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> L’histoire des hommes modernes est 
plus ancienne en Afrique qu’ailleurs. On 
pense, sur la base de datations paléon-
tologiques d’une part, et d’estimations 
liées à l’horloge moléculaire de l’autre, 
que notre espèce y est apparue il y a 
environ 200 000 ans, et en est sortie 
pour conquérir le reste du monde vers 
-100 000 ans, comme en témoignent un 
certain nombre de fossiles situés sur 
des voies de passage, notamment au 
Moyen-Orient (grottes du mont Carmel). 
La durée de cette évolution en Afrique, 
et les effectifs assez importants des 
populations qui y ont vécu ont entraîné 
une différenciation génétique élevée 
sur ce continent, qui compte actuelle-
ment au moins deux mille groupes eth-
niques définis sur une base linguistique, 
répartis en quatre grandes familles de 
langues. Cependant, malgré l’intérêt 
qu’elle comporte pour l’histoire de l’hu-
manité, ainsi que pour ses multiples 
applications médicales potentielles, la 
structure génétique de ces populations, 
et notamment celle des groupes margi-
naux, est encore mal connue.
Un programme collaboratif entre 
l’Université du Maryland, l’Institut de 
recherche pour le développement (IRD), 
plusieurs universités africaines et diver-

ses autres institutions a été lancé il y a 
près de dix ans pour mieux compren-
dre cette diversité. L’aboutissement de 
ce travail est décrit en détail dans un 
récent article du journal Science [1] 
dans lequel il est montré que, sur un 
échantillon de 2 432 Africains apparte-
nant à 121 populations et 4 groupes de 
Noirs Américains, 1 327 marqueurs géné-
tiques choisis sur l’ADN nucléaire (848 
micosatellites, 476 insertions/délétions 
et 3 snips) ont été séquencés. La banque 
de données mondiale du Centre d’étude 
du polymorphisme humain (CEPH) a été 
utilisée comme matériel de comparai-
son. Il s’agit là de la plus importante 
étude jamais menée en Afrique, une 
équipe ayant dirigé la recherche de ter-
rain au Cameroun (A. Froment), l’autre 
en Tanzanie et au Kenya. Les annexes 
de l’article donnent, sur une centaine 
de pages en ligne, de nombreux détails, 
et fournissent en libre accès les don-
nées de séquençage de l’ensemble de 
l’échantillon.

Diversité génétique élevée en Afrique
Les résultats confirment que c’est 
en Afrique que la diversité génétique 
humaine est la plus grande, mais aussi 
qu’elle décroît avec la distance géo-

graphique par rapport à ce continent. 
Les populations montrant la plus impor-
tante diversité génétique sont des petits 
groupes de chasseurs-cueilleurs étudiés 
tels que les Pygmées Bakola at Baka du 
Cameroun, et les San d’Afrique du Sud, 
ces derniers (les « Bushmen ») montrant 
aussi le plus grand nombre d’allèles 
privés. L’analyse place ces groupes dans 
une position ancestrale par rapport au 
reste de l’humanité, mais leur petit 
effectif ainsi que leur isolement long-
temps maintenu ont aussi entraîné des 
phénomènes de dérive génique impor-
tants. Les données ont été traitées par 
analyse en composantes principales à 
partir des résultats fournis par le logi-
ciel Structure [2]. Ce logiciel a montré, 
sur la base des affinités génétiques, 
que l’on pouvait répartir l’ensemble de 
la population humaine dans 14 groupes 
dont 9 sont africains (les autres sont 
les Européens, les Indiens, les peuples 
d’Extrême-Orient, du Pacifique, et les 
Amérindiens).

Correspondance 
entre structure génétique 
et différenciation linguistique
Le groupe géographiquement le plus 
étendu, du Sénégal à l’Afrique du Sud, 
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est fait exclusivement de locuteurs du 
groupe Niger-Congo et apparaît comme 
génétiquement homogène. Les Noirs 
Américains se rattachent presque entiè-
rement à ce groupe avec un métissage 
européen de l’ordre de 13 % mais très 
variable d’un individu à l’autre. L’ex-
pansion bantoue, que les linguistes 
datent d’environ 4 000 ans, a laissé une 
signature génétique nette ; les locu-
teurs afro-asiatiques sont également 
génétiquement bien identifiables, tan-
dis que les chasseurs-cueilleurs d’Afri-
que orientale et australe, qui parlent 
des langues à clicks1, se regroupent 
avec les Pygmées qui, eux, n’ont plus de 
langue propre, ayant adopté celles de 
leurs voisins. L’Afrique orientale donne 
une image génétique plus complexe, 
 compatible avec un lieu de sortie pour 
les migrations qui ont conduit les hom-
mes modernes vers le reste de la pla-
nète. De façon plus spéculative, l’étude 
des gradients génétiques suggère que 
la région où notre espèce se serait dif-
férenciée se trouverait aux confins de 
la Namibie et de l’Angola (une région 
actuellement peuplée par des San). 

1 Ces langues sont caractérisées par des systèmes phoné-
tiques complexes, dont les clicks sont la marque la plus 
audible. Il y a cinq types de clicks sonores que l’on produit 
avec les lèvres, ou avec la langue contre les dents, ou contre 
le palais, ou retournée dans la bouche.

D’autres recherches menées au Musée 
de l’Homme et à l’Institut Pasteur [3-5] 
nous ont montré que la séparation entre 
les ancêtres des Pygmées et ceux des 
Bantous était étonnamment ancienne, 
soit au moins 50 000 ans.
Cette étude montre une bonne corres-
pondance entre la structure génétique et 
la différenciation culturelle (linguistique 
en l’occurrence), et apporte des élé-
ments importants sur l’histoire de notre 
espèce et ses relations avec son berceau 
africain. Elle a aussi des conséquences 
prometteuses pour l’étude de la prédis-
position aux maladies dont souffrent 
les Africains et leurs cousins de la dias-
pora, qu’elles soient transmissibles ou 
« complexes » (notamment le syndrome 
métabolique, l’hypertension artérielle, 
le cancer de la prostate, etc.). Mais plus 
encore, elle a amorcé une dynamique 
pour fédérer et renforcer la recherche 
génétique en Afrique, comme l’a montré 
le sixième congrès de la Société africaine 
de génétique humaine qui s’est tenu à 
Yaoundé en mars 2009 sur le thème « Ori-
gines de l’homme, diversité génétique 
et santé ». L’implication des universi-
tés africaines, la constitution de bases 
de données largement accessibles et le 
développement de la nouvelle « méde-
cine darwinienne » [6-8] qui met en 
relation la pathologie et l’histoire évo-

lutive de l’espèce humaine, sont autant 
d’avancées récentes et importantes pour 
la recherche anthro pologique et médi-
cale, à la source des  origines communes à 
toute l’humanité. ‡
Genetic structure and evolution 
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