dont vient la majorité de leurs gènes, caucasoïdes pour les premiers et africains pour les autres, mais le mélange place ces populations à une position élevée de l’arbre. Il faut ajouter que si le mélange génétique montre exactement les proportions des deux populations ancestrales, on ne peut pas s’attendre à ce que les langues se mélangent entre elles avec la même simplicité que les gènes. Il est clair que les peuples mêlés génétiquement tendent à garder seulement une des deux langues correspondantes aux populations d’origine. Parfois, la langue de la population mêlée ne montre aucune altération; plus souvent, on trouve des mots ou quelquefois des sons empruntés à d’autres langues. La grammaire résiste au mélange encore mieux que le dictionnaire. Quant à l’histoire des deux mélanges, nous savons que des contacts très intimes ont eu lieu entre Arabes et Africains en Éthiopie au cours du premier millénaire avant et après Jésus-Christ: un empire arabo-éthiopien a eu sa capitale d’abord à Saba, en Arabie, puis à Aksoum, en Éthiopie; mais probablement les contacts avaient commencé avant cette période. Nous savons aussi que les Lapons sont restés dans la région qu’ils habitent aujourd’hui pendant au moins deux mille ans. Dans les deux cas, un laps de temps suffisant s’est écoulé pour que des échanges génétiques aient lieu entre les populations en contact. Les évaluations du mélange génétique varient selon la population considérée, en Laponie et en Éthiopie. Mais il est facile de calculer que le génome originel d’un peuple qui reçoit un flux génique constant de 5% par génération de ses voisins gardera seulement 70% de son génome après trois siècles. C’est exactement le cas des Noirs américains, qui ont été importés comme esclaves en Amérique dès la fin du XVIe siècle et ont connu un flux génique blanc de cet ordre de grandeur pendant ces trois siècles. Si ce flux continuait à la même vitesse, les Noirs américains ne garderaient pas plus de 10% de leurs gènes originels mille ans après leur arrivée en Amérique. Les Lapons et les Éthiopiens, qui ont été en contact longtemps (plusieurs milliers d’années), ont gardé une plus grande partie de leurs gènes originaires puisque évidemment ils ont un flux génique plus faible que celui de leurs voisins.


  On trouve encore d’autres exceptions à la correspondance exacte entre les arbres génétique et linguistique, qui sont intéressantes car elles «confirment la règle». Ainsi, les Tibétains se trouvent génétiquement dans le groupe des Mongoloïdes du Nord; ils parlent des langues sino-tibétaines, comme les Chinois, mais les Chinois, dans notre arbre, viennent du sud de la Chine et sont génétiquement plus semblables aux Mongoloïdes du Sud. Dans ce cas, l’histoire va venir à notre secours. Selon les historiens, les Tibétains sont chinois d’origine nord-chinoise. Partis au IIIe siècle avant Jésus-Christ de la Chine du Nord, où ils étaient des pasteurs nomades, ils se sont portés au sud, au Tibet. Plusieurs d’entre eux sont encore des pasteurs nomades. Les Tibétains ont gardé leurs langues originelles après leur migration vers le sud. L’unification de la Chine eut lieu vers le IIIe siècle avant Jésus-Christ. Commencée par la dynastie Qing, assez brève, elle fut achevée par la dynastie Han, qui régna pendant quatre siècles successifs. Les deux dynasties régnaient au nord et furent responsables de l’extension de leur langue, originaire de la Chine du Nord, à presque tout l’empire chinois. Dans les deux mille ans qui suivirent, cette langue naturellement se différencia en plusieurs autres langues. En Chine, surtout au sud, on trouve quand même un grand nombre de minorités ethniques (dont cinquante-cinq sont reconnues officiellement), et chacune d’entre elles a conservé sa langue originelle, issue de nombreuses origines différentes.


  Les tentatives de reconstruction d’une partie de l’arbre linguistique faites par la création des superfamilles nostratique et eurasiatique, avec l’addition de la famille des Indiens d’Amérique, sont représentées graphiquement à l’extrême droite de l’ensemble des familles linguistiques, dans l’arbre de figure2. Il n’y a pas d’accord complet entre les deux superfamilles. Elles ont été reconstruites par des chercheurs indépendants qui utilisaient un matériel et une méthode différents, mais elles représentent une unité de base et il est très probable que les recherches futures pourront expliquer ces différences. Si on considère l’ensemble des deux familles nostratique et eurasiatique, leur union correspond à peu d’exceptions près à la grande branche génétique que nous avons appelée nord-eurasienne et qui réunit Caucasoïdes, Mongoloïdes du Nord et Indiens d’Amérique. Cette branche se forme lors de la deuxième scission, lorsque les non-Africains se séparent entre la branche Europe-nord de l’Asie et la branche Sud-Est-asiatique (comprenant aussi l’Australie et la Nouvelle-Guinée). Les exceptions les plus importantes à l’identité de la branche Europe-nord de l’Asie et de l’union nostratique-eurasiatique sont basques, caucasiques, sino-tibétaines, etc. Elles sont comprises dans la branche génétique, mais non dans la branche linguistique. C’est exactement la très ancienne famille eurasienne, qui aurait vécu au temps de l’expansion en Europe de l’homme moderne et qui a été presque complètement oblitérée par la superposition plus tardive de l’eurasiatique-nostratique. Une analyse plus détaillée des données génétiques montre que ce sont surtout les Na-Dene méridionaux, les Apaches et les Navajos, qui se sont fortement mêlés aux Indiens du nord de l’Amérique. Ce phénomène est en partie responsable de la tendance des Na-Dene à s’associer dans l’arbre avec les autres Indiens d’Amérique, de nouveau en position haute.


  L’origine du groupe linguistique Na-Dene n’est pas bien connue. Quelques linguistes mettent la famille en relation avec la famille sino-tibétaine, dont l’origine nous est également inconnue, mais cette dernière a dû se répandre du nord au sud de la Chine. Les Chinois du Nord, qui ne sont pas représentés dans l’arbre à cause de l’insuffisance de données génétiques, sont très semblables génétiquement aux Mongols, aux Coréens et aux Japonais; autrement dit, ils sont des Mongoloïdes du Nord. La présence d’une langue sino-tibétaine dans la branche génétique du Sud-Est asiatique (les Chinois du Sud) est la conséquence de l’obligation faite il y a deux mille ans aux Chinois par les empereurs de la dynastie Han de parler la langue de la Chine du Nord. Cette dynastie donna son nom au mot Han, par lequel la majorité chinoise se distingue des ethnies minoritaires.


  Il faut aussi ajouter que l’arbre génétique montré dans la figure2 a des points faibles. Le premier et le plus robuste des embranchements représente la division entre les Africains et les autres, conséquence de la première diaspora, et se retrouve avec n’importe quelle méthode permettant de calculer les distances génétiques ou de reconstruire l’arbre. Dans notre arbre de 1988, la deuxième branche sépare l’Océanie et l’Asie du Sud-Est des autres continents. En 1994, il devint clair que d’autres distances donnaient la préférence à la séparation entre l’Océanie (Nouvelle-Guinée et Aborigènes d’Australie) et le reste, qui était subdivisé entre Asie du Sud-Est et le reste de l’Eurasie dans un embranchement successif. Les mélanges qui eurent lieu en Asie sont probablement la cause des difficultés non encore complètement résolues à propos de ces branches. L’arbre que nous montrons ici est un peu différent de ceux que nous avons montrés auparavant. Il faudra encore beaucoup de données supplémentaires sur davantage de gènes et de populations pour arriver à une version définitive, surtout en ce qui concerne les rapports entre les trois branches majeures qui se forment après l’embranchement Africains-non-Africains.


  Des difficultés ultérieures sont intervenues parce qu’une méthode de reconstruction d’arbres très populaire aujourd’hui, développée par Saitou et Nei et dite neighbour joining, a donné un arbre dans lequel les branches qui succèdent à la première sont très différentes de la nôtre. Après l’embranchement Africains-non-Africains, qui reste le premier, la première branche est l’Europe, mais elle est très courte. L’explication la plus plausible est que les Européens ont reçu de l’Asie leur principale contribution génétique; mais à cause de leur proximité avec l’Afrique, ils ont eu aussi des échanges avec ce continent (dont on trouve les traces les plus nettes en Afrique du Nord). Dans la représentation du neighbour joining, le mélange des populations cause un fort raccourcissement des branches et leur déplacement vers l’origine de l’arbre. Je crois que la différence entre les arbres obtenus avec cette méthode et la méthode plus traditionnelle que nous avons employée tire son origine de ce fait et que le neighbour joining est très sensible aux mélanges, en présence desquels il produit des modifications grossières par rapport à l’histoire.


  Le mélange entre l’Asie du Nord et l’Afrique contribue à la genèse de l’Europe, en particulier pour la première. Plusieurs caractères génétiques des Européens font qu’ils sont à peu près intermédiaires entre les Africains et les Asiatiques de l’Est. Le Moyen-Orient est un bon candidat pour l’aire d’origine des Européens. Intermédiaire entre l’Asie et l’Afrique, il a probablement été le point de départ de l’occupation de l’Europe par l’homme moderne, il y a quarante mille ans, et par les hommes néolithiques, il y a dix mille ans. On ne peut pas exclure que, pour occuper l’Europe, l’homme moderne soit venu en partie de plus haut, de la région des steppes. Ce sont probablement ces mouvements qui ont porté en Eurasie la famille linguistique (dite eurasienne pour la distinguer de l’eurasiatique, qui est apparue plus tard) dont les seules familles couvrant encore un espace important aujourd’hui sont la sino-tibétaine et la na-dene. Les autres familles sont réduites à des isolais: le basque en Europe (et peut-être une langue éteinte, l’étrusque), les langues du Caucase du Nord, un isolat dans les montagnes du Pakistan (le bouroushaski, parlé par les Hunza). La famille eurasienne a été remplacée dans le Nord par la famille eurasiatique, qui a donné naissance aux cinq familles des temps modernes. Dans le Sud, elle a été remplacée par l’afro-asiatique et la dravidienne, qui se sont diffusées dans le nord de l’Afrique, dans le sud-ouest de l’Asie et au Moyen-Orient. Aujourd’hui, la dravidienne, qui était autrefois parlée en Perse, au Pakistan et en Inde, est limitée au sud de la péninsule indienne et à quelques isolats du nord. Elle a été remplacée en Perse, au Pakistan et dans la plus grande partie de l’Inde par les langues indo-européennes.


  Pourquoi est-il légitime de s’attendre

  à une similarité de base entre

  l’évolution biologique et l’évolution linguistique?


  Des analogies importantes existent entre l’évolution des gènes et celle des langues. Dans les deux cas, un changement qui se manifeste d’abord chez un individu peut ensuite se répandre dans toute la population. Dans le cas des gènes, on appelle ce changement mutation; il passe successivement par la génération d’un individu à un autre et peut mettre un certain temps, parfois des millions de générations, pour qu’on le retrouve chez tous les individus d’une population. C’est que le génome, le patrimoine héréditaire est bien caché et protégé des influences extérieures; il change rarement et la transmission d’un individu à l’autre se fait seulement du père ou de la mère à l’enfant. Les changements du langage, eux, sont bien plus fréquents et peuvent passer d’un individu à l’autre sans qu’il y ait aucun lien de parenté entre ces individus. Il est facile de comprendre que les langues peuvent changer beaucoup plus vite que les génomes. En effet, si un mot peut durer mille ans, un gène peut rester inchangé pendant des millions et parfois même des milliards d’années. Malgré ces différences, il reste des raisons de similarité importante entre les deux évolutions.


  Mais il faut tout de suite préciser qu’il n’y a aucune raison de penser que les gènes influencent la possibilité de parler l’une ou l’autre langue. L’homme moderne possède au départ la capacité d’apprendre n’importe quelle langue connue, et la langue maternelle est le résultat d’un accident individuel: le lieu et groupe social de naissance. Toutes les langues modernes ont une complexité de structure comparable, et les langues des groupes ethniques qui vivent à un niveau économique primitif ne sont pas du tout plus «primitives» que les nôtres. S’il y a un effet d’interaction entre gènes et langues, ce sont plutôt les langues qui influencent les gènes dans la mesure où une différence de langue entre populations peut diminuer les échanges génétiques sans toutefois les annuler.


  L’évolution linguistique est un cas particulier d’évolution culturelle et nous lui consacrerons le prochain chapitre. Ce qui nous intéresse ici, c’est de comprendre comment il est possible de trouver un parallélisme entre deux évolutions si différentes l’une de l’autre. L’explication est fort simple. Deux populations isolées l’une de l’autre se différencient soit du point de vue génétique, soit du point de vue linguistique. L’isolement, qu’il soit dû à des barrières géographiques, écologiques ou sociales, empêche et rend moins probables les mariages entre les deux populations, et par conséquent l’échange génétique. Les populations vont donc évoluer indépendamment et, de ce fait, se différencier l’une de l’autre. La différenciation génétique va augmenter régulièrement avec le passage du temps. On peut attendre exactement la même chose d’un point de vue linguistique: l’isolement va diminuer ou annuler les échanges culturels et les deux langues vont aussi se différencier. Même si les résultats de l’estimation du temps de séparation de deux langues par la glottochronologie ne sont pas toujours aussi exacts qu’on le voudrait, ce temps augmente généralement avec la durée de l’isolement. En principe, l’arbre linguistique et l’arbre génétique doivent correspondre puisqu’ils reflètent la même histoire de scissions et donc d’isolements évolutifs.


  Il existe toutefois des causes importantes de perturbations. Lors d’événements historiques particuliers, un langage peut être remplacé par un autre. En Europe, par exemple, la langue hongroise se trouve géographiquement au centre d’un groupe de langues indo-européennes de différentes branches: slave, germanique, romaine; mais elle appartient à la famille ouralienne, branche ugro-finnique. Les autres langues de la même famille sont parlées dans le nord-est de l’Europe et dans l’ouest de la Sibérie, comme nous l’avons vu en parlant des Lapons. C’est à la fin du IXe siècle après Jésus-Christ que les Magyars, un groupe de nomades, ont laissé leurs demeures en Russie pour traverser les Carpates et envahir la Hongrie, qui avait déjà été occupée en partie par d’autres barbares, les Avares. La conquête a abouti à la création d’une monarchie magyare qui a imposé la langue des vainqueurs à la population de langue romaine vivant dans la région. L’effectif des conquérants était plus faible que celui des conquis, et représentait à peu près 30% du total. L’effet génétique de la conquête a donc été modeste et dilué par les échanges successifs avec les voisins. Aujourd’hui, un peu plus de 10% des gènes des Hongrois peuvent être attribués aux conquérants d’origine ouralienne.


  Ailleurs, les conquêtes des barbares après la chute de l’Empire romain ont eu plus de difficultés à remplacer ou même seulement à altérer de façon importante la langue des vaincus, qui étaient toujours supérieurs en effectif et en degré de civilisation bien que leur organisation militaire ait été incapable de résister à la poussée des barbares. Les Lombards, venus probablement de Suède, ont occupé une bonne partie de l’Italie un peu avant l’invasion de la Hongrie et ont constitué un état puissant qui a duré jusqu’au XIe siècle sans avoir toutefois d’effets importants sur la langue. Cela est vrai aussi des Francs, une population d’origine allemande qui a eu une très grande importance dans l’histoire politique de la France sans en affecter la langue. Mais en Angleterre, après la chute de l’Empire romain, des Anglo-Saxons, mercenaires des Romains, ont probablement fait venir du continent leurs familles et leurs alliés, et ont pu imposer leur langue vers le VIe siècle avant Jésus-Christ. Les îles Britanniques ont connu en peu de temps de grands changements de langues. Les indigènes parlaient des langues aujourd’hui inconnues; au cours du dernier millénaire avant Jésus-Christ, la langue celtique s’est répandue dans presque toute l’Europe, à partir d’une zone d’origine située probablement entre l’Autriche et la Suisse. Au temps de la conquête romaine, les îles Britanniques parlaient des dialectes celtiques. La conquête des Romains leur a substitué la langue latine, suivie par la langue anglo-saxonne, et enfin la conquête normande a importé dans l’anglais moderne un grand nombre de mots d’origine française.


  Un autre remplacement important s’est produit en Turquie, où les Turcs ont commencé à attaquer l’empire de Byzance à la fin du xic siècle et ont terminé leur conquête avec la chute de Constantinople en 1453. Le remplacement de la langue grecque, qui était parlée à Byzance, par la langue turque, était particulièrement important puisque cette langue appartient à une famille différente, dite altaïque. De nouveau, l’effet génétique a été modeste en Turquie. Les armées de cette époque étaient composées d’un nombre assez restreint de soldats et, même si parfois ils voyageaient avec leur famille, les effectifs étaient toujours faibles par rapport à ceux des pays envahis lorsque ceux-ci avaient une longue histoire de civilisation et de développement économique. Mais protégés par l’Empire romain, les peuples envahis avaient perdu la capacité de résister à des envahisseurs dangereux comme les barbares.


  Nous avons évoqué à plusieurs reprises une autre langue parlée en Europe qui n’est pas indo-européenne mais est parlée aujourd’hui encore par une proportion de Français du Sud-Ouest et une plus grande partie de la population de l’Espagne du Nord: la langue locale, le basque, n’a pas été remplacée par une langue indo-européenne, arrivée plus tard, à la différence de ce qui s’est passé ailleurs.


  Les exemples de remplacement de langues ne sont pas limités à l’Europe; mais comme l’histoire de l’Europe est assez longue, les derniers remplacements se sont produits à une période historique, tandis qu’ailleurs il s’est agi d’événements presque toujours préhistoriques. Les invasions ariennes de l’Iran, du Pakistan et de l’Inde ont apporté des langues indo-européennes dans des régions où l’on parlait des langues de famille dravidienne. Du sud-est de l’Asie, les grandes découvertes géographiques des malayo-polynésiens ont apporté les langues austronésiennes en Nouvelle-Guinée, en Mélanésie, Micronésie et Polynésie. Du côté occidental, ces langues sont parvenues jusqu’à Madagascar, où on les parle encore. Les migrations polynésiennes ont eu moins d’effet génétique là où il y avait des densités élevées de Mélanésiens (en Mélanésie); dans cet endroit, il y a eu plus de trois mille ans de mélanges et la mosaïque génétique-linguistique est très complexe. Mais lorsqu’il y a trois mille ans les Austronésiens sont passés de la Polynésie centrale à la Polynésie orientale, ils devaient être encore des Mongoloïdes, car ils n’avaient pas eu beaucoup de temps pour se mêler aux Mélanésiens.


  Les amateurs d’explorations extraordinaires seront contents de savoir qu’on ne peut pas exclure à partir d’une base génétique que l’Amérique du Sud ait donné une contribution partielle à la Polynésie orientale, comme cela a été suggéré par Thor Heyerdahl avec les voyages du Kon-Tiki. La différence génétique entre Mongoloïdes et Amérindiens est si faible qu’il est encore assez difficile de dire précisément quelle a été la contribution génétique des Sud-Américains à la Polynésie. Les nouveaux marqueurs génétiques qui viennent d’être introduits pourront sans doute donner des réponses beaucoup plus claires à tous ces problèmes.


  La substitution totale d’une langue se fait plus facilement sous une forte pression politique organisée. Ces circonstances extraordinaires font que maintes fois les interactions entre les peuples ne produisent pas de changements de langues. Les langues différentes parlées dans les pays voisins peuvent être peu affectées pendant des milliers d’années, même si les gènes subissent une substitution partielle qui va parfois jusqu’à une substitution totale. Il est difficile de préciser l’importance de la substitution du génome basque originel à celui des voisins dû au flux génique, mais elle doit être assez grande. Dans d’autres cas, la substitution génique est presque complète, tandis que la substitution linguistique ne l’est pas. Deux populations parlant des langues khoisanides en Tanzanie (Hadza, Sandawe) n’ont plus de gènes des Khoisans; mais les Hadzas et les Sandawes ne sont pas très nombreux et doivent avoir vécu complètement entourés de Bantous pendant plus de mille ans. Cette période de faible échange génétique est suffisante pour atteindre un niveau de remplacement de plus de 90% des gènes originaux. Les Hadzas et les Sandawes étaient des chasseurs-récolteurs et ont donc été séparés des agriculteurs bantous par des divergences socio-économiques de manière suffisante pour avoir conservé leur langue, mais insuffisante pour bannir tout échange génétique avec les voisins.


  Pour résumer, le remplacement des langues n’est pas la seule cause de perturbation du parallélisme entre évolutions génétique et linguistique observé aujourd’hui. Les gènes aussi peuvent être remplacés. Les voisins géographiques favorisent les échanges génétiques, même si ces échanges ont surtout lieu entre des voisins très proches, là où les groupes sociaux et politiques se touchent et se mêlent.


  Il est remarquable que malgré les chances de remplacement génétique et linguistique on puisse encore trouver dans la mosaïque linguistique et génétique du monde moderne assez de cohérence pour pouvoir reconstruire un arbre commun aux deux évolutions.


  Les grandes expansions humaines

  et les familles linguistiques


  Nous l’avons dit, l’origine de la plupart des familles linguistiques, à en juger par l’arbre génétique, semble dater de six mille à vingt-cinq mille ans. Quelques familles sont plus anciennes: celle des langues australiennes et des langues indo-pacifiques (Nouvelle-Guinée) peuvent dater de plus de quarante mille ans sur la base de la première entrée de l’homme moderne dans ces parties du monde. Ici, la définition de la famille est aidée par l’isolement géographique des deux grandes îles, Australie et Nouvelle-Guinée. Les deux familles correspondantes sont différentes l’une de l’autre, de même que les Aborigènes le sont d’un point de vue génétique entre eux. Les langues khoisanides doivent être anciennes, mais il est plus difficile de leur donner un âge. La «famille eurasienne», postulée sur la base des ressemblances entre basque, langues caucasiques, sino-tibétaines, na-dene, burushaski, et autres langues isolées ou éteintes, était peut-être au maximum de son extension au temps de l’occupation de l’Europe par l’homme moderne, il y a quarante mille ans.


  La famille la mieux connue reste l’indo-européenne. On a essayé de lui trouver un lieu d’origine, avec des résultats incroyablement différents. D’un auteur à l’autre, on a proposé de nombreux espaces, de l’Allemagne jusqu’au nord-est du Caucase, des États baltiques jusqu’à Suez. C’est un espace aussi large que celui couvert par la famille et dans certains cas il la déborde même. Il y a peu de temps encore, l’une des théories les plus populaires était celle de l’archéologue Marjia Gimbutas, qui place leur origine au-dessus de la mer Noire et associe les premiers peuples parlant des langues européennes avec la civilisation des «kourganes» dans les steppes asiatiques. Mais lorsque Gimbutas a publié son hypothèse, les dates des kourganes étaient mal connues. Elle a parlé de trois mille à trois mille cinq cents ans avant Jésus-Christ, une date qui passe pour impossible, car trop ancienne, aux yeux des archéologues anglais. Il semble que ces dates aient été confirmées très récemment par de nouvelles fouilles qui ont aussi montré que les chevaux étaient probablement domestiqués et montés, et que les chars de guerre étaient bâtis dans cette région.


  L’archéologue Colin Renfrew a avancé en 1987 une autre hypothèse, très intéressante, selon laquelle les langues indo-européennes auraient été diffusées par les agriculteurs néolithiques à partir du Moyen-Orient. J’ai déjà eu l’occasion de mentionner ce livre, dans le chapitre4, puisqu’il a corroboré notre hypothèse, à savoir que la diffusion de l’agriculture néolithique a été un phénomène démique et non culturel.


  Il était difficile de ne pas noter la correspondance entre la diffusion des langues indo-européennes et une partie de l’aire de diffusion de l’agriculture; mais dans mes discussions avec Ammermann, mon collaborateur archéologue dans ce travail, nous avions décidé que le travail archéologique ne pouvait pas nous informer sur la langue lorsque l’écriture elle-même était absente. Un archéologue du niveau de Renfrew peut se permettre d’ignorer la règle. Lorsque je lui avais rendu visite, il y a quelques années, il m’avait donné les bases de la théorie sur laquelle il était en train d’écrire son livre. Je lui avais fait remarquer la difficulté qui existait dans les aires méridionales de l’expansion de l’agriculture du Moyen-Orient, où l’on parle des langues de la famille afro-asiatique qui ont une origine différente. Après la parution de son livre, en 1987, Renfrew a ajusté son tir en tenant compte des nouvelles connaissances linguistiques à propos de la famille des langues dravidiennes, qui ont fait qu’elle a été appelée elamo-dravidienne. Il a été possible de montrer que, dans la région d’Elam, dont la capitale est Soussa, au sud-ouest de l’Iran, la langue parlée et écrite en cunéiforme appartenait à la famille dravidienne. Ce fait, dont la publication du livre de Ruhlen (1987) a permis de diffuser la connaissance, donne aussi d’autres informations intéressantes à ce sujet: il existe aujourd’hui encore des langues dravidiennes au Pakistan et dans l’Inde du Nord, autres que celles qui sont parlées dans toute la partie méridionale de la péninsule indienne. La diffusion des langues dravidiennes devait être jadis beaucoup plus vaste que celle montrée par leur distribution moderne, limitée au sud de la péninsule indienne.


  Ce fait est par ailleurs l’objet d’une coïncidence remarquable: j’ai publié dans la revue Muniba, en 1988, à l’occasion d’une conférence sur les Basques, une figure qui résumait une hypothèse selon laquelle, au moment du développement de l’agriculture, on parlait au Moyen-Orient trois langues différentes qui se sont diffusées dans trois directions avec les agriculteurs et ont donné naissance à trois familles linguistiques. Or, à peu près au même moment, Renfrew publiait une correction de son hypothèse de 1987 dans la revue Phil. Transactions, dont je vis le résultat pour la première fois dans un article qu’il publia en 1990 dans la revue Scientific American. Les figures que nous avons indépendamment dessinées sont extrêmement semblables. La question qui nous intéresse ici est la proposition par Renfrew que les langues indo-européennes ont eu leur origine en Turquie, puis se sont répandues en Europe avec les paysans néolithiques. Il est clair que tous les immigrants emportent leur langue avec eux, et s’ils ne rencontrent aucun habitant dans les terres qu’ils vont occuper, ils n’ont pas de raison de changer leur langue. Il vaut la peine d’ajouter que les peuples d’Europe, avant l’arrivée des hommes néolithiques (souvent appelés mésolithiques), étaient dans la plupart des régions en faible densité, et comme ils vivaient de chasse et de récolte, ils choisissaient de préférence des environnements de forêt, différents géologiquement de ceux qui étaient meilleurs pour la culture.


  L’idée de Renfrew donne aussi une date à la radiation des langues indo-européennes: sept mille à sept mille cinq cents ans avant Jésus-Christ, soit l’époque du départ des agriculteurs. Cette date est une des causes de la résistance que l’idée a rencontrée, car des évaluations glottochronologiques, quoique très approximatives, auraient donné un âge de six mille ans, ce qui est en accord avec l’origine kourgane suggérée par Gimbutas. Je suis convaincu, quand même, que les idées de Gimbutas et de Renfrew sont justes l’une et l’autre. Il n’y a pas de contradiction entre elles; au contraire, elles se renforcent mutuellement. La date glottochronologique sur l’origine de l’indo-européen n’est pas fiable, puisque la relation exponentielle sur laquelle elle se base n’est pas valable sur tout l’intervalle (Kruskal, 1971). D’autres objections d’ordre écologique, comme le nom des arbres de la région d’origine, qui semblent plus favorables à une origine kourgane, sont fiables seulement pour cette région; ce qui explique probablement la plupart des langues européennes.


  Il est clair que, génétiquement parlant, les peuples de la steppe sont sûrement des descendants des néolithiques du Moyen-Orient qui ont immigré dans la région des steppes en se dirigeant vers le nord, passant à l’ouest ou à l’est de la mer Noire. Après leur arrivée, ils ont domestiqué le cheval qu’on ne trouvait pas partout avec la même abondance et cela leur a permis de survivre et de prospérer dans un environnement hostile à l’agriculture. L’adaptation a pris du temps mais avec le développement des armes en bronze, qui a commencé à cette époque, vers cinq mille ou six mille ans avant Jésus-Christ, ils se sont trouvés prêts pour une expansion: ils avaient de la nourriture, des moyens de transport, des armes nouvelles et puissantes. La région est devenue pendant trois ou quatre mille ans le point de départ de nombreuses expansions qui se dirigèrent vers le sud-est, par l’Asie centrale, en direction de la Perse, l’Afghanistan, le Pakistan et l’Inde; et vers l’ouest, en direction de l’Europe centrale et de l’Europe du Nord.


  On le voit, ces deux expansions successives ont eu des origines et des directions différentes, mais elles ont toujours concerné les mêmes peuples. Les langues des kourganes avaient entre trois mille cinq cents et quatre mille ans de différence de celles qui étaient originaires du Moyen-Orient, et étaient donc déjà différenciées les unes des autres. Les langues indo-européennes, arrivées des steppes eurasiatiques avec la culture arienne, ont remplacé presque totalement les langues dravidiennes en Iran, au Pakistan et dans l’Inde septentrionale, mais à la périphérie de l’expansion arienne les langues indo-européennes ne sont pas arrivées à s’imposer tout à fait: les langues dravidiennes sont encore parlées de nos jours, en particulier dans le sud de la péninsule indienne.


  Il s’avère que les gènes suivent l’évolution générale des langues. Tous les peuples de l’Inde sont caucasoïdes, même s’ils sont plus sombres de peau que les Caucasoïdes du Nord, mais les populations du Sud qui parlent des langues dravidiennes ont une composition génique un peu différente. Dans cette partie du monde, au moins trois couches ethniques se superposent: la plus ancienne et la plus limitée, qui n’est malheureusement pas bien étudiée, montre un type physique ayant quelque ressemblance avec les aborigènes australiens (les Australoïdes); puis viennent les Dravidiens, surtout au sud de l’Inde où ils ont été moins mêlés aux envahisseurs ariens; les derniers, les Ariens, sont plus clairs de peau. Dans la partie centrale et orientale de l’Inde, on a eu aussi des infiltrations du sud-est de l’Asie. Une analyse des composantes principales des cartes géniques de l’Inde, non encore publiée mais établie en collaboration avec Madhav Gadgil, de Bangalore, ses collaborateurs et Eric Minch, de Stanford, montre que la première composante atteint un pic vers l’Afghanistan, où les Ariens sont passés, et montre une forte corrélation avec les dates archéologiques qui prouve la première arrivée du cheval dans les différentes régions indiennes. Il n’existait pas de chevaux sauvages en Inde, cet animal y ayant été introduit par les Ariens.


  L’association des deux idées de Gimbutas et de Renfrew me semble beaucoup plus vraisemblable que celle d’une origine de toutes les langues indo-européennes modernes qui proviendrait seulement de la Turquie, comme le suggère la deuxième hypothèse. Cette idée nous vient d’une nouvelle étude. Les langues indo-européennes ont été analysées très soigneusement dès le siècle passé après la naissance officielle de la famille, qu’on peut dater de 1786. Cette année-là, le juge anglais Sir William Jones lançait dans une fameuse conférence tenue à la Bengal Asiatic Society de Calcutta, qu’il venait de fonder et dont il était le président, la théorie que les langues sanscrite, grecque et latine, et peut-être aussi les langues gothique et celtique, montraient des ressemblances telles qu’il fallait admettre qu’elles avaient eu une origine commune. Auparavant, d’autres savants avaient déjà noté des ressemblances entre le sanscrit et les langues européennes, tels le marchand florentin Filippo Sassetti au XVIe siècle et le père jésuite Coerdoux qui, à la fin du XVIIIe siècle, avait envoyé de Pondichéry à l’Académie des Inscriptions de Paris des notes montrant que sanscrit, grec et latin devaient avoir une origine commune. Mais ces observations n’ont pas eu le retentissement de la conférence de Jones. En 1863, le linguiste allemand August Schleicher a publié un arbre de l’origine des langues indoeuropéennes qui est assez semblable à celui qu’on peut dessiner aujourd’hui en utilisant des méthodes modernes. Mais à cette époque il n’y avait pas de méthodes quantitatives– elles ont été développées beaucoup plus tard, dans la seconde moitié du XXe siècle– pour des applications biologiques. Toutefois, le rapport entre biologie et linguistique a été assez étroit, même au début. Schleicher a certainement été influencé par l’usage théorique des arbres fait par Charles Darwin pour expliquer la théorie de descente des organismes, et Darwin, dans le chapitre XIV de L’Origine des espèces, publié en 1855, dit clairement que si on connaissait l’arbre de descente biologique des groupes humains on pourrait en tirer celui des langues. Cet essai, comme nous l’avons vu, n’a été fait qu’en 1988 pour la première fois et indépendamment de la prophétie de Darwin.


  La première analyse quantitative moderne et complète de la ressemblance entre les langues indo-européennes ne date que de 1992. Elle est due au statisticien Kruskal et aux linguistes Dyen et Black, qui ont mesuré la fréquence des mots d’origine commune dans toutes les paires possibles entre environ six douzaines de langues indo-européennes, en utilisant la liste glottochronologique standard de deux cents mots. En appliquant à leurs données deux méthodes modernes de reconstruction d’arbres développées en génétique, nous avons obtenu des arbres reproduisibles qui correspondent approximativement à l’arbre de Schleicher. La plus grande différence est la position de la racine. Les groupements plus importants de langues indo-européennes sont les sous-familles germanique (qui comprend aussi la langue anglaise et les langues Scandinaves), italique (issue du latin), balto-slave, celtique, indienne et iranienne (que la plupart des linguistes considèrent comme un seul branchement, tandis que, selon Kruskal et ses collègues, elles sont séparées). Plusieurs langues ont une origine isolée et séparée de ces sous-familles: l’albanais, l’arménien et, plus tard, le grec. Les langues éteintes comme l’hittite et le tocharien ne sont pas comprises dans cette analyse. Le même arbre a été obtenu par deux méthodes de reconstruction (UPGMA et NJ) et est donné en résumé dans la figure3.


  Il est possible que les langues isolées comme l’albanais et l’arménien et, avec moins d’évidence, le grec soient originaires de la première vague, qui est partie de la Turquie. Leur ancienneté par rapport aux autres branches est responsable de leur position dans l’arbre. Elles sont aussi géographiquement plus proches de la Turquie.


  Notre analyse rassemble les langues indienne et iranienne dans une branche indo-iranienne, selon la tradition classique des études indo-européennes et à la différence des conclusions de Kruskal et al., obtenues par une méthode statistique qui n’utilise pas les arbres. Mais la partie commune aux branches, dans notre arbre, est brève et sa longueur n’est pas significativement différente de zéro, ce qui diminue la force de la conclusion selon laquelle les langues indiennes et iranienne ont une origine commune.


  Les autres branches sont peut-être dérivées de la deuxième vague de migrations indo-européennes, qui part de l’aire kourgane de l’ouest, tandis que la branche indo-iranienne viendrait d’une aire kourgane de l’est.
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  Bien d’autres expansions ont apporté des langues nouvelles à des terres nouvelles. Les expansions démiques que nous connaissons ont presque toutes été accompagnées par leur langue d’origine. Entre les expansions préhistoriques étudiées soit génétiquement, soit linguistiquement, celle des populations parlant la langue bantoue présente un intérêt particulier. Malgré les contacts et les échanges avec des peuplades parlant d’autres langues, comme les Nilo-Sahariens en Afrique de l’Est et les Khoisanides en Afrique du Sud, les Bantous ont gardé leur individualité génétique, qui les distingue des autres Africains de l’Ouest dont ils sont issus. Partis du Nigeria et du Cameroun, ils se sont dirigés vers le sud, non loin de la côte atlantique. Cette première expansion a débuté à l’époque néolithique, il y a plus de trois mille ans. Plus tard, l’expansion bantoue a été favorisée par l’utilisation du fer, dont on trouve des traces archéologiques très claires au Nigeria dès cinq cents ans avant Jésus-Christ. C’est seulement vers l’an zéro de notre ère que les Bantous ont atteint la région des Grands Lacs (Ouganda et Kenya) et, dès cette époque, l’archéologie trouve un fort développement de l’usage du fer.


  L’expansion bantoue vers le sud s’est développée du côté occidental et du côté oriental, les deux courants se mêlant plus tard. Il semble que les Bantous étaient encore à quelques centaines de kilomètres du Cap lorsque les Hollandais y ont débarqué vers 1650. La vitesse de cette expansion est un peu plus rapide (environ un kilomètre et demi par an) que celle de l’agriculture néolithique qui est partie du Moyen-Orient. Dans la plupart de leurs expansions, les Bantous pouvaient utiliser des haches de fer, plus efficaces que les haches de pierre pour ouvrir la forêt. La génétique montre que le sud de l’Afrique a été atteint d’abord par l’expansion occidentale et que l’expansion orientale s’est arrêtée bien avant, ce que prouvent à la fois les dernières découvertes archéologiques, qui montrent que les Bantous sont arrivés très tôt dans la région de la Namibie, et les plus récents résultats de la linguistique, qui n’avait pas jusqu’ici exploré suffisamment les langues de la branche occidentale.


  Il n’est pas possible que la corrélation entre langues et gènes soit parfaite puisque les conquêtes rapides de grandes régions peuvent permettre de remplacer les langues originelles par des langues non-apparentées, mais ces phénomènes ne semblent pas assez fréquents pour que la corrélation disparaisse. Nous voyons également qu’en cas d’échanges génétiques prolongés avec des voisins différents, les gènes peuvent être remplacés. Cependant, malgré ces deux causes de confusion, la corrélation entre gènes et langues reste positive et statistiquement significative.


  Il est intéressant de noter que même au niveau microgéographique, les régions ayant été soumises à une étude détaillée ont montré des corrélations très élevées entre géographie, génétique, linguistique et autres aspects culturels, comme les noms de famille. Souvent, la mosaïque génético-linguistique observée nous montre très clairement les effets des nombreuses expansions– certaines sont connues historiquement–, leurs superpositions et leurs interactions. Il arrive que l’on trouve des perturbations, mais elles ne parviennent pas dans la plupart des cas à détruire la clarté de la corrélation entre peuples, gènes et langues.


  L’évolution des langues est un sujet du plus haut intérêt. Dans ce chapitre, nous n’avons fait que l’aborder pour expliquer les raisons des ressemblances entre gènes et langues. Mais l’évolution linguistique est aussi très importante pour comprendre l’évolution culturelle, que nous allons analyser dans le chapitre suivant.


  Chapitre6

  

  LA TRANSMISSION

  ET L’ÉVOLUTION CULTURELLES


  L’homme se distingue des autres animaux, même de ses cousins les plus proches, par la richesse de sa culture et par la place qu’elle occupe dans sa vie. La culture n’est pas réservée à la seule espèce humaine comme on ne manque pas de le constater dès que l’on accepte de définir le terme de façon assez large. Les anthropologues ont proposé des centaines de définitions de la culture qui sont pour la plupart très abstraites et excluent la technologie. Je préfère adopter une position inverse et donner la définition la plus simple et la plus vaste possible: elle inclut la technologie, qui a joué et continue de jouer un rôle essentiel dans l’évolution culturelle et dans l’histoire humaine. Une telle définition inclut la culture animale, naturellement moins développée que la culture humaine puisque la communication est très réduite, mais dont les origines et les conséquences sont identiques.


  La culture est le résultat de ce qu’on apprend d’autrui, par opposition à ce qu’on apprend seul, par soi-même. S’il s’agit dans les deux cas d’un apprentissage, la différence est grande entre apprendre par soi-même et apprendre par les moyens culturels que nous donne autrui. On apprend d’autrui en regardant faire ou en recevant un enseignement direct (oral ou écrit). La voie culturelle est la seule qui permette aux générations d’accumuler aisément des connaissances; elle l’emporte donc largement par la quantité d’enseignement sur la simple expérience, qui limite la somme des connaissances à la durée d’une vie.


  La culture est également importante chez l’animal. L’enseignement que donnent les parents, surtout la mère, chez les mammifères et les oiseaux, est essentiel dans la plupart des espèces. Il existe aussi des formes d’enseignement indirectes et innées, comme l’imprinting chez l’oiseau: l’oisillon apprend à reconnaître la mère et même l’espèce auquel il appartient grâce à l’individu avec lequel il passe les premières heures de sa vie après l’éclosion de l’œuf. Selon les espèces d’oiseaux, le processus est plus ou moins complexe. Il s’agit là d’adaptations biologiques dont il existe peut-être chez l’homme des équivalents, mais très mal étudiés. Ce phénomène pourrait être qualifié de «période sensible» ou «période critique». Nous en montrerons des exemples chez l’être humain.


  L’éducation chez l’homme se fait principalement par l’imitation ou l’enseignement direct. On ne note pas de différences formelles dans les deux cas. Il y a toujours au moins un transmetteur et un receveur (destinataire ou bénéficiaire), et des informations qui passent entre ces deux individus. L’existence du langage permet évidemment d’accroître l’efficacité de ce processus. Chez l’homme, la langue est la base de la culture. Le langage constitue donc cette innovation qui a permis à l’homme moderne de s’adapter et de se rendre maître de l’univers en assez peu de temps. Le pouvoir que confère la culture est énorme. Il peut avoir indifféremment des effets positifs ou négatifs. L’homme saura-t-il résister aux pulsions autodestructrices qui peuvent à tout moment être déchaînées et que les technologies modernes rendent encore plus dangereuses? Retournera-t-il à cette forme de vie élémentaire, antérieure à la maîtrise de l’univers?


  Le langage est une innovation à la fois biologique et culturelle puisque l’anatomie et la physiologie, qui le rendent possible, évoluent par sélection naturelle. L’enfant naît avec la pulsion et la capacité d’apprendre une langue. En cela, il se distingue des espèces animales les plus proches, qui disposent de moyens de communication beaucoup plus limités. Il est probable que même l’homme de Neandertal– l’homme pré-moderne le plus proche de nous– avait des possibilités similaires, quoique plus faibles. On a émis l’hypothèse que son larynx n’était pas suffisamment long pour produire la richesse de voyelles dont nous sommes capables, mais les preuves avancées n’ont pas de fondement sûr. Le langage lui-même est une création culturelle qu’a rendu possible et peut-être même commandé un substrat anatomique et neurologique précis. Il est également le véhicule principal de la culture chez l’homme. C’est donc par son effet présent et passé sur la culture au cours du développement du genre Homo que le langage a pu donner à l’homme moderne un avantage sélectif précis et que les bases biologiques qui l’ont rendu possible ont pu atteindre leur complexité actuelle.


  Ce développement a probablement été très graduel et progressif. L’Homo habilis était peut-être, il y a deux millions d’années, doué de parole; Tobias (1978) a montré que dans les six crânes analysés se trouvait une cavité plus accentuée, à côté de l’hémisphère cérébral gauche. C’est la région où se trouve chez l’homme moderne une protubérance cérébrale reliée à l’un des centres neurologiques de la parole, l’aire de Broca. L’observation de Tobias montre donc que ce centre avait déjà atteint un certain degré de développement chez la première espèce que nous appelons du nom générique Homo. On ne trouve pas de protubérance semblable chez le singe.


  La culture comme moyen d’adaptation biologique


  La capacité d’apprendre est l’une des caractéristiques les plus marquées du vivant; on la trouve même dans des organismes très simples. La culture, ou capacité d’apprendre à partir de l’expérience d’autrui, en est une forme spéciale qui repose sur la communication. La vitesse et la précision de la communication, de même que notre capacité à mémoriser ce que nous apprenons par la voie culturelle, sont les facteurs qui gouvernent l’efficacité de la culture. Naturellement, il ne suffit pas que la culture existe pour qu’elle soit utile d’un point de vue biologique. Mais quelques exemples permettent de comprendre facilement sa valeur potentielle pour l’adaptation biologique. Ainsi, pour se nourrir sans dangers, nos sensations gustatives et olfactives ne suffisent pas: il est nécessaire de connaître les plantes vénéneuses. Nombre d’animaux apprennent pareillement à distinguer les bons aliments des mauvais. Savoir qu’un prédateur constitue une menace résulte également d’un apprentissage culturel. Ainsi notre peur des serpents nous aide-t-elle à les éviter.


  La culture nous permet d’accumuler les découvertes antérieures et de tirer profit de connaissances transmises par nos ancêtres que nous n’aurions pu avoir si nous avions été livrés à nous-mêmes. Certes, il est toujours possible de découvrir par soi-même le calcul différentiel et intégral. Certains grands mathématiciens y sont bien parvenus. Mais les chances pour un individu parti de rien d’y arriver sont extrêmement faibles. Leibniz et Newton eux-mêmes se sont servis des connaissances acquises pour livrer leurs contributions fondamentales. Jusqu’à l’invention de l’écriture, l’accumulation de connaissances était limitée par la mémoire de l’homme, qui varie d’un individu à l’autre. Cette limite a aujourd’hui disparu. L’explosion de l’informatique depuis vingt ans est en passe de transformer le monde grâce aux possibilités de communication qu’elle offre et à la vitesse d’accès aux informations qu’elle autorise. C’était encore impensable il y a quelques années.


  La culture est semblable au patrimoine génétique dans la mesure où dans l’une comme dans l’autre s’accumulent de génération en génération de très utiles informations. Le génome se redouble par duplication de l’ADN; l’information culturelle se redouble en passant des cellules nerveuses du cerveau d’un individu à un autre. Il arrive que la transmission de la culture se fasse par la voie traditionnelle (l’observation ou la conversation), par le livre, la bande magnétique ou d’autres supports techniques propres aux technologies les plus modernes. L’évolution résulte de l’accumulation de nouvelles informations. Dans le cas de la mutation biologique, il peut s’agir d’une erreur de transmission génétique, c’est-à-dire d’une altération de l’ADN lors du passage du parent à l’enfant. Dans le cas de la transmission culturelle, une différence volontaire ou accidentelle apparaît entre le «texte» original et sa copie. Comme dans le cas de la mutation biologique, le changement peut être utile, sans effet ou néfaste. Or la mutation biologique est, d’après ce que nous en savons, un fait spontané, dû au hasard. Une «mutation» culturelle peut être accidentelle et faible comme l’est une mutation biologique. La copie des manuscrits dans les monastères au Moyen Âge en offre un exemple. Elle a donné lieu à de petites variations dues aux erreurs introduites par un copiste dans la préparation d’un manuscrit Y à partir d’un manuscritX et reprises dans les versions ultérieures. La plupart de ces erreurs sont probablement accidentelles, ce sont des fautes d’inattention. Parfois, le copiste prend l’initiative de faire un changement qui, à son avis, aide à la compréhension ou à la qualité du texte, mais qui, en général, trouble les philologues qui l’analysent. Les «mutations» culturelles qui semblent relever du hasard sont très proches des mutations biologiques.


  Mais il existe bien une distinction fondamentale. Nombre de mutations culturelles sont voulues et dirigées vers un but précis, alors que les mutations biologiques ne visent pas à l’amélioration du résultat mais sont déterminées par le hasard. Au niveau de la mutation, l’évolution culturelle peut être visée, l’évolution biologique ne l’est pas.


  Si l’innovation culturelle est souvent recherchée, l’histoire montre qu’elle est rarement profitable. Il arrive qu’elle avantage l’individu qui l’a proposée, mais souvent une innovation qui devrait améliorer une situation sociale manque son but et se révèle inutile, inappropriée ou désastreuse. L’histoire politique est pleine d’exemples de ce genre; en voici un classique. Une confiance exagérée dans la précision de l’hérédité biologique, et surtout un amour trop aigu pour ses propres fils, ont rendu très populaire, dans le monde entier, la transmission du pouvoir de père en fils. Ce système ne fonctionne pas avec une régularité suffisante, même quand le pouvoir des souverains a été fortement diminué par l’abolition de la monarchie absolue, et les événements modernes montrent que même les familles royales réduites à l’état de symbole n’offrent pas assez de garanties de succès.


  Pourtant, l’adaptation tend généralement à créer et à maintenir des coutumes et des institutions ayant un fonctionnement social, certes loin d’être parfait, mais capable de durer assez longtemps et, si c’est nécessaire, en incorporant des modifications suggérées par l’expérience. Les changements continuels de coutumes qui s’ensuivent peuvent faire oublier les raisons originelles de tel ou tel usage; en manque d’histoire, il devient très difficile, au bout de quelque temps, de reconstruire les raisons de certaines coutumes et règles sociales. Un exemple qui mériterait plus de recherche est celui de la régulation des naissances dans les cultures économiquement plus primitives, qui semblent durer depuis très longtemps et descendre probablement du Paléolithique. Il y avait alors, comme il arrive que ce soit encore le cas chez les Pygmées africains et chez beaucoup– peut-être même chez tous– de chasseurs-cueilleurs, une croissance de population très lente, due à la rareté des naissances. C’est au Néolithique seulement que la population a eu la chance de croître rapidement grâce à la possibilité que les hommes avaient de produire leur nourriture au lieu de devoir se contenter des fruits de la Nature. De multiples causes vont aussi dans le même sens, et je ne pense pas que les Pygmées africains soient conscients du fait que leurs règles de procréation puissent être le résultat de nécessités différentes et plus valables que celles qu’ils se donnent. En effet, ils ne veulent pas avoir plus d’un enfant tous les quatre ans, car ils croient qu’un deuxième enfant, conçu trop vite après le premier, fait courir à ce dernier un risque mortel plus important. Assurément, les Pygmées expriment là une motivation sincère, mais d’autres raisons peuvent intervenir, par exemple la nécessité qu’ont ces populations nomades de se déplacer fréquemment, ce qui est difficile lorsqu’on doit porter dans ses bras plusieurs enfants en bas âge. La nécessité d’une stabilité démographique peut également justifier cet intervalle de quatre ans. La mortalité infantile est probablement plus faible chez les Pygmées que chez leurs voisins, les agriculteurs africains, puisque les enfants sont nourris au sein pendant trois ans, conformément aux croyances des Pygmées. Mais avec un intervalle de quatre ans entre les naissances successives, la population demeure à peu près stable, du moins tant que l’environnement des Pygmées– la forêt tropicale– n’est pas sérieusement menacé. Avoir un enfant tous les quatre ans seulement, voilà qui n’est pas facile à mettre en œuvre. Certains chercheurs pensent que l’allaitement au sein permet d’éviter une nouvelle grossesse, mais cela ne semble pas suffire. On a écrit alors que la tétée répétée plusieurs fois jour et nuit suffisait à prévenir de nouvelles ovulations. En vérité, les Pygmées évitent les grossesses trop rapprochées en observant un tabou sexuel pendant les trois ans qui suivent l’accouchement. Ils acceptent ce sacrifice pour que leurs enfants soient en bonne santé sans penser aux autres avantages qui résultent de ce long intervalle et qui d’ailleurs ne suffiraient probablement pas à leur donner cette force morale tirée du désir de préserver la santé des enfants.


  Il me semble que ce tabou sexuel n’existerait pas si l’allaitement au sein maternel pendant trois ans suffisait.


  Chaque jour, nous sommes confrontés à des situations où il nous faut prendre une décision, qui peut être simple ou très importante lorsqu’elle engage plusieurs années de notre vie. Ces choix que déterminent souvent de nombreux facteurs constituent une sorte de «sélection culturelle». À la différence de la sélection naturelle, qui choisit parmi les individus d’une espèce les mieux adaptés aux conditions de vie, dans la sélection culturelle c’est l’individu qui choisit entre les différentes possibilités celle qui lui paraît la mieux adaptée à ses besoins et à ses goûts. En dernier ressort, pourtant, c’est la sélection naturelle qui tranche, puisqu’elle opère en fonction des choix culturels que nous avons faits. Si les décisions prises nous ont aidé à survivre jusqu’à ce que nous soyons en âge de nous reproduire et de procréer, nos choix culturels et les prédispositions biologiques qui ont facilité l’acceptation de ces choix seront favorisés par la sélection naturelle. Toute décision d’ordre culturel passe donc deux contrôles: d’abord celui de la sélection culturelle, où l’individu choisit, puis celui de la sélection naturelle, qui évalue automatiquement l’utilité de ce choix en fonction des nécessités biologiques fondamentales qui assurent la conservation de l’espèce. Toute décision culturelle satisfaisante sera favorisée par la sélection naturelle. Il se crée alors une corrélation positive entre les deux formes de sélection.


  Les décisions importantes dont dépendent les fonctions essentielles à la continuation de l’espèce obéissaient chez nos ancêtres pré-humains à des pulsions assez précises. L’homme d’aujourd’hui obéit toujours aux mêmes pulsions, mais des décisions de nature culturelle peuvent s’interposer plus aisément et les modifier. Parfois très fortes, ces pulsions sont rarement absentes. Par exemple, beaucoup de nos sensations et de nos actions sont accompagnées de plaisir ou de douleur. Elles peuvent aussi être neutres, mais le plus souvent une charge affective– positive ou négative– accompagne et, peut-être, dirige toutes nos activités. Une certaine dose d’introspection est nécessaire pour s’en apercevoir, aussi je pense qu’il sera plus facile de s’en convaincre en notant que chaque mot prend une tournure affective (voyez les mots «bon» et «mauvais»). Il arrive aussi qu’un mot acquière une charge affective à partir de son contexte: «ivre de joie», «ivre mort».


  Cette coloration affective est certainement le fait de structures cérébrales, mais on connaît mal celles-ci. On connaît des centres internes qui, stimulés expérimentalement, provoquent des sensations de plaisir ou de douleur. Ces centres internes, qu’on appelle parfois «centres de récompense», jouent sans doute un rôle important dans nos prises de décision, quoiqu’il existe naturellement un niveau de décision supérieur puisqu’il nous arrive de prendre des décisions qui, nous le savons d’avance, nous exposent à des douleurs physiques ou d’autre nature. Mais il doit être vrai, en général, que les décisions qui comportent le risque ou l’assurance de générer à court terme de la douleur sont tout de même prises dans l’attente de récompenses agréables qui soient d’une autre nature. En tout cas, il est clair que plaisir, peur et douleur peuvent influencer nos décisions. C’est à ce niveau que l’on discerne le plus aisément la possibilité de dissociation entre sélection naturelle et sélection culturelle. Les drogues produisent un plaisir qui peut conduire à la mort l’homme qui les utilise ou réduire celui-ci à une vie végétale. La peur de connaître la vérité sur son état de santé ou la peur de la douleur peuvent tenir un malade éloigné du médecin au moment où une consultation serait plus qu’utile. Dans la tribu Fore de Nouvelle-Guinée, on avait coutume de manger ses parents lorsqu’ils étaient morts; une maladie infectieuse toujours mortelle, le kuru, se transmettait ainsi de parent à enfant. Il a fallu déployer une grande force de persuasion pour convaincre les Fores, élevés dans cette habitude, de renoncer à ce rite nécrophage qu’ils considéraient, eux, comme un devoir envers leurs parents. Les tendances biologiques et les tendances culturelles entrent donc souvent en conflit, et il ne faut pas toujours suivre ses pulsions si l’on veut éviter certains dangers. Le conflit entre le désir sexuel et la connaissance du danger que représente le sida en offre un exemple bien actuel.


  Comment la culture se transmet-elle?


  Nous recevons notre culture d’autrui et nous la transmettons à d’autres encore. On trouve souvent une génération de différence entre celui qui transmet et celui qui reçoit, surtout lorsque la transmission s’opère de parents à enfant. Aujourd’hui, il est fréquent que le passage de l’information culturelle soit rapide grâce aux moyens électroniques.


  Comme nous avons là une distinction très importante à faire, nous avons emprunté à l’épidémiologie les termes de transmission verticale et horizontale pour indiquer les deux cas principaux de transmission: de parent à enfant, et entre individus non apparentés ayant souvent moins d’une génération d’écart. À l’évidence, le premier type de transmission est lent, puisque l’unité de temps est longue, et il offre des ressemblances avec la transmission génétique; le deuxième type, au contraire, peut être très rapide et comporter (mais pas nécessairement) des ressemblances avec les épidémies dans la mesure où les maladies infectieuses se propagent par contact direct entre individus. Même si cette distinction entre transmission verticale et transmission horizontale est à la base de la théorie de la transmission et de l’évolution culturelles, elle n’est pas suffisante. Un grand nombre de formes spécifiques de transmission possèdent en effet une dynamique propre. On peut aussi avoir plus d’un individu du côté de la réception, ce qui rend l’évolution culturelle particulièrement rapide, ou bien plusieurs individus du côté de la transmission, ce qui la rend particulièrement lente. Il est important de distinguer ces différents types de transmission, car ils ont des conséquences inégales sur la dynamique culturelle des générations, c’est-à-dire sur l’évolution culturelle. Nous en avons examiné deux aspects particuliers: la variation d’un caractère culturel dans le temps, et la variation entre individus d’un même groupe social et entre groupes sociaux différents. Avec Marcus Feldman, de Stanford, nous avons étudié les conséquences théoriques des différents mécanismes de transmission culturelle; il nous a paru utile de distinguer au moins quatre cas et sous-cas.


  Soulignons que la transmission culturelle comporte deux phases successives: d’abord, la communication d’un élément nouveau, puis son acceptation. Toute communication pouvant être mal entendue, oubliée ou simplement peu convaincante, il n’est jamais certain qu’une acceptation lui succède. Souvent, la communication doit être répétée pour connaître une suite favorable. Si le transmetteur possède une autorité politique ou religieuse, ou encore du prestige, les chances sont plus grandes. L’âge du transmetteur et du receveur ont également leur importance.


  Dans la théorie qui suit, nous n’avons retenu comme transmission que les communications suivies d’une acceptation. D’habitude, nous appelons «coefficient de transmission» la probabilité qu’une communication particulière d’un ou plusieurs transmetteurs à un ou plusieurs receveurs ait été faite et acceptée. Mais nous n’en ferons pas usage dans cette brève description. À chaque fois, nous nous référerons à un caractère ou à un fait spécifique appris par voie culturelle, comme une notion, une habitude, une croyance, un comportement, etc.


  Nous distinguons plusieurs configurations de transmission verticale, et trois types de transmission horizontale mettant en rapport un transmetteur et un receveur, un transmetteur et plusieurs receveurs, plusieurs transmetteurs et un seul receveur.


  1)La transmission verticale s’effectue d’un individu à un autre individu appartenant à la génération suivante. C’est le cas parent-enfant. Une parenté biologique entre les deux pôles de la transmission n’est pas nécessaire, car une parenté adoptive produit le même effet. Dans la paternité ou la maternité, biologique ou adoptive, l’influence culturelle du parent sera en général très étendue. Cette transmission a des conséquences évolutives semblables à la transmission biologique, surtout si le transmetteur est un parent seul (transmission uniparentale): les règles sont alors pratiquement identiques à celles d’une transmission génétique «uniparentale» simple (comme pour la transmission mitochondriale). On en conclut que la transmission verticale peut être aussi conservatrice que l’hérédité chromosomique. La variation sera introduite seulement par mutation ou par immigration d’individus venant d’une autre société différente pour le caractère considéré. La transmission s’effectuant de grands-parents à petits-enfants est encore plus conservatrice que celle qui s’effectue de parents à enfants– exactement deux fois plus; et la transmission sur plusieurs générations peut maintenir presque inchangés de vastes espaces culturels très importants. En témoigne l’influence de philosophes grecs comme Platon et Aristote jusqu’à la Renaissance, celle de philosophes de l’Église catholique comme saint Augustin et saint Thomas, ainsi que la transmission orale de certains textes religieux avant l’introduction de l’écriture. La plupart des religions montrent une forte conservation de rites et de dogmes.


  2)La transmission horizontale la plus semblable à une maladie contagieuse est celle qui s’effectue entre deux individus de même génération ou de générations différentes, mais n’entretenant pas de relation biologique ou sociale précise et durable comme c’est le cas dans la transmission verticale. Dans le cas des épidémies, le contact qui transmet la maladie d’une personne malade à une personne saine peut être très bref, pour autant qu’il permette le passage de l’agent pathogène; dans le cas de la culture, il faut généralement qu’il rende possible une communication plus intime et plus longue. Lorsque le transmetteur appartient à une génération antérieure à celle du receveur, nous parlons de transmission oblique– précision nécessaire car c’est grâce à une telle transmission que l’information passe d’une génération à l’autre. Une analyse complète de la structure de la population par âge et de la probabilité de transmission selon l’âge des transmetteurs et des récepteurs est possible, mais difficile à généraliser en raison de complications mathématiques. Les problèmes théoriques sont semblables à ceux des épidémies de maladies contagieuses, qui ont été étudiés en détail. Ces analyses peuvent être appliquées presque directement à la transmission culturelle, même si l’intérêt pratique n’est pas nécessairement le même dans les deux cas. En général, une mutation culturelle réussie donne l’impulsion à une épidémie culturelle: l’effectif des individus convertis à la nouveauté augmente dans le temps de façon logistique, jusqu’à un maximum qui peut être la population entière ou une fraction de la population. Ce sont les barrières géographiques, sociales ou économiques qui constituent les principales limites. Les chances de succès sont déterminées par une série de facteurs au premier rang desquels figure l’attrait pour la nouveauté culturelle. La question de savoir si cette nouveauté aura du succès est semblable à celle qui se pose dans le cas d’une maladie infectieuse: la capacité du virus ou du parasite à se reproduire dans l’organisme qui l’accueille est contrôlée par un seuil qui doit être dépassé pour qu’une épidémie puisse naître et se répandre.


  3)Dans les temps qui ont suivi les développements de l’agriculture et de l’économie pastorale, la structure sociale s’est complexifiée, s’éloignant de plus en plus de la simplicité des sociétés de chasseurs-cueilleurs, très égalitaires à en juger par les données ethnographiques. Avec l’accroissement numérique des groupes sociaux, l’autorité des chefs et des clans est devenue nécessaire ou a fini par s’imposer malgré les résistances. Ensuite, la société s’est stratifiée en classes sociales, avec une hiérarchie parfois très précise. Dans ces conditions, la transmission de la volonté du chef à tous les membres a donné lieu à un mécanisme mettant en jeu un transmetteur et plusieurs receveurs, avec plusieurs échelons hiérarchiques. Le même type de transmission multiple a pris de l’importance dès que l’enseignement s’est professionnalisé, et le maître a commencé d’avoir plusieurs élèves à la fois ou répartis dans le temps. La transmission de un à plusieurs est donc celle d’un chef à ses sujets, celle d’un maître à ses élèves, ou celle d’un individu prestigieux et populaire à ses disciples. Avec nos médias modernes, la vitesse de transmission a augmenté jusqu’à sa limite théorique. Pour des événements importants, une information peut être transmise à un milliard d’individus (ou plus) presque simultanément.


  La transmission culturelle est plus facile, rapide et efficace quand un chef autoritaire et puissant impose l’acceptation de la nouveauté. Plusieurs changements sociaux ont pu ainsi résulter de la volonté d’une autorité puissante. Les papes ont autorité pour proposer des dogmes nouveaux, qui doivent être acceptés sous peine d’exclusion de la communauté catholique. Dans une veine moins sérieuse, toujours en Italie, en période fasciste on a essayé d’imposer l’usage de la deuxième personne du pluriel (voi) au lieu de la troisième du singulier (lei) pour parler aux personnes auxquelles on doit le respect. L’usage de la troisième personne du singulier venait de l’espagnol; il avait été imposé dans l’Italie du Sud après la conquête aragonaise, et en Lombardie avec la domination espagnole qui a suivi la défaite de François Ier. L’usage du vouvoiement était déjà assez répandu dans certaines parties d’Italie. Mais l’usage n’a pas pris. Le lei est resté. De même, la tentative fasciste d’abolir l’usage de mots étrangers en italien n’a-t-elle rencontré que peu d’écho, exception faite du néologisme autista qui a remplacé le mot «chauffeur», plus difficile à prononcer en italien. Il n’est pas facile d’imposer quelque chose aux Italiens, et la plus grande conquête du fascisme a peut-être été de les contraindre à s’inscrire au parti fasciste, sous peine de perdre leur emploi, et à porter l’insigne du Parti à la boutonnière.


  Plus importantes sont les nouveautés qui se sont répandues au Tibet et dans certaines parties de l’Inde, où l’on trouve encore aujourd’hui une polygamie polygynique (un mari avec plusieurs femmes) et une polygamie beaucoup plus rare ailleurs, de forme polyandrique (une femme avec plusieurs maris). Les deux polygamies peuvent coexister dans un même village (W.Durham), et il existe aussi des mariages mixtes, à la fois polygyniques et polyandriques. Les femmes d’un mari sont souvent sœurs, et les maris d’une femme sont souvent frères. Il y a là un avantage précis, puisqu’on peut de cette façon éviter le fractionnement de l’héritage des propriétés agricoles. C’est du point de vue social une innovation courageuse. Ailleurs, le même problème a été résolu par une solution injuste, la primogéniture, ou d’autres formes similaires. L’histoire de la polyandrie ne semble pas être connue, bien qu’il y ait peut-être dans les monastères tibétains des documents et des données historiques qui pourraient expliquer ce phénomène social et son développement. Une hypothèse qui semble possible est que dans un système féodal très strict comme au Tibet, des chefs féodaux, en accord avec les chefs religieux, pouvaient se permettre d’expérimenter et d’appuyer des innovations qui peuvent sembler à nos sensibilités d’Occidentaux tout à fait extrêmes. Je dois dire que les trois oncles de ma femme, les frères Buzzati, dont l’un était Dino, l’écrivain bien connu en France, avaient déclaré qu’ils auraient aimé épouser la même femme tous les trois, et que deux d’entre eux ne se sont pas mariés, peut-être parce qu’ils ne pouvaient pas mener ce projet à bien…


  4)Le mécanisme inverse: plusieurs transmetteurs à un (ou plusieurs) receveurs est aussi très important. Dans un groupe social, il arrive souvent que plusieurs sieurs membres, et potentiellement tous les membres d’un groupe, exercent une pression psychologique sur un nouveau membre (adepte, initié, ou simplement très jeune). Chacun de ces individus se trouve ainsi au centre de pressions multiples, toutes exercées dans la même direction, et donc beaucoup plus efficaces que s’il n’y avait qu’un seul transmetteur. Cette «pression sociale» peut se produire dans un groupe social réduit, comme une famille nucléaire, ou dans un groupe social plus grand. Ce mécanisme de transmission multiple a été nommé «concerté». Mais à la différence de la transmission verticale uniparentale, il ne permet pas le maintien de la variation individuelle des membres du groupe, mais tend à rendre le groupe homogène, sans changement aucun. Il est ainsi le processus de transmission le plus conservateur qui soit.


  Le groupe social le plus important est celui de la famille, qui exerce une pression formidable surtout sur les plus jeunes de ses membres, ce qui présente aussi un avantage, car les receveurs sont alors dépourvus de sens critique et incapables de résistance. Il existe tout de même, nous le savons, des individus en mesure de résister à ces influences. La révolte tend à se développer plus tard dans ce cas, et donne naissance à la contestation. Lorsque cette transmission est vraiment cohérente, elle est la plus puissante.


  Dans des ouvrages parus récemment, H.Le Bras et E.Todd ont utilisé la notion développée par Le Play selon laquelle il existe en France trois types de familles:


  –la famille patriarcale autoritaire, répandue dans le nord-ouest de la France, au sein de laquelle le patriarche, véritable chef de famille, prend des décisions irrévocables au nom de tous les membres de la famille. Il s’agit là peut-être d’une coutume héritée des peuples celtiques;


  –un autre type de famille patriarcale est celle où l’entraide est la règle et où les jeunes sont souvent libres de se marier et d’avoir des enfants tout en restant dans la famille s’ils n’ont pas les moyens de s’établir ailleurs; les personnes âgées restent en famille et sont soignées par les autres parents. Ce type de famille communautaire est commun dans le Sud-Ouest, sur un espace qui correspond, au moins sur la base de données génétiques, à la région proto-basque;


  –la famille nucléaire stricte, répandue dans le Nord-Est, au sein de laquelle les jeunes gens peuvent se marier et avoir des enfants seulement s’ils ont les moyens de s’établir ailleurs et être indépendants du point de vue financier. Leur espace correspond à celui qui reçut des Francs la plus grande influence, et il est intéressant de noter que des recherches historiques récentes ont montré que ce type de famille était courant aussi en Allemagne et en Angleterre. Cette structure encourageant les jeunes à se déplacer dans les lieux où ils ont le plus de chance de trouver un emploi a probablement favorisé de cette façon le développement industriel.


  Le Bras et Todd ont émis l’hypothèse très stimulante, bien que critiquée, que la structure de la famille influence fortement la vision politique. Le microcosme familial peut déterminer largement le macrocosme social. Les membres de la famille, devenus adultes, cherchent des systèmes sociaux qui reproduisent d’une certaine façon ceux auxquels la vie en famille les a habitués. C’est pourquoi la monarchie et les systèmes autoritaires sont très populaires dans le nord-ouest de la France; dans le Sud-Ouest, le vote socialiste est plus répandu (mais pas le vote communiste, qui est plus commun à un espace géographiquement intermédiaire et qui a une histoire différente); et dans le Nord-Est, le vote est plutôt en faveur d’une économie libérale. Naturellement, il s’agit d’une corrélation statistique, analysée en détail par Le Bras et Todd en France et plus tard, par Todd, ailleurs. Il est aussi intéressant de constater que les divisions de la France par type de familles montrent une forte corrélation avec l’histoire génétique. Je ne crois pas qu’il faille chercher dans les gènes les raisons de ces préférences; l’explication sociologique du rapport entre microcosme familial et macrocosme social me semble très vraisemblable, et la conservation de la forme de la famille en excellent accord avec notre théorie de la transmission culturelle. La corrélation des différences sociologiques avec les différences génétiques est simplement la conséquence de la séparation ethnique. Les différences ethniques profondes et anciennes ont pu être conservées pendant vingt siècles et plus grâce à la conservation culturelle des structures de la famille. Elles doivent à leur tour cette conservation au fait qu’inévitablement la structure familiale est héritée du groupe familial, par transmission verticale renforcée par la pression sociale à l’intérieur d’un groupe social très puissant, qui agit sur les nouveaux membres lorsqu’ils sont les plus sensibles, c’est-à-dire quand ils sont jeunes.
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  Il vaut la peine de signaler que cette hypothèse a été confirmée par une étude indépendante (Guglielmino et al.). Dans une analyse des données de l’atlas ethnographique de Murdock, limitée pour le moment à l’Afrique, nous avons noté que les caractères culturels les mieux conservés sont ceux de la famille. La conservation a été prouvée sur la base de la corrélation avec la linguistique, qui montre en général la plus grande corrélation avec la génétique. Les données génétiques n’étaient pas suffisamment complètes et détaillées pour permettre une analyse de leur corrélation avec les données culturelles sur la structure de la famille, mais les données linguistiques se sont montrées un excellent substitut pour reconstruire l’histoire des sociétés africaines. Cette étude a montré que très peu de caractères culturels autres que ceux de la famille sont bien conservés: la forme et la structure de la hutte, ainsi que certains caractères socio-économiques qui dépendent du degré d’évolution sociale et ne peuvent changer subitement, mais sont à évolution lente.


  La figure1 résume graphiquement les mécanismes de transmission culturelle que nous avons décrits et dont nous avons donné des exemples. Nous avons examiné avec Feldman les conséquences évolutives de ces mécanismes de transmission, autrement dit la façon dont va évoluer un groupe social, lorsqu’une innovation sociale y est introduite. Va-t-elle s’établir facilement ou pas? Nous avons choisi de faire ce travail à l’aide de procédés mathématiques, qui ont l’avantage de la précision, mais ne sont pas forcément appréciés des lecteurs. C’est peut-être la raison pour laquelle les anthropologues n’ont pas manifesté beaucoup d’intérêt pour eux, à la différence des économistes, pour qui l’usage des mathématiques ne pose pas de problèmes. Mais on peut arriver aux mêmes conclusions avec un peu de sens commun. En voici un bref résumé.


  Si dans une famille nucléaire un père ou une mère enseigne à son (ou ses) enfant un comportement particulier qui puisse être considéré comme une nouveauté, il y a de bonnes chances qu’il soit accepté car les jeunes sont plus sensibles que les adultes à l’apprentissage. La nouveauté de comportement peut être une variété qui existe déjà, mais qui n’est pas adoptée universellement, comme par exemple une technique particulière de chasse ou d’agriculture, ou bien une pratique religieuse. Il peut aussi s’agir d’une invention totalement nouvelle. L’acceptation en sera facile, mais pour qu’elle se répande hors des limites de la famille d’origine, il faudra d’autres mécanismes de transmission ou des générations successives au cours desquelles les enfants élevés d’une manière nouvelle transmettront à leur tour l’éducation qu’ils ont reçue. Nous avons déjà dit que ce type de transmission ressemble beaucoup à celui des gènes et qu’il lui est même, dans certaines conditions, presque identique.


  Dans le cas de la transmission horizontale, la diffusion d’une nouveauté à une population peut être beaucoup plus rapide, et même prendre place dans une seule génération, pour autant que son apprentissage en soit aisé et que les conséquences en soient agréables. Comme dans une épidémie, elle peut s’arrêter avant d’avoir atteint toute la population en fonction de nombreuses conditions, semblables dans le cas des maladies infectieuses et de la transmission culturelle.


  La vitesse d’adoption d’une nouveauté atteint son maximum dans le cas de la transmission par un transmetteur à plusieurs receveurs. La décision d’un chef politique autoritaire sera acceptée presque immédiatement par tous les sujets à moins qu’elle ne comporte des désavantages assez forts pour quelques-uns, qui décideront alors de ne pas obéir et d’en subir les conséquences. L’histoire montre qu’on tendait à considérer tous les événements sociaux ou politiques comme entièrement déterminés par les monarques s’il s’agissait de monarchie absolue, ou par des personnages très influents de la Cour ou du système politique dominant. Dans la société moderne, la discussion démocratique détermine une structure plus complexe du procès politique, mais un faible nombre de personnalités du monde politique ou du monde économique continuent de contrôler une fraction importante des décisions qui sont prises quotidiennement dans la vie des nations. Le mécanisme de transmission d’un individu à plusieurs autres permet des transitions très rapides et importantes grâce à la décision d’une seule personne ou d’un groupe très limité au nom d’un groupe beaucoup plus large. La structure hiérarchique de la société peut aider ce procès de transition, initié en haut de la pyramide.


  En revanche, dans le quatrième mécanisme de transmission que nous avons appelé «concerté» ou menant de plusieurs à un, une nouveauté a de très faibles chances d’être acceptée. Un seul transmetteur favorable à l’innovation trouverait la première résistance dans tous ses co-transmetteurs du même groupe social, qu’elle devrait d’abord convaincre. Sans autorité spéciale, cela serait très difficile. Ce mécanisme tend non seulement à engendrer la plus grande résistance aux innovations, mais aussi la plus grande uniformité de la population pour le caractère culturel en question. L’uniformité se retrouve d’ailleurs dans la transmission de un à plusieurs.


  La majorité des caractères culturels se transmettent par plusieurs mécanismes qui souvent peuvent agir dans des directions opposées. Le conflit entre mécanismes de transmission est commun; il arrive qu’on apprenne à l’école des règles de comportement différentes de celles qu’on a apprises en famille, et les compagnons d’école ont souvent des avis très différents de ceux des autorités scolaires et familiales. Le résultat définitif de ces conflits peut varier significativement d’un individu et d’un caractère culturel à l’autre.


  Exemples de transmission culturelle


  La transmission culturelle comprend l’ensemble de l’éducation, familiale et scolaire. Elle inclut également toutes les habitudes et les coutumes qui ne font pas expressément partie de l’éducation. Certes, un individu acquiert celles-ci par des expériences qui lui sont propres, mais là encore l’imitation subconsciente ou même consciente joue un rôle important.


  Il n’est pas facile de distinguer les deux contributions. Les ressemblances entre deux amis ou deux individus ayant un rapport social plus intime comme mari et femme et ayant vécu ensemble pendant un laps de temps assez long, sont en partie l’expression de ce que ces individus ont appris l’un de l’autre et en partie l’expression de similarités qui peuvent avoir donné naissance à leur union. Elles sont parfois très fortes et nous avons étudié sur des groupes d’étudiants des ressemblances entre mari et femme, entre parents et enfants et entre amis en prenant en compte une quarantaine de caractères. Le mari et sa femme étaient le père et la mère des étudiants. En moyenne, les similarités entre mari et femme étaient les plus grandes, suivies par celles entre parents et enfants, et enfin par celles entre amis. Les caractères étudiés touchaient les engagements d’ordre social, les habitudes de vie, les manières d’occuper ses loisirs, les superstitions et les croyances, etc.


  Le résultat le plus intéressant de cette étude est que deux catégories de caractères ont montré de très grandes ressemblances: ceux de la religion et de la politique. Dans le premier cas, les enfants ressemblent à leur mère d’une façon vraiment remarquable, soit par le choix de la religion lors de mariages mixtes, soit par la fréquence de la prière. Le choix de la religion ne nous étonnera pas, car la religion de l’enfant est presque toujours choisie par ses parents à un âge où l’enfant ne peut exprimer ses préférences. Des conversions peuvent se produire plus tard, mais elles sont rares. Or il me semble qu’un étudiant de vingt ans qui continue de prier Dieu est suffisamment autonome pour que sa pratique religieuse ne soit pas seulement la conséquence d’une contrainte familiale. Malheureusement, nos données ne nous disent pas si la prière demeurera pour ce jeune homme une activité importante tout au long de sa vie. Si la mère a une influence prépondérante dans le choix de la religion, le père, lui, semble n’avoir de poids que lorsqu’il s’agit d’habituer l’enfant à se rendre régulièrement sur les lieux de culte– il s’agit là d’un fait social plus que spirituel–, et encore, dans ce cas, la mère dispose d’à peu près la même influence que le père sur l’enfant. En ce qui concerne la politique, la contribution des deux parents est plus équilibrée que dans le cas de la religion.


  L’étude des ressemblances entre parents et enfants reste soumise à la possibilité qu’une partie au moins de la ressemblance soit due à des effets génétiques. Or la distinction entre la transmission biologique et la transmission culturelle n’est pas chose facile. Par exemple, on a longtemps cru que la grande ressemblance entre le quotient d’intelligence (QI) des parents et celui des enfants avait en totalité ou presque une origine génétique. Le célèbre psychologue anglais Sir Cyril Burt, sans doute porté par son enthousiasme, s’est même abaissé à publier de fausses données pour «prouver» l’énorme importance de l’hérédité dans le QI qui, selon lui, permettait de mesurer presque parfaitement l’intelligence. C’est grâce au psychologue américain Léon Kamin que l’on a pu découvrir le pot aux roses.


  À l’origine de l’histoire du QI, on trouve Binet, que le gouvernement français avait chargé de mettre au point une méthode permettant de distinguer précocement les enfants atteints d’un handicap mental, dans le but de les orienter vers des classes spécialisées. Mais ce sont surtout les psychologues américains qui ont essayé de transformer le QI en mesure d’intelligence «pure», indépendante de la culture et du milieu social où les mesures sont prises. Cet enthousiasme déplacé est à l’origine de graves erreurs sociales. Quelques-unes ont été en partie corrigées. L’étude des enfants adoptifs a été décisive pour montrer que la transmission culturelle exerçait une forte influence sur la détermination du QI. Deux études américaines de 1980 et 1981 ont établi qu’un tiers seulement des variations de QI entre individus était dû à l’hérédité biologique. Le second tiers s’explique par la transmission culturelle, le dernier tiers par des variations accidentelles. On est loin des 90% attribués aux gènes par Burt et ses nombreux collègues américains. De même, l’affirmation de Jensen selon laquelle les Noirs d’Amérique ont un QI très faible comparé à celui des Blancs en raison d’un défaut génétique, a été contredite par les recherches conduites en Amérique et en Angleterre(21) sur des enfants noirs adoptés dans des familles blanches.


  On s’est également défait d’un certain nombre d’idées fausses sur de la stratification du QI dans les classes sociales. Des chercheurs avaient soutenu, sans véritables preuves, que la différence de QI observée entre classes sociales élevées et basses était de nature génétique car les personnes de QI génétiquement plus élevé avaient été automatiquement sélectionnées dans les classes sociales élevées. Une étude française sur les adoptions a de nouveau démontré que la différence était surtout d’origine socioculturelle et non génétique.


  Les adoptions offrent la meilleure garantie contre la confusion entre transmission biologique et transmission culturelle, mais leur étude est malheureusement difficile, coûteuse et de portée limitée en raison du petit nombre de sujets existants. Des études plus poussées ont été faites sur des jumeaux génétiquement identiques mais dont l’un au moins avait été adopté par une autre famille. Mais outre que le nombre de sujets d’étude est très limité, l’indépendance des deux membres du couple n’est pas toujours respectée. D’autres moyens existent tout de même pour éviter la confusion entre les deux types d’hérédité. Dans le cas, par exemple, des ressemblances religieuses et politiques entre parents et enfants, on peut utiliser les recherches comparant jumeaux identiques, jumeaux fraternels et frères ou sœurs normaux. Ces derniers ne devraient pas se ressembler plus que deux simples frères ou sœurs si l’hérédité biologique était le seul facteur important. Les analyses génétiques permettent aisément de classer un couple de jumeaux dans la catégorie des identiques ou des fraternels. Dans le cas des caractères religieux ou politiques, la ressemblance dans un couple fraternel était pratiquement la même que dans un couple identique, ce qui montre que la détermination génétique est, en ce domaine, nulle ou très faible, mais il y a une grande influence familiale de nature culturelle. D’ailleurs, la transmission maternelle pure ou pratiquement pure observée pour quelques caractères de type religieux serait difficilement explicables sur la seule base biologique. La transmission maternelle existe pour les caractères biologiques déterminés par les mitochondries; mais il serait vraiment surprenant que ces organdies du cytoplasme cellulaire responsables des mécanismes de production d’énergie biochimique et utilisant une quantité d’ADN de près de un deux cents millièmes de l’ADN des chromosomes, aient des effets sur les croyances religieuses de l’homme.


  On peut étudier la transmission culturelle directement, au lieu de conduire une étude indirecte à travers les ressemblances comme on l’a fait dans les cas précédemment cités. Il n’y a alors aucune possibilité de confusion avec l’hérédité biologique ou d’autres mécanismes. Il s’agit de suivre en pratique comment se fait l’éducation, ou de le demander directement aux sujets. Au moins pour certains caractères, cette étude directe est possible et la mémoire des sujets s’est révélée surprenante. Grâce à la collaboration avec l’anthropologue Barry Hewlett, nous avons interrogé les Pygmées d’Afrique sur des personnes qui leur avaient appris certaines notions de base, utiles pour leur vie. Les caractères étudiés relevaient surtout d’activités importantes pour la survie, comme la chasse, la collecte, la préparation de la nourriture, la construction de l’habitat, etc. Les sujets se souvenaient tous parfaitement de leur apprentissage et pouvaient même citer le lieu et l’époque où ils avaient reçu cette éducation. Les informations recueillies ont pu être contrôlées en interrogeant aussi les transmetteurs. Dans 80 à 90% des cas, c’étaient toujours les parents, et seulement eux. Comme beaucoup de ces compétences ne sont requises que de l’un ou l’autre sexe, l’enseignement est transmis d’ordinaire par le parent du même sexe. C’est seulement dans les activités d’importance sociale, comme les connaissances sur les Pygmées, que les autres membres du groupe social prenaient part, aux côtés des parents, à l’éducation. Les villageois africains avec lesquels les Pygmées ont des rapports sociaux surtout pendant certaines périodes de l’année, ne contribuaient pratiquement pas à cette éducation, et uniquement en ce qui concernait les pratiques agricoles que les Pygmées ne connaissaient pas, puisqu’ils avaient vécu de chasse et de récolte jusqu’à une période récente. Les Pygmées ont appris des villageois la production et l’usage d’une arme de chasse, comme l’arbalète, qui s’est diffusée très récemment chez les Pygmées. Nos notes montrent que quelques Pygmées ont appris directement d’un villageois comment construire une arbalète; tandis qu’un Pygmée qui connaissait la technique l’a enseignée directement à son fils. Dans une société traditionnelle qui n’a pas de chefs, pas d’écoles, et qui, organisée en groupes sociaux très limités, tente de se maintenir de façon aussi indépendante que possible des villageois, lesquels, de leur côté, essaient d’enrégimenter les Pygmées autant qu’ils le peuvent, on doit évidemment s’attendre à ce que l’apprentissage soit surtout vertical. Ce fait, à lui seul, rend la société pygmée très conservatrice. Le conservatisme est augmenté du fait que la pression sociale des membres du groupe est forte pour les caractères de cette société, par exemple dans le cas de la division de la nourriture selon des rituels précis.


  Les périodes sensibles et leur importance


  La plupart des caractères déterminés culturellement sont plus facilement réversibles que les caractères déterminés génétiquement. Il faut dire que même dans les maladies génétiques plus nettes, la résurgence de la maladie peut survenir très tard, et avec beaucoup de variations d’un individu à un autre: on a vu des cas de chorée de Huntingdon apparaître chez des individus de deux à quatre-vingts ans, mais dans la plupart des cas, la maladie se manifeste pour la première fois autour de quarante ans. On peut aussi voir parfois des maladies génétiques disparaître dans le cours de la vie, comme cela se produit parfois pour l’intolérance au gluten après la puberté. Mais en général les caractères déterminés par les gènes sont assez stables et très peu réversibles. La même chose n’est pas vraie des caractères culturels; nous avons déjà noté que la religion à laquelle on appartient peut changer à la suite de conversions plus ou moins spontanées. L’affiliation à un parti politique aussi est sujette à de possibles changements.


  Il y a quand même des apprentissages culturels plus stables que d’autres, et la stabilité peut être favorisée par des facteurs biologiques qui rendent pendant un certain temps les individus plus susceptibles d’observer certaines coutumes ou changements culturels. On parle alors de «période sensible». En voici quelques exemples.


  La période sensible la plus évidente, bien qu’elle soit peu étudiée, est sans doute celle au cours de laquelle on peut apprendre une langue étrangère, et en particulier la prononciation des sons qui, comme chacun sait, varie considérablement d’une langue à l’autre. Chez la plupart des individus, la période sensible en ce domaine va de deux à douze ans; cette capacité tend à disparaître dès le début de la puberté, et rares sont ceux qui la conservent après cette période. C’est une information très importante pour les ministères de l’éducation, puisque la plupart des écoles commencent l’enseignement des langues étrangères lorsqu’il est trop tard pour bien les apprendre.


  La pré-puberté est aussi une période sensible pour le tabou de l’inceste. Le psychologue Westermark avait émis l’hypothèse que la vie commune de frères et de sœurs à la puberté pouvait diminuer l’intérêt sexuel réciproque et expliquer que les incestes entre frères et sœurs soient rares, pour l’homme comme pour les autres mammifères qui ont été étudiés. Il faut ajouter que dans quelques dynasties de l’Antiquité, en Égypte et en Perse, les mariages entre frères et sœurs étaient favorisés; mais cette coutume a vite disparu. Dans certaines communautés du Moyen-Orient ou de l’Inde, les mariages entre parents proches (oncle et nièce, cousins au premier degré) sont encore très fréquents, mais il s’agit d’un phénomène différent.


  L’hypothèse de Westermark a été testée par A. Wolf à Taïwan, où un certain nombre de mariages étaient faits entre un garçon et une sœur adoptive d’à peu près le même âge. La fille était adoptée par les parents du garçon après la naissance d’un enfant mâle. Dans une société où les épouses sont achetées, l’adoption à un très jeune âge garantissait un prix plus bas pour l’achat, puisqu’il fallait nourrir l’épouse pendant une vingtaine d’années et que le risque était grand de la voir mourir avant le mariage. Mais cette coutume donnait la possibilité à la mère du garçon d’instruire sa future belle-fille dans l’art de servir son mari. Wolf a montré que ces mariages étaient moins satisfaisants que les autres; ils se terminaient plus tôt que les autres et donnaient moins d’enfants en moyenne. Un résultat en accord avec cette idée a été tiré d’une analyse des kibboutz israéliens où les jeunes gens grandissent ensemble dans une sorte de pépinière commune, et en ayant peu de contacts avec leurs parents. Ces enfants ont donc une grande famille de frères et sœurs adoptifs, pour ainsi dire, mais il y a très peu de mariages entre jeunes gens du même kibboutz. On a résumé cette tendance en disant qu’il était difficile de tomber amoureux lorsqu’on a passé trop de temps ensemble sur le pot de chambre.


  Il existe certainement de nombreuses autres périodes sensibles qui peuvent être importantes pour la formation de nos sociétés, mais nous ne les connaissons pas. Même celles que je viens de citer sont peu étudiées. J’en mentionnerai encore deux autres. La première montre que les filles d’un père âgé ont tendance à se marier avec des personnes qui ont un âge assez élevé (Zei et al.). Il est probable qu’en général il y ait une tendance à choisir des époux (épouses) qui ressemblent par quelque trait physique (et peut-être de comportement?) à son père (mère). Ce problème mérite qu’on s’y intéresse, mais on trouve peu d’exemples de recherches sur le sujet. Il peut aider à comprendre pourquoi les types physiques sont à ce point différents entre populations distinctes. Le phénomène que nous avons observé devrait en effet augmenter la ressemblance entre les individus formant un groupe social– ce qui apparaît clairement dans les groupes plus petits– et augmenter les différences entre groupes différents.


  Nous avons étudié avec des psychologues sur nos étudiants à Stanford une autre tendance encore, mais nous n’avons pas encore publié cette étude. Il s’agit de la propension à s’identifier à une région ou à un paysage particulier. Qu’il s’agisse de montagnes, de plaines, de mer, de lacs, de grande ville, de ville de province, etc., cette identification se fait probablement très tôt dans notre vie. Je me suis intéressé à ce sujet de recherche lorsque je me suis aperçu que je ne m’identifiais pas à un environnement particulier. Désert, campagne, ville, tout m’est indifférent tant que l’humidité n’y est pas trop importante. Or mes parents ont changé de résidence tous les six mois jusqu’à mes quatre ans. En Amérique, l’importance de l’environnement dans lequel on vit est visible dans la fréquence avec laquelle les immigrants venant d’Europe s’établissent dans les régions qui ressemblent le plus à celles qu’ils ont quittées. Nos recherches sur les étudiants de Stanford ont confirmé que ceux qui ont souvent changé de résidence pendant la croissance à cause des déplacements de leurs parents, avaient des difficultés à s’identifier à un paysage particulier et s’adaptaient plus volontiers à n’importe quel environnement. Nos données n’étaient pas suffisantes pour nous permettre de distinguer plus précisément une période sensible au cours des vingt premières années de leur vie, mais l’étude suffit à montrer que la tendance au nomadisme peut être héritée culturellement et que l’empreinte psychologique reçue lorsqu’on est jeune est difficile à effacer plus tard. Les gouvernements qui ont à gérer des populations nomades importantes (Gitans, Bédouins, Berbères, Touaregs, Pygmées, etc.) éprouvent de grandes difficultés à sédentariser ces populations, ce qui pose de sérieux problèmes pour la scolarisation des enfants. La vie libre des nomades est sans doute fascinante, et si c’est la seule qu’on connaisse, il doit être difficile de s’en détacher pour se sédentariser, d’autant que ce changement implique également que l’on se détache de tous ses parents et amis.


  L’évolution linguistique

  comme exemple d’évolution culturelle


  Chose étonnante, l’évolution linguistique a été très peu étudiée. Elle offre pourtant de vastes possibilités d’analyse rigoureuse, quantitative, et ne nécessite pas un matériel coûteux. On a commencé à s’y intéresser au cours de la seconde moitié du xixc siècle en appliquant la méthode des arbres évolutifs à la description de l’histoire de la différenciation de quelques familles linguistiques, et en premier lieu aux langues indo-européennes. J’ai déjà mentionné que August Schleicher avait construit en 1867 un arbre de cette famille semblable à celui qui a été proposé récemment sur la base d’une étude très moderne. Pour l’essentiel, c’est la racine de l’arbre de Schleicher qui doit être modifiée. Or la position de la racine pose un problème difficile à résoudre, même aujourd’hui. Les arbres évolutifs donnent l’impression qu’une langue (et une population génétique en parallèle) varie comme un monolithe, de façon totalement indépendante des autres langues, alors que nous savons qu’une langue est diffusée de façon continue, sur une surface très étendue, et peut varier de place en place, comme en témoignent les variations dialectales. Une variation dans l’espace implique inévitablement une variation dans le temps. Celle-ci est plus difficile à percevoir, même s’il est clair que la langue évolue au cours de la vie d’un individu.


  Quelle est cette variation? Il faut le préciser puisqu’il en existe plusieurs modes. La variation phonologique est celle que nous notons immédiatement. Dans n’importe quel pays d’Europe, que l’on voyage du sud au nord ou de l’est à l’ouest, on trouve une variation phonologique importante: c’est l’accent qui change, de façon tellement caractéristique qu’un peu d’expérience nous permet de dire où est né et où a vécu un individu. Dans le temps ou dans l’espace, la prononciation du même mot change, et quelquefois de façon importante.


  Un autre aspect important de la variation phonologique est la richesse ou la pauvreté des sons dans des langues différentes. Les langues polynésiennes sont parmi les plus pauvres en sons, qu’il s’agisse des voyelles ou des consonnes. Elles comportent seulement trois voyelles: a, i, u. À l’extrême opposé, l’anglais possède une vingtaine de voyelles qui sont toutes différentes de celles que l’on peut trouver en français, en italien ou en espagnol. La vitesse de changement de voyelles est particulièrement étonnante: paraphrasant Voltaire, on peut dire que si les consonnes ne sont pas très utiles pour reconstruire les étymologies, les voyelles sont, quant à elles, tout à fait inutiles.


  La variation sémantique est le changement de signification. Le mot «femme» a acquis en français la signification secondaire d’épouse, mais garde encore celle originaire du latin. En italien c’est le mot donna qui a pris le sens premier de «femme» (originellement, il vient du latin domina, qui signifie «maîtresse de maison»), mais non le sens second pour lequel on utilise moglie (du latin mulier). Le mot latin qui a donné naissance à «femme» est aussi à l’origine du mot italien femmina, qui correspond à «femelle».


  Bien qu’étant la partie la plus stable des langues, la grammaire subit, elle aussi, des changements importants. En français et en italien, la structure normale de la phrase comprend, dans l’ordre: le sujet (S), le verbe (V), et l’objet (O), soit: SVO. Mais les huit combinaisons possibles de S, V, O existent toutes, même si on rencontre beaucoup plus fréquemment SVO et SOV que les autres combinaisons. Les plus rares sont OVS et OSV. Dans le film Le Retour du Jedi, Yoda, le maître des Jedi, utilise ainsi des structures OSV du style: «Votre père il est.»


  Pour chacun de ces trois modes de variation linguistique (phonologique, sémantique et grammatical), le changement dans l’espace est plus évident et facile à étudier que le changement dans le temps. On peut dessiner sur une carte géographique la variation d’un mot en séparant par une courbe les régions où sa prononciation varie. Cette courbe, qui sépare l’une de l’autre les régions homogènes, est appelée «isoglosse». En traçant les isoglosses de plusieurs mots, on remarque que chaque mot possède sa ou ses courbes montrant les lignes de frontières des différentes formes de ce mot. Le problème est que les frontières changent avec les mots. Quelle est donc la région où l’on parle une langue ou un dialecte? Représenter dans un arbre une langue comme un monolithe qui se différencie des autres de façon régulière et sans être influencée par des langues plus proches, relève donc, à l’évidence, de l’approximation.


  Cinq ans après le travail de Schleicher, en 1872, son élève, J.Schmidt, mit l’accent sur la variation linguistique locale et proposa une théorie opposée dans un certain sens à celle de Schleicher. Selon Schmidt, chaque forme nouvelle d’un mot qui se diffuse dans l’espace géographique forme des parleurs comme une pierre jetée dans un étang, des ondes. La métaphore est belle; elle s’oppose évidemment au modèle de l’arbre, qui présente les langues totalement isolées les unes des autres. Peut-on les réconcilier?


  Deux théories biologiques développées au milieu du XXe siècle par différents mathématiciens– par exemple, en France, Gustave Malecot a créé la théorie la plus complète– partent d’un modèle très semblable. Elles montrent qu’un équivalent génétique du mot– le gène– varie au hasard dans l’espace géographique, mais suivant des règles précises qu’il est facile d’étudier en considérant l’ensemble des gènes et en utilisant les relations statistiques de probabilités qui valent pour cet ensemble. La régularité la plus importante apparaît dans la relation entre la distance génétique (calculée pour l’ensemble des gènes) et la distance géographique qui séparent deux points. On constate qu’elle augmente de manière régulière mais de plus en plus lentement à mesure que la distance géographique augmente, jusqu’à atteindre un seuil qui n’est pas dépassé. L’allure des courbes théorique et empirique dépend de deux variables quantifiables: d’une part la fréquence de mutation, qui augmente les différences génétiques entre deux lieux différents, et d’autre part la fréquence de migration, qui tend faire se ressembler ces deux lieux, agissant donc, du moins en partie, dans un sens opposé. Cette théorie mathématique, appliquée à la variation linguistique, montre que les mêmes considérations peuvent être faites pour l’évolution linguistique: l’équivalent de la mutation (qui engendre des formes nouvelles d’un gène appelées allèles), c’est l’innovation, l’invention de formes nouvelles d’un même mot (en général, par création d’un synonyme, par exemple «missive» au lieu de «lettre»). La migration sert à disperser ces mots dans l’espace. Si le mot «missive» vient à être inventé dans un lieuX et s’y répand en se substituant au mot «lettre», une différence notable apparaît entre la langueX et les autres langues. Mais si la migration de certains individus utilisant le mot «lettre» ramène ce mot à l’endroitX, alors la différence peut disparaître. Bill Wang et moi-même avons appliqué cette théorie génétique à un cas linguistique. L’un des résultats les plus intéressants que nous ayons obtenus est la démonstration que la fréquence de mutation est plus grande pour certains mots et plus faible pour d’autres. Pour les mots, c’est comme pour les gènes: un gène ayant une fréquence de mutation plus élevée a un nombre d’allèles (pour les mots, ce seront des synonymes) qui est en moyenne plus élevé. J’ai déjà mentionné quelques mots à faible variation; ils sont particulièrement utiles lorsqu’il s’agit d’établir des ressemblances entre des langues qui se sont séparées depuis longtemps les unes des autres, c’est-à-dire entre les familles les plus éloignées. Malheureusement, ces mots sont très peu nombreux. Quant aux mots à forte variation, on en trouve des exemples dans les dictionnaires de synonymes. Par exemple, il existe beaucoup d’allèles pour le mot «ivre», sans doute parce que les occasions de l’employer sont nombreuses et que l’usage a donné naissance à de nombreuses plaisanteries. La même chose est vraie du mot «pénis». L’étude de la variation des mots offrirait certainement des perspectives psychologiques intéressantes. Il faut noter une différence entre la mutation qui compte ici dans les deux cas, génétique et linguistique. Les allèles différents d’un gène se ressemblent beaucoup entre eux, puisque la mutation ne les modifie que légèrement. Les synonymes sont parfois des variations phonologiques du même mot, mais plus souvent ils sont d’origine tout à fait différente, et la ressemblance est uniquement sémantique.


  La théorie de l’isolement par la distance de Malecot détruit-elle la théorie des arbres? La théorie de Malecot et la théorie des ondes de Schmidt supposent que l’espace géographique soit homogène. Or nous savons que cela n’est pas vrai. Les barrières géographiques– la mer, les océans, les montagnes, les fleuves, etc.– font que la surface de la terre est très variée. Elles freinent la migration et donc empêchent la diffusion des gènes et des mots. Par là, elles créent des différences entre les populations séparées par des barrières. C’est bien ce que les arbres nous montrent indirectement. Si la surface de la terre était homogène et sans barrières, un arbre ne serait pas d’une grande utilité puisque la représentation par la théorie de Malecot serait suffisante et beaucoup plus simple. Mais il nous faut tenir compte de la grande variété géographique et de la richesse des événements historiques qui ont déterminé la variation des langues et des gènes, si l’on veut que la description soit exacte et colle davantage à la réalité des faits. L’arbre répond donc avec une certaine approximation à une nécessité. Peut-on réduire cette approximation? Ce n’est pas facile, mais une première amélioration consisterait à tenir compte des flux migratoires importants qui créent des ponts entre les populations et augmentent leurs ressemblances. Mais, en raison de difficultés mathématiques, cela n’a pas été fait très souvent.


  Une incursion dans la linguistique avec l’introduction de la théorie de l’isolement par la distance nous a aidé à résoudre le problème créé par la théorie des ondes de Schmidt et à comprendre les rapports de celle-ci avec le modèle des arbres proposé par Schleicher. Arbres et théorie des ondes montrent que génétique et linguistique peuvent utiliser des modèles très semblables et qu’il peut être intéressant d’explorer davantage les similitudes et les différences des deux évolutions. Lorsqu’on résume la théorie de l’évolution génétique, on indique quatre facteurs d’évolution: la mutation, la sélection, la dérive génétique (l’effet du hasard dans la variation statistique des fréquences géniques) et la migration. Ce résumé laisse de côté un facteur pourtant fondamental: la transmission, puisque l’étude génétique est normalement limitée au type génétique commun, la transmission par les deux parents, qui conduit aux règles de Mendel. On ne peut pas l’ignorer ici, mais nous avons déjà parlé de la transmission culturelle en linguistique. Je me limiterai à noter que, dans les économies primitives, l’apprentissage de la langue maternelle dans les premières années de la vie est dispensé par un membre de la famille (mère, sœur, etc.) qui s’occupe de l’enfant. Il s’agit donc d’une transmission uniparentale. Dans les économies plus avancées, ce sont souvent plusieurs personnes qui s’en chargent. À l’âge– variable selon la culture et le niveau social– où les enfants vont à l’école, le maître a une certaine influence, mais les compagnons et les amis attirent aussi l’attention de l’enfant; on voit naître alors des situations sociales complexes. Il est fréquent qu’un jeune porte toute son attention sur un individu qui est l’objet d’une admiration particulière (indépendante des considérations linguistiques) et imite ses habitudes, sa manière d’être et sa façon de parler. Ce «modèle» à imiter peut être remplacé plus tard par un autre. Pour la prononciation, ce qui compte est ce qu’on apprend jusqu’à l’âge de treize ans; les changements de modèle qui peuvent intervenir ensuite ont peu d’influence. Le vocabulaire est probablement issu d’un groupe social plus important et tend à croître au cours de la vie, puisqu’il est nécessaire de comprendre et de communiquer avec un plus grand nombre d’individus.


  La transmission culturelle qui importe pour l’activité linguistique peut donc être déterminée par une série de transmissions verticales ou pseudo-verticales. La contribution du vrai parent peut être faible ou quasiment nulle, mais les «parents adoptifs» prennent le relais. Chaque transmetteur donne quelque chose et l’individu finit par devenir une sorte de mosaïque linguistique où l’on retrouve, parfois avec une dominante, les différentes contributions juxtaposées. Après la puberté, le produit culturel est pratiquement cristallisé. Chacun a son accent, qui reproduit avec de petites variations celui de l’environnement au sein duquel il a été élevé. Des restes des apprentissages antérieurs, recouverts par les transmissions qui ont suivi, subsistent probablement; ils peuvent réapparaître dans des conditions particulières, par exemple lorsqu’on est fatigué ou placé dans un autre environnement d’apprentissage.


  Cette analyse, en grande partie autobiographique, est sans doute de peu d’utilité pour la littérature scientifique. Mais je crois légitime d’ajouter que la nécessité d’être compris contraint chacun de s’exprimer de façon à rendre possible la communication. On se corrige en permanence, spontanément, la plupart du temps de manière inconsciente, pour que la langue qu’on utilise soit compréhensible par la majorité de ceux qui la parlent. Cette composante de la transmission culturelle est donc du type concerté, dans la mesure où nous absorbons les uns et les autres les corrections nécessaires lorsque nous ne nous sommes pas compris.


  J’ai déjà dit qu’en génétique comme en linguistique, les mutations ou les innovations apparaissent plus ou moins spontanément chez un individu et finissent par faire partie du patrimoine linguistique d’une population lorsqu’elles sont acceptées par un nombre suffisant de personnes. La nouveauté linguistique est donc en premier lieu le fait d’une seule personne. Si la forme variante rencontre du succès, le nombre de ceux qui l’adoptent augmente et c’est finalement tout le groupe qui l’accepte. L’origine individuelle et la phase d’augmentation de fréquence qui peut suivre sont communes à la génétique et la linguistique. Il est donc nécessaire de comprendre pourquoi et comment se produit cette augmentation.


  Il est peu probable que la fréquence de nouveaux mutants puisse aider un mot à se diffuser et s’établir dans une population– phénomène qui, en génétique, a reçu le nom de «pression de mutation». Mais on sait grâce au parallèle avec la génétique que deux forces peuvent faire varier dans un sens ou dans l’autre la fréquence d’un mot: la dérive génétique et la sélection. La dérive génétique est l’effet du hasard. Je pense qu’il est difficile d’appliquer à la linguistique ce phénomène au sens exact où nous l’entendons en génétique. La dérive génétique dépend du nombre d’individus formant la population. Tous ne comptent pas autant. Ceux qui se reproduisent le plus comptent davantage, mais la différence n’est pas grande. Il fallait être un grand patron en Europe pour avoir trente fils, comme Francesco Sforza. Ailleurs, ce sont les sultans qui ont des centaines d’enfants. En revanche, certaines personnes ne parlent presque jamais, alors que d’autres s’expriment tout le temps: la variation dans l’intensité de la communication est énorme. En outre, certaines sources ont davantage de valeur que d’autres; il est probable que si ces personnes ont décidé d’utiliser un mot nouveau, il produira un grand effet. Il est difficile d’introduire une telle variation dans une théorie, mais il est clair que la linguistique comporte une dimension qui n’existe pas en génétique. Toutefois, c’est à la dérive génétique qu’il faut accorder une place de choix lorsque l’on considère l’effet de prestige des locuteurs. Jadis, en effet, c’étaient le roi, le duc, le marquis qui comptaient. S’ils introduisaient quelque mot nouveau, il fallait les apprendre. Aujourd’hui, c’est la radio et la télévision qui enrichissent notre langue. Si un seul individu doté d’un grand prestige est le promoteur d’un mot, on peut voir là un cas extrême de dérive génétique. Mais la présence du prestige est une dimension étrangère à la dérive, qu’on pourrait considérer comme participant plutôt de la nature de la sélection. La traduction du modèle biologique au modèle linguistique peut présenter quelques difficultés.


  Venons-en donc à la sélection comme la cause du succès d’une nouveauté linguistique. Il est très rare qu’il s’agisse d’une sélection naturelle qui, comme on sait, est l’effet d’une plus grande fertilité ou d’une plus grande capacité à survivre. Il s’agit plutôt de sélection culturelle: un mot, une prononciation, une règle nous plaisent à cause de la nature de l’innovation (le mot est plus court, plus facile à prononcer, plus élégant) ou à cause de la personne qui l’a énoncé. On a pu adopter la langue des rois ou prendre l’accent d’Oxford, mais la condition opposée a parfois eu la préférence. On aime introduire des mots d’argot qui nous semblent plus efficaces. Pour la même raison, une personne bien élevée peut préférer utiliser un mot vulgaire précisément parce qu’il est vulgaire, donc choquant. On dit que les classes sociales inférieures ont parfois tendance à imiter les classes supérieures, et réciproquement. On a ainsi un curieux échange linguistique social (un cycle de U à non-U et vice-versa, où U équivaut à upper, «supérieur»). En anglais, principalement dans les classes sociales élevées, on a considéré pendant un certain temps qu’il était plus élégant d’utiliser des mots d’origine latine à la place de mots d’origine anglo-saxonne ayant la même signification, comme «serviette» au lieu de napkin; aujourd’hui, les mots anglo-saxons ont acquis de nouveau une plus grande dignité.


  Nous avons laissé de côté le quatrième facteur: la migration. Il existe deux sortes de migration, celle des individus et celle des mots. De nos jours, les mots peuvent bouger sans que les gens bougent; autrefois, seuls les êtres humains bougeaient. On pense souvent que chaque ethnie est endogame. En réalité, il se produit toujours des échanges génétiques entre ethnies. Souvent, c’est la femme qui se déplace au moment du mariage. La fréquence où l’époux (ou l’épouse) vient d’une autre tribu, d’un autre village, est très variable, mais elle est souvent comprise entre 10% et 50%. Le linguiste Greenberg a noté que les épouses qui se déplacent apportent avec elles, de l’extérieur, des nouveautés linguistiques. Une règle intéressante, due à Claude Hagège (communication personnelle), est que les îles montrent une inertie linguistique: il semble que la langue cesse d’y évoluer. C’est le cas de l’Islande, fondée par un groupe de Norvégiens au IXe siècle après J.-C. On y parle encore une langue très proche du Scandinave ancien et l’on peut lire sans difficulté les fameuses sagas, qui datent de la fondation de la colonie ou lui sont parfois même antérieures. Les contacts extérieurs avec l’Islande ont beaucoup diminué après le IXe siècle, devenant presque nuls après le Xe siècle; la migration a donc cessé d’apporter des nouveautés linguistiques. La rareté des migrants, qui peuvent apporter avec eux des innovations très variées, a un effet équivalent au manque de mutation: faute de matériel nouveau, l’évolution s’arrête. Le cas de la Sardaigne est semblable. Son histoire est plus ancienne que l’Islande, mais la Sardaigne, éloignée du continent, est la plus isolée des îles méditerranéennes. L’isolement a été moins fort sur les côtes qu’à l’intérieur des terres, où les montagnes ont rendu difficile même la pénétration des Romains. Outre la condition insulaire, toutes les conditions géographiques qui favorisent l’isolement et limitent l’immigration favorisent aussi la conservation de la culture et de la langue.


  On ne peut clore le sujet sans mentionner le phénomène le plus intéressant de l’évolution linguistique: la diffusion lexicale, dont l’importance a été démontrée par William Wang. Il s’agit de la diffusion d’une nouveauté non seulement d’une personne à l’autre, mais d’un mot à l’autre. Ce phénomène est particulièrement important car il nous informe sur le fonctionnement du cerveau, qui aime utiliser les règles. Bien que chaque langue conserve de nombreuses irrégularités de grammaire et de prononciation, la tendance est à l’homogénéisation et à l’extension des règles. Les verbes anglais sont en train de devenir plus réguliers à mesure que les siècles passent. Et les changements qui, pour diverses raisons, sont adoptés dans un mot, sont étendus aux mots phonologiquement semblables.


  Bien qu’il ne soit pas, en linguistique, courant d’étendre la diffusion lexicale, qui est un concept récent, à certains phénomènes connus depuis deux siècles, il semble raisonnable de le faire. Un exemple de correspondance classique des sons est la règle de Grimm, selon laquelle les lettres p, t, k, des langues plus anciennes comme le sanscrit, le grec ou le latin sont généralement devenues en anglais f, th, h et en allemand f, d, h. En anglais, les règles d’écriture ont été fixées avant la Renaissance et un changement important de prononciation des voyelles débuta à la fin du Moyen Âge. La difficulté de l’orthographe anglaise en est la conséquence. Par exemple, avant le grand changement, les mots mine, fine, thine étaient prononcés comme ils étaient écrits, mais l’e n’était pas muet. Puis la prononciation du «i» est devenue «ii», puis «ei», et, dans l’anglais courant, «ai». Dans certaines parties de l’Angleterre, en particulier dans les régions les plus éloignées de la capitale, on rencontre encore les vieilles prononciations. Ailleurs, on en trouve d’autres, comme «a» ou «oi», qui sont plus avancées d’un point de vue évolutif car ces régions sont déjà passées par les formes nouvelles «ei» et «ai». Dans le cas des voyelles, le changement semble être cyclique et pourra à la fin revenir à la forme originaire. Au Brésil, l’ancienne forme portugaise de prononciation du «t» final dans les mots «dent, président, pent (peigne)» est encore courante au Sud, mais au Nord on lui a substitué la forme «tsch».


  Quelle que soit la cause de ces changements, il est important qu’ils soient fréquemment étendus à tous les mots semblables ou au moins à un groupe de mots ayant des propriétés phonologiques communes. L’extension aux mots similaires est la caractéristique fondamentale de la diffusion lexicale. Elle se manifeste avec une vitesse remarquable, quelquefois même au cours de la vie d’un individu. La nécessité du cerveau humain de fonctionner par règles doit avoir une contrepartie dans quelque structure profonde. Certaines conditions pathologiques produisent des dyslexies qui semblent affecter le siège neurologique où ces règles sont déterminées. L’une de ces dyslexies, communes à tous les membres d’une même famille, est actuellement étudiée du point de vue génétique. Il pourrait s’agir d’un gène unique qui affecte entre autres la capacité d’appliquer la règle de formation du pluriel à tous les mots. Dans cette famille, seuls les mots dont on a appris séparément le singulier et le pluriel sont correctement utilisés. À ceux qui n’ont pas fait l’objet d’une expérience préalable, les sujets sont incapables d’appliquer la règle générale. Des problèmes similaires se posent dans la conjugaison des verbes, comme dans l’usage du subjonctif. La grammaire semble nécessiter des centres nerveux particuliers, et le manque de certaines fonctions résultant de traumatismes cérébraux ou génétiques rendre ce travail moins efficace. Cette observation révèle des mécanismes jusqu’ici inconnus qui nous aident dans l’usage correct de la parole. La diffusion lexicale doit dépendre de mécanismes pareils qui rendent la fonction linguistique beaucoup plus aisée et rapide.


  L’avenir de l’homme


  Qu’on se rassure, mon intention est plus modeste que le sous-titre le laisse supposer. L’avenir de l’homme sur le plan génétique est sans grand intérêt: l’espèce humaine n’évoluera probablement plus guère, en tout cas moins qu’elle ne l’a fait jusqu’ici. En effet, le développement de la culture freine la vitesse de l’évolution biologique. C’est la sélection naturelle qui modifie le plus profondément la biologie de l’être humain, en agissant sur la mortalité et la fertilité. Or les progrès de la médecine ont presque fait disparaître la mortalité avant l’âge de la reproduction, de sorte que la fertilité devra être réduite de façon drastique pour maîtriser l’explosion démographique qui menace. Si chaque famille comportait deux enfants et si la mortalité avant la reproduction était nulle, il n’y aurait plus aucune sélection naturelle. L’autre cause d’évolution, la dérive génétique, est presque complètement gelée. À ce stade, on considère qu’une mutation est dangereuse, car elle apporte des changements d’ADN qui sont en moyenne nuisibles. Pourquoi ne pas arrêter aussi la mutation, si on réussit à le faire? L’évolution biologique de l’homme s’arrête donc… tant qu’il ne commet pas la folie de se faire lui-même évoluer, volontairement, en modifiant ses gènes. Fort heureusement, les possibilités de génie génétique sur l’homme sont, pour l’heure, quasiment nulles, autrement un fou pourrait toujours être tenté de produire des «races améliorées». Il faudra pourtant, dans un avenir heureusement lointain, des contrôles spéciaux, comme il en existe aujourd’hui pour les explosions atomiques, pour s’assurer qu’on épargne à nos descendant les cauchemars du Meilleur des mondes d’Aldous Huxley.


  Un changement génétique important est tout de même en train de se produire dans l’espèce humaine grâce aux migrations, qui assurent un brassage continuel et complexe des populations. Si, comme c’est probable, le processus se poursuit, l’humanité offrira une variété de moins en moins grande, au sens où les différences entre les groupes se réduiront sans pour autant que la variation globale soit modifiée. Résultat: si la variation entre les groupes diminue, les différences entre les individus d’un même groupe vont augmenter. Il y aura donc moins de raisons d’être raciste, et ce sera une bonne chose.


  Quand je dis que la variation globale restera inchangée, ce n’est pas tout à fait exact. En effet, les différents groupes ethniques ont aujourd’hui des taux de reproduction très variés. Si les Européens ont un taux pratiquement stationnaire, celui de nombreux pays du Sud augmente à une vitesse inouïe. Le type blond va donc diminuer en fréquence relative. Mais comme tout le monde devra apprendre à ne pas se multiplier à moins qu’on puisse peupler l’espace, il s’agit d’une phase transitoire qui ne durera pas longtemps.


  L’avenir culturel de l’homme est, quant à lui, en plein développement. Il est certain que sa vitesse d’évolution augmentera dans les temps futurs. La base de la culture est la communication; or nous sommes témoins d’une augmentation de la vitesse et de l’efficacité des communications, qui «explosent» grâce aux progrès de la technologie. Où cela peut-il nous mener? Les ordinateurs nous ont pourvu en quelque sorte d’une extension de notre cerveau et de notre capacité à faire des calculs numériques, mais l’intelligence artificielle est en train de pousser plus loin les applications des ordinateurs.


  La communication humaine reste, malgré tout, limitée, comme à l’époque du Paléolithique, par d’imposantes barrières linguistiques entre les sociétés humaines. Jusqu’ici, les ordinateurs ne sont pas parvenus à faire de la traduction automatique. Sans doute s’agit-il d’un échec temporaire, mais avouons que ce problème est difficile à résoudre. Peut-être devons-nous apprendre à parler de façon moins ambiguë pour qu’un ordinateur puisse comprendre et traduire nos propos sans commettre d’erreurs. Il semble incroyable, au vu des progrès extraordinaires de cette technologie, que nous nous comprenions toujours entre nous, mais qu’un ordinateur ait des difficultés à le faire correctement. Il est vrai que nos expressions sont souvent très ambiguës. Il est possible également que nous nous trompions: finalement, nous ne nous comprenons peut-être pas autant que nous le croyons. En tout cas, il semble raisonnable de penser que, dans le futur, l’ordinateur pourra mieux nous comprendre qu’un être humain et qu’alors la traduction exacte sera possible.


  Toutefois, la traduction automatique n’est pas la solution à tous les problèmes. Certes, la communication est essentielle, mais ce n’est qu’un premier pas. Il faudrait par exemple faire en sorte que certaines valeurs morales soient mieux partagées à travers le monde. Doit-on penser que les déceptions, la haine, l’exploitation injuste, l’égoïsme sans frein que nous observons dans pratiquement toutes les sociétés sont inévitables? Un tel pessimisme n’est pas de mise et il est plus juste de dire qu’en certaines circonstances l’homme montre ce qu’il y a de pire en lui. Mieux vaudrait apprendre à cerner précisément les conditions qui déterminent l’apparition de ces tendances pour être en mesure de les prévenir systématiquement. Ces conditions se vérifient probablement lorsque les densités de population deviennent trop élevées et la compétition extrême, ou lorsque des bureaucrates ou des hommes d’affaires sans scrupules se sentent libres, parce que les contrôles font défaut, d’agir uniquement dans leur propre intérêt. Les difficultés rencontrées lorsqu’il s’est agi d’essayer de freiner, dans certains pays, une croissance démographique trop élevée sont consternantes. Nos capacités en génie social sont extrêmement modestes et il nous faudra sans doute nous engager plus sérieusement dans cette voie si nous voulons en finir avec les vraies maladies sociales qui nous affligent, de la pauvreté à l’ignorance, d’une croissance démographique alarmante au racisme, à la drogue et au sida. L’étude de la transmission culturelle, des forces conservatrices, des freins à l’innovation utile, des dangers que constituent de trop brusques changements, peuvent, au moins partiellement, nous y aider.
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  1Chacun de nous possède 46 chromosomes, répartis en 23 paires aisément reconnaissables grâce à leur forme et à leur longueur. Ces 23 paires de chromosomes se distinguent entre elles, de la plus longue à la plus courte, par une numérotation progressive. Le gène ABO est localisé sur le chromosome numéro 9.


  Un chromosome de chaque paire vient du père, l’autre de la mère. Avec trois gènes A, B, O, on peut avoir six types génétiques d’individus qu’on appelle génotypes:


  OO, qui reçoit O, soit du père, soit de la mère;


  AA, qui reçoit A, soit du père, soit de la mère;


  AO, qui reçoit A d’un des deux parents et O de l’autre;


  BB, qui reçoit B, soit du père, soit de la mère;


  BO, qui reçoit B d’un des deux parents et O de l’autre;


  AB, qui reçoit A d’un des deux parents et B de l’autre.


  Les individus AA et AO sont difficiles à distinguer les uns des autres; pour des raisons liées à la transfusion sanguine, ils sont de type A. De même, les individus BB et BO sont de type B. Il existe donc quatre types d’individus du point de vue de la transfusion: O, A, B, AB.


  La capacité du gène A à se manifester en présence du gène O est appelée dominance, et l’incapacité du gène O à se manifester autrement qu’en présence d’un autre gène O est appelée récessivité.


  Le gène A et le gène B peuvent se manifester l’un en présence de l’autre; on appelle cette propriété codominance.


  Les trois formes du gène A, B, O, sont aussi appelées allèles ou formes allélomorphiques du genre. Le système du gène ABO est appelé polymorphisme car il existe en plusieurs formes diverses.


  


  2Les anticorps sont des substances de nature protéique fabriquées par notre système immunitaire et capables de se lier spécifiquement à une substance particulière. Sur la surface des globules rouges d’un individu, il peut y avoir des molécules de la substance A, de la substance B, des deux substances ou d’aucune des deux. Les trois types de gènes forment les groupes A, B, AB, O (voir note 1). Les deux réactifs pour la démonstration du type ABO sont des anticorps qui réagissent avec la substance A, dite anti-A, ou avec la substance B, dite anti-B. Les anticorps se lient à la substance présente sur les globules rouges et forment des ponts entre globules rouges, qui «s’agglutinent», composant ainsi des masses visibles à l’œil nu.


  


  3Voir la note 1.


  


  4Traduit de la citation dans le livre de Stigler (voir bibliographie).


  


  5Bien sûr, les déterminations de fréquence géniques ne sont pas faites sur des spermatozoïdes– cela produirait des complications logistiques certaines (malgré l’intérêt que pourraient avoir la plupart des mâles adultes à donner un échantillon de sperme plutôt qu’un échantillon de sang)– ou sur des cellules-œufs– ce serait pratiquement impossible. Mais la fréquence dans les gamètes (spermatozoïdes et cellules-œufs) est très facile à calculer d’après celle des individus, et on la préfère pour des raisons théoriques. Il est plus facile de montrer la méthode dans le cas de Rh que dans le cas de ABO. Trois types génétiques sont possibles avec deux formes du gène comme R+ et R–: un type homozygote positif recevant R+ soit de son père soit de sa mère est dit R+/R+; un type homozygote négatif recevant R– des deux parents est dit R–/R–; et un type hétérozygote qui reçoit R+ d’un des deux parents et R– de l’autre est dit R+/R–. Sans examen détaillé, ces derniers seraient classés avec R+/R+, étant positifs aux examens plus simples.


  Disons d’avoir un échantillon de 50 individus, où nous avons trouvé les effectifs suivants des trois types:


  R+/R+ 18

  R+/R– 24

  R–/R– 8


  La fréquence génique est calculée en notant que chaque individu R+/R+ porte deux gènes R+, donc 18×2=36, et chaque individu R+/R– en porte un seul, c’est-à-dire un total de 24, qui avec les 36 donne une somme de 60. La fréquence génique de R+ est donnée par la proportion de 60 sur le total des gènes, qui est de 100 (2 pour chacun des 50 individus), et est donc égale à 60/100=0,60 ou 60%. Un calcul semblable pour R– porte à une fréquence de 0,40 ou 40%, ce qui n’est pas étonnant puisqu’il y a seulement deux gènes et que la somme de leurs fréquences géniques (60% et 40%) doit égaler le total de 100%.


  Une opération inverse permet de calculer les proportions théoriques des trois types génétiques en partant de celles des gènes. Les fréquences des homozygotes sont égales aux carrés des fréquences géniques, c’est-à-dire 0,62=0,36 ou 36% pour R+ et 0,4=0,16 ou 16% pour R–. Les hétérozygotes R+/R– sont deux fois le produit des fréquences des gènes qui le composent, soit 2×0,6×0,4=0,48.


  Ces proportions sont des proportions attendues, ou théoriques. J’ai rendu la situation plus facile en donnant dès le départ des nombres d’individus égaux à ceux qu’on attendrait théoriquement dans un échantillon de 50 individus: 18R+ est égal au 36% de 50, etc.


  Il est intéressant de noter que les proportions théoriques des trois types génétiques sont calculées selon l’hypothèse où les mariages se font, au moins pour le gène considéré, au hasard. Ces proportions théoriques sont presque toujours respectées dans la réalité, exception faite des fluctuations statistiques dues au hasard. Il ne faut pas en conclure que les mariages se font vraiment au hasard. Mais pour la variation invisible, il n’y a aucun moyen de choisir. Dans le cas de Rh, il y aurait une raison, puisque les femmes Rh pourraient avoir des difficultés à avoir des fils vivants et normaux si elles se mariaient avec des individus Rh+. Elles devraient épouser des individus R– ou des combinaisons plus compliquées de ABO et R+ pour éviter entièrement ce problème; mais ce choix marital n’est pas nécessaire aujourd’hui puique les difficultés sont largement suppléées par la prophylaxie pratiquée habituellement.


  


  6Un polymorphisme génétique se définit par la présence de variation génétique, en général pour un gène bien connu. Un gène est un segment d’ADN– une succession de nucléotides choisis entre les quatre nucléotides formant l’ADN: A, C, G, T (adénine, cytosine, guanine, thymine)– qui remplit une fonction précise, bien qu’elle puisse ne pas être connue. Un gène peut exister sous différentes formes chez des individus divers, qui peuvent avoir une ou plusieurs substitutions (manques ou additions de nucléotides). Ces formes différentes d’un gène sont appelées «allèles» ou allélomorphes. Nous éviterons ce mot et continuerons de parler des formes d’un gène.


  


  7Ces données sont extraites de la table 2.3.2. de notre History and Geography of Human Genes. L’Asie a été formée en comprenant les Asiatiques du Sud-Est, du Nord-Est et de la région du Nord-Est arctique. Les îles du Pacifique et les Caucasoïdes extraeuropéens ont été exclus. Ces distances, bien que calculées avec un nombre de gènes supérieur à cent, sont encore affectées par une erreur statistique importante dont on trouvera les valeurs dans la table d’origine.


  


  8La méthode dite bootstrap est un échantillonnage avec replacement qui permet de calculer l’erreur standard d’une quantité statistique dans les cas où il est difficile de le faire par la voie normale. Elle a été inventée par le statisticien Bradley Efron (Stanford) et appliquée aux arbres par Joe Felsenstein (Seattle).


  


  9La probabilité qu’une population soumise à la dérive générique (sans sélection naturelle pour le gène en question) devienne à la fin homogène pour une forme quelconque de ce gène est égale à la fréquence actuelle de cette forme. Comme la fréquence d’une forme d’un gène change peu ou beaucoup à chaque génération, la probabilité varie en conséquence. Le nombre de générations nécessaires en moyenne pour arriver à l’homogénéité de cette forme du gène est en général élevée, de l’ordre de N (l’effectif de la population), à moins que la fréquence de la forme soit élevée (et alors le nombre de générations sera plus petit). On imagine ici que N ne change pas.


  


  10La probabilité qu’un père donne le gène FC est de 1/50, celle que la mère donne un gène normal est de 49/50, et le produit de ces deux valeurs est 49/2500. La même valeur est obtenue dans le cas inverse, le père donnant un gène normal et la mère un gène FC. La somme des deux valeurs est 98/2500 ou à peu près 4%. La règle de probabilité appliquée ici prend le nom de Hardy-Weinberg et est valable quand les mariages se font au hasard, ce qui est normal lorsque pères et mères hétérozygotes ne connaissent pas habituellement leur état génétique. Ils sont en effet des «porteurs sains du gène FC».


  


  11Pour comprendre ce problème, il faut définir la «valeur sélective» d’un type génétique. En anglais, on l’appelle «fitness darwinienne», c’est-à-dire la capacité d’arriver à l’état adulte, d’engendrer des enfants, et de contribuer de cette façon à la génération suivante. L’«avantage sélectif» est ici la différence entre la valeur sélective de l’hétérozygote et celle d’un des deux homozygotes. Il y donc deux valeurs sélectives d’intérêt ici et le rapport numérique entre l’avantage sélectif calculé à partir de l’homozygote normal divisé par la valeur calculée pour l’homozygote malade donne le rapport des fréquences géniques du gène pour la maladie et du gène normal auquel la sélection va porter la population (qu’on appelle l’état d’équilibre). Pour arriver à cet équilibre, il faut un nombre de générations qui dépend de l’intensité de la sélection. Dans ce cas-là, la sélection sera d’autant plus rapide que l’avantage sélectif de l’hétérozygote vers le type normal est le plus grand.


  


  12Cette propriété théorique des arbres– la constance des valeurs de distances entre populations qui se détachent du même nœud de l’arbre– n’est pas bien connue, même chez les spécialistes. Elle a été démontrée dans une étude menée avec A.Piazza et publiée en 1975. On l’appelle treeness («arboricité»)


  


  13La théorie de Malécot a été étendue à d’autres applications. Kimura et Weiss ont obtenu des résultats semblables, mais non identiques; il y a des problèmes d’approximation puisque la solution mathématique est compliquée et ne se prête pas à une solution approximative unique pour tout l’intervalle des valeurs. Morton a appliqué le premier cette théorie aux observations faites sur l’homme en démontrant que la théorie est satisfaisante; mais il s’est limité à des aires circonscrites et à des populations isolées. Dans notre expérience, la théorie peut être étendue comme le démontre la figure à tout l’intervalle des distances géographiques, mais au-delà de certaines distances elle n’offre pas beaucoup d’informations. L’essai de représentation de la géographie des gènes humains avec une relation très simple comme celle décrite ici, dite de l’«isolement par la distance», est très intéressant, mais ne peut donner que des informations limitées. Nous allons voir en effet que la géographie des gènes humains est beaucoup plus compliquée.


  


  14Pour la bibliographie des dates archéologiques nommées ici, voir History and Geography of Human Genes, section 2.5


  


  15Cf. ibid, Chine, p.67; Australie, p.344; Europe, p.64 sq.; Amérique, p.303-308.


  


  16Cf. ibid., p.71.


  


  17Cf. ibid, p.72. D’après W. W. Howells, 1973 et 1989.


  


  18Ile de Pâques, History and Geography of Human Genes, p. 366; Sardaigne, ibid., p.273-274; Islande, ibid, p.276. Les arbres donnés dans History and Geography of Human Genes sont faits avec UPGMA et la longueur des branches se manifeste autrement qu’avec NJ, mais la conclusion est la même.


  


  19Le linkage est l’enchaînement des gènes qui se trouvent l’un près de l’autre sur le même chromosome qui est plus fort quand les gènes sont très près l’un de l’autre.


  


  20Dans la théorie de Fisher, la vitesse de radiation est égale à deux fois la moyenne géométrique (la racine du produit) entre la vitesse d’accroissement et la vitesse de migration.


  


  21Cf. The Great Human Diasporas, qui est la traduction anglaise de Qui sommes-nous? (1994), où un dernier chapitre a été ajouté qui discute le problème de l’hérédité du quotient d’intelligence et en donne la bibliographie. Y est également discuté le livre de Hermstein et Murray (1994): The Bell Curve, New York (NY), The Free Press.
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Figure 2. Carte des aires dorigine de Pagriculture dans le monde.
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Figute 1. Modéle de structure de populations appelé « piere de gué».
Les cercles représentent les villages, chacun d’eux comportant
N habitants. La migration m est telle que chaque village
échange, 4 chaque génération, une fraction m/2 c’habitants

avec le village de gauche et une fraction m,/2 d'habitants avec
le village de droite.
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Figure 1. Arbres de nenf populations oblenns avec des marguenrs ¢ ADN
dits RFLP (Restidion Fragment Length. Polymorphism, « Polymor-
phisme de longueur des fragments dus 4 l restiction »). A gauche,
Parbre obtenu par la méthode UPGMA (a vitesse constante d'évo.
lution); & drote, Parbre obtemu par Ja méthode NJ (minimum
dévolution). Erade menée en collaboration avec André Langaney
(musée de PHomme, Paris). Poloni et al., 1995.
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