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Depuis que le « buisson des hominidés » a été, au 
moins partiellement, appréhendé par l’anthropologie, 
la question des relations entre l’homme de Néander-
tal et l’homme moderne (l’homme de Cro-Magnon, 
Homo sapiens, vous et moi en somme) a été largement 
débattue. Selon le modèle out of Africa générale-
ment admis depuis la fin des années 1980, toutes les 
populations non Africaines descendent d’ancêtres 
communs ayant émigré vers - 90 000 ans depuis ce 
continent, où notre espèce est apparue il y a environ 
200 000 ans. L’homme de Néandertal, qui a lui aussi 
une origine africaine mais a essentiellement vécu en 
Europe et au Moyen-Orient, est plus ancien : il remonte 
à 400 ou 500 000 ans, et ses derniers représentants, 
dont des vestiges ont été retrouvés en Espagne, ont 
disparu il y a 30 000 ans seulement. Sa morphologie 
plus robuste que celle de l’homme moderne, son faciès 
plus « simiesque » (bien que sa capacité crânienne ait 
été supérieure à la nôtre) et l’absence d’outils évo-
lués l’ont fait considérer comme un hominidé primitif 
correspondant sans doute à une espèce différente 
de la nôtre et avec laquelle aucun croisement n’était 
possible. De fait, alors que ces deux représentants du 
genre Homo ont coexisté en Europe durant plusieurs 
dizaines de milliers d’années, seuls quelques cas 
douteux de fossiles pouvant correspondre à des mor-
phologies intermédiaires ont été décrits. Lorsque les 
techniques de séquençage de l’ADN ont permis les pre-
mières analyses d’ADN fossile, elles ont confirmé cette 
impression en montrant, grâce aux analyses de l’ADN 
mitochondrial, que Néandertal apparaissait très diffé-
rent de l’homme moderne. Pourtant des résultats plus 
récents ont au contraire ouvert la possibilité qu’aient 
eu lieu des échanges entre ces deux populations, qu’en 
somme Néandertal et nous-mêmes représentions deux 
variétés au sein de la même espèce. Ces résultats ont 
été très discutés et, nous le verrons, présentent des 
aspects critiquables ; à l’occasion d’un tout récent 
article du groupe de Svante Pääbo (chaud défenseur 
de l’hypothèse de l’hybridation) [1], je vais tenter de 
faire un point sur cette question. 

D’où vient Néandertal ?

L’origine de l’homme de Néandertal reste assez obscure 
[2]. Ses ancêtres sont Africains, bien sûr, mais sa trace 
n’a été repérée qu’en Europe et au Moyen-Orient, et 
son dernier ancêtre commun avec l’homme moderne 
remonterait à six ou sept cent mille ans. Ses fossiles 
ont été retrouvés dans toute l’Europe, du sud des îles 
britanniques jusqu’au-delà de l’Oural en passant par 
tout le pourtour méditerranéen (Figure 1), mais on 
s’interroge encore sur son ancêtre immédiat (Homo 
heidelbergensis ? Homo rhodesiensis ? [2]), et il 
est un peu étonnant qu’aucune trace de lui n’ait été 
encore découverte en Afrique du Nord. Notons cepen-
dant que, d’après les estimations les plus sérieuses, 
la densité des populations humaines était à l’époque 
très faible : on l’évalue à moins de cent individus 
pour 10 000 km2 (cinq mille être humains, donc, pour 
la France entière !), ce qui explique le caractère très 
lacunaire de la « chronique des fossiles1 ». Et cette 
population semble avoir fortement fluctué au rythme 
des glaciations qui se sont succédées au cours du 
dernier demi-million d’années, avec un impact parfois 
catastrophique, sur ces peuplades que leur alimenta-
tion carnée rendait totalement dépendante du gibier. 
Bref, Néandertal a longtemps « régné » sur l’Europe et 
le Moyen-Orient, mais ce règne était ténu et constam-
ment menacé, bien loin de l’écrasante domination de 
l’homme actuel sur son environnement.

1 Traduction officielle du terme plus pertinent de fossil record.
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Eux... et nous, que dit l’ADN mitochondrial ?

La coexistence, durant plusieurs dizaines de milliers d’années de 
l’homme moderne et des Néandertaliens pose naturellement la 
question de notre rôle dans leur extinction : compétition pour les res-
sources naturelles (bien que la densité très faible des populations ait 
dû limiter cet impact), ou même combats dans lesquels la technologie 
supérieure de l’homme moderne aurait entraîné l’élimination de son 
cousin « primitif » ? On ne le saura sans doute jamais, mais cette 
question en suggère une autre, à laquelle l’ADN devrait pouvoir donner 
une réponse, celle de l’existence (ou non) de relations intimes et de 
transferts de gènes entre Néandertal et nous [3].
Comme je l’ai déjà indiqué, les premières analyses menées dans les 
années 1990, grâce à l’invention de la PCR (polymerase chain reac-
tion) ont porté sur l’ADN mitochondrial, que sa petite taille et son 
abondance rendent plus accessible à l’étude que l’ADN nucléaire. 
Une fois les problèmes de contamination des échantillons maîtrisés, 
les résultats étaient très nets : le nombre de substitutions observé 
dans l’ADN de Néandertal comparé au nôtre, était plus de trois fois 

supérieur à la diversité repérée au sein de la popula-
tion humaine [4]. Ces résultats, confirmés et amplifiés 
au début des années 2000, allaient donc dans le sens 
d’un isolement reproductif entre Néandertal et Homo 
sapiens, et suggéraient que l’on était bien en présence 
de deux espèces distinctes. Néanmoins la nature 
particulière de l’ADN mitochondrial, sa transmission 
exclusivement maternelle et le fait que de nombreuses 
zones au sein de cet ADN semblent neutres du point de 
vue sélectif, incitaient à une certaine prudence. 

L’ADN nucléaire entre en scène

De nouveaux progrès dans les techniques d’étude de 
fossiles et l’apparition du séquençage de nouvelle 
génération (moins sensible à la dégradation des 
échantillons du fait de l’absence d’étape de clonage) 
allaient permettre d’accéder à l’analyse de l’ADN 
nucléaire de notre cousin Néandertalien. Cela com-
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Figure 1. Les limites actuellement connues de l’aire de peuplement de l’homme de Néandertal (d’après la figure 1 de [3]).
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mença par un superbe « couac » - que nous raconta 
Simone Gilgenkrantz dans une Nouvelle [5] -, la 
publication en 2006 par le groupe de S. Pääbo [6] 
d’un million de nucléotides d’ADN néandertalien qui 
devaient s’avérer provenir en majorité de contamina-
tion des spécimens par de l’ADN moderne. Néanmoins, 
avec l’amélioration des méthodes de prélèvement, de 
séquençage et d’analyse informatique, des séquences 
authentiquement néandertaliennes étaient bientôt 
obtenues et, de manière fort intéressante (et cette 
fois concluante), montraient des similitudes nette-
ment plus fortes entre l’ADN de Néandertal et celui 
des non Africains qu’avec celui des Africains [7]. Cela 
suggérait donc une interaction entre ces deux popula-
tions aboutissant à des transferts de gènes néander-
taliens dans notre ADN. Cette conclusion fut largement 
médiatisée, en oubliant un peu que, d’une part, la 
contribution de Néandertal à notre génome resterait 
dans cette hypothèse très minoritaire (quelques %) 
et, d’autre part, que l’interprétation avancée (notam-
ment par le groupe de S. Pääbo) n’était pas la seule 
possible.

Hybridation, ou structure de populations ?

La proximité, au niveau de l’ADN, entre Néandertal 
et les non Africains pourrait en effet résulter, non de 
croisements entre ces deux groupes, mais de la struc-
ture des populations dont ils sont issus : si Néandertal 
et Homo sapiens sont tous deux issus d’une même 
sous-population Africaine (Néandertal ayant émigré 
vers – 400 000 ans, l’homme moderne beaucoup plus 
tard), ils peuvent avoir gardé des caractères communs 
(des allèles de snip identiques) dans leur ADN sans 
pour autant avoir interagi génétiquement. Cette hypo-
thèse est notamment défendue dans un récent article 
émanant de l’université de Cambridge [8] tandis que 
d’autres [9] effectuent des simulations montrant que, 
d’après eux, la structuration des populations ne suffit 
pas à expliquer les données. En tous cas, la question 
n’est pas aussi tranchée que ce que l’impact média-
tique des travaux de S. Pääbo tendrait à faire croire.

De nouvelles données

C’est là qu’intervient (enfin...) l’article qui est le pré-
texte de cette chronique [1] et qui émane lui aussi 
du groupe de S. Pääbo. Paru tout récemment dans 
Plos Genetics, son titre est très affirmatif : The date 
of interbreeding between Neandertals and modern 
humans, comme si la réalité de cette interaction 
était définitivement prouvée et qu’il ne restait qu’à 

en fixer la date. En fait, le message de l’article est que l’évaluation 
de cette date (par une méthode dont je vais donner le principe) 
donne une valeur récente, environ – 55 000 ans, et que ceci renforce 
considérablement l’hypothèse en cause : si la parenté Néandertal/
Homo sapiens était due à la structure des populations anciennes, la 
méthode devrait donner une date du même ordre que celle de la sépa-
ration entre les deux groupes, au moins - 400 000 ans.
Comment ont procédé les auteurs ? Ils ont utilisé les données de 
séquence produites par la première phase du 1000 Genomes Project 
(http://www.1000genomes.org/), soit les séquences de près de 200 
personnes (Européennes, Africaines, Asiatiques). Cela leur a permis 
d’évaluer le déséquilibre de liaison persistant chez les non Africains 
entre des allèles de snip pouvant provenir du génome de Néandertal. 
En d’autres termes, si deux snip A et B relativement proches existent 
dans la séquence Néandertal sous la forme (allèles) A1 et B1, et en 
admettant que l’ADN correspondant dans notre génome provienne 
d’un lointain croisement avec Néandertal, la probabilité qu’une 
recombinaison ultérieure ait abouti à leur séparation (à un haplotype 
du genre A1 B2) dépend à la fois de la distance qui les sépare sur le 
génome et du temps écoulé depuis leur introgression dans notre ADN. 
Le principe de la méthode est simple... mais on imagine bien que son 
utilisation pose de nombreux problèmes compte tenu de toutes les 
incertitudes existantes : ces allèles proviennent-ils effectivement de 
Néandertal ? Comment les données sont-elles affectées par les évé-
nements démographiques et notamment les goulets d’étranglement 
subis par les populations ? Quelle est l’influence des erreurs existant 
dans la carte génétique actuelle ? Ces différents points sont abordés 
au long d’un article plutôt touffu et d’une rédaction assez approxi-
mative (abréviations non définies, figures incomplètes, légendes 
obscures...), sur lequel les referees de Plos Genetics ne me semblent 
pas avoir fait tout le travail nécessaire. La conclusion est néanmoins 
nette : les derniers échanges génétiques entre Néandertal et l’homme 
moderne auraient eu lieu vers – 55 000 ans2, et le fait de trouver une 
date aussi récente confirme la réalité de ces échanges et indique que 
la ressemblance actuelle entre les ADN de ces deux hominidés est bien 
due, en grande partie, au fait qu’ils ont interagi génétiquement. 

Des questions qui subsistent

On l’aura compris, je ne suis pas convaincu à 100 % par les affir-
mations du groupe de S. Pääbo. L’identification de traces d’ADN 
néandertalien dans notre génome, immédiatement interprétée par les 
média comme une contribution majeure à notre patrimoine génétique, 
me semble reposer sur des bases bien fragiles, et la toute récente 
évaluation de la date de ces supposés mélanges résulte de calculs 
complexes impliquant de nombreuses hypothèses. La conclusion 
de l’article est d’ailleurs bien moins catégorique que son titre, et 
n’exclut pas la possibilité d’une contribution importante de la struc-
ture ancienne des populations. L’analyse d’ADN a incontestablement 

2 Plus précisément, entre – 37 000 et – 86 000 ans. Notons que la limite inférieure est invraisemblable 
compte tenu du fait qu’il y a 37 000 ans la plupart des Néandertaliens avaient déjà disparu.
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révolutionné l’anthropologie, a éclairé de nombreux aspects de notre 
histoire, et elle continue de préciser les événements qui ont abouti aux 
populations actuelles ; mais, avec l’article auquel se réfère cette chro-
nique, on a peut-être voulu tirer de l’ADN plus que ce qu’il peut dire.
Neandertal and Homo sapiens: to meet, or not to meet?

LIENS D’INTÉRÊT
L’auteur déclare n’avoir aucun lien d’intérêt concernant les données publiées dans cet 
article.
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L a jaunisse est un symptôme facilement identifiable ; il paraissait bien naturel que l’homme, confronté à 
une modification de la couleur de ses yeux et de sa peau ait de tous temps recherché les causes de cette 
transformation.

Il n’est donc pas surprenant que le premier traité de médecine, écrit 3  000 ans avant J.C. par un médecin 
sumérien, décrive déjà la jaunisse. À chaque époque de l’histoire de la médecine, les praticiens, influencés par 
les concepts médicaux de leur temps, attribuèrent une ou plusieurs explications particulières à ce symptôme. 
Ainsi, du démon Ahhâzu des Sumériens à la sophistication des biotechnologies qui permirent la découverte du 
virus de l’hépatite C, le lecteur cheminera sur une période de 5 000 ans au travers des différents continents.

Ici encore, l’histoire se révèle une formidable source de réflexion : le foie souvent impliqué dans l’apparition 
des jaunisses est-il le siège de l’âme ?

Les expérimentations humaines chez des volontaires ou chez des enfants handicapés mentaux étaient-elles 
justifiées pour permettre la découverte des virus des hépatites ?

Le formidable développement de la transfusion sanguine, des vaccinations, mais aussi de la toxicomanie 
explique-t-il les épidémies d’hépatites du XXe  siècle ?

Autant de questions qui sont abordées dans ce livre passionnant et accessible à tous.
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