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Des nouvelles
du passé

Histoires

de paléogénétique

Diffusion des populations
des steppes et des langues
indo-européennes :

une premiere
mondialisation ?

Céline Bon

« Nez » se dit « nose » en anglais, mais aussi « nos »
en russe, « nasa » en sanskrit!, « nosis » en lituanien,
« nese » en norvégien ; quant a « naf », en persan,
« naris » en grec, et « nariz » en espagnol, ils signifient
« narine ». Une méme famille de langues est parlée
a travers I’Eurasie, des cotes brumeuses de I’lrlande
jusqu'au désert de Gobi, des rivages de la mer Rouge
jusqu’aux fjords de Scandinavie.

Comment expliquer cette uniformité linguistique ?
Diverses hypotheses ont été proposées, dont deux
impliquant des migrations de populations : en effet,
certains proposent que les langues indo-européennes
se soient répandues vers I’€urope, d’une part, et le sud
de I’Asie, d’autre part, a la faveur de la diffusion de
populations lors du Néolithique, a partir du Croissant
fertile? [1]. Mais d’autres archéologues, et en particu-
lier Marija Gimbutas (1921-1994) dans les années 1950,
suggerent une théorie différente :
tumulus kourganes d’Asie centrale, Marija Gimbutas

en étudiant les

avance que les langues indo-européennes se seraient
diffusées par la migration d’un peuple originaire d’une
région située entre la Volga et I"Oural, au nord de la
mer Caspienne [2]. Ces locuteurs d’une langue proto-
européenne auraient ensuite migré deés la fin du Néo-
lithique vers I’Europe, mais aussi vers I’Asie centrale,
puis vers I"Asie du Sud.

Vignette (© Céline Bon).

! Une langue parlée en Inde

? Région du Proche-Orient, qui s’étend de la mer Morte au golfe Persique en pas-
sant par le sud de la Turquie, le nord de I’lraq et I'lran occidental. Les pays qu’elle
regroupe, riches en plaines et en vallées bien arrosées, ont vu naitre "agriculture
au néolithique.
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Cette question est I'une des premieres questions a avoir
intéressé les paléogénéticiens : est-il possible de mettre
en évidence la diffusion d’une population, provenant des
steppes du sud de la Russie, a la fin du Néolithique et aux
débuts de I’age du Bronze ?

La diffusion des populations des steppes

Des 2015, deux publications [3,4] comparent la diver-
sité génétique des populations européennes du Néo-
lithique, et de I’Gge du Bronze, avec celle des popu-
lations d’Asie centrale et du nord du Caucase. Dans
les deux cas, un bouleversement démographique
majeur apparait & la fin du Néolithique (il y a environ
4500/5000 ans) en Europe du Nord et en Europe cen-
trale : une nouvelle composante génétique associée
aux populations des steppes, et en particulier aux
populations de la culture des tombes en fosse (dite
aussi Yamnaya), se développe et devient trés rapide-
ment majoritaire.

€n Europe
€n Europe du Nord, cette diffusion est principalement
associée a I’expansion de la culture de la céramique
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Figure 1. Diffusion de l’ancestralité des
steppes au cours de la Protohistoire en Eura-
sie. Cette Figure simplifiée ne prend en compte

que les génomes publiés pour I'instant.

cordée’, qui s’est étendue de la Pologne actuelle, vers I'ouest de
I’Europe. Cette composante génétique atteint 'ouest de I’Europe en
2900-2700 av. J.-C. [5] (Figure I). La diffusion de cette composante
des steppes ne se fait pas de maniere uniforme dans toutes les régions.
Alors que, dans le reste de I’€urope, cette ancestralité venue des
steppes se diffuse par le métissage avec les populations locales, la
situation est différente dans les iles Britanniques. €n effet, les indivi-
dus du Néolithique de cette région étaient principalement apparentés
aux fermiers de la péninsule ibérique. €n revanche, a partir de I"age du
Bronze, conjointement a I’arrivée de la composante génétique venue des
steppes et a I’expansion de la culture de la céramique cordée, la com-
posante néolithique ibérique est remplacée par une composante néoli-
thique d’Europe continentale. Cette observation suggere que ce ne sont
pas des descendants directs des populations des steppes qui sont venus
dans cette région, mais des individus déja largement métissés avec les
populations locales de I'ouest de I’Europe continentale, conduisant a
un renouvellement de plus de 90 % des habitants de cette région [6].

Si le nord de I’Europe est touché rapidement par ce phénomene,
I’Europe du Sud n’est atteinte qu’au cours de I’dge du Bronze,
voire au début de I’dge du Fer, et ce, malgré "existence de cultures
communes entre ces différentes régions. L’exemple le plus flagrant
est celui de la culture campaniforme®. Cette culture se caractérise
par inhumation de certaines personnes avec un attirail sté-
réotypé d’objets : une céramique en forme de cloche, une dague
triangulaire en cuivre, un équipement d’archer, des boutons per-
forés en V, et un pendentif en forme de croissant de lune. Ce facies
culturel se retrouve dans tout I"ouest de I’Europe, du Portugal au
nord de I’ltalie, jusqu’au Danemark et dans les Tles Britanniques.
Pourtant, ’analyse paléogénétique des individus de la culture
campaniforme [6] montre une grande hétérogénéité biologique,
avec une absence totale d’ancestralité liée aux steppes dans la
péninsule ibérique jusqu’en 2300 av. J.-C. [6,7]. Ce statut « cam-

* Il s‘agit d’une culture du Néolithique final qui s’est développée en Europe du Nord d’environ 3000 &
2200 av. J.-C. Elle doit son nom a ses poteries caractéristiques, décorées par impression de cordelettes
sur I'argile crue.

* Culture qui se développa en Europe ainsi qu’en Afrique du Nord approximativement au cours du I11¢ mil-
|énaire avant notre ére. Elle doit son nom aux gobelets céramiques en forme typique de cloche retrouvés
dans les sépultures.
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paniforme » n’était donc pas biologique, mais
culturel !

Quant au pourtour de la Méditerranée, I'arrivée de
la diversité génétique associée aux populations des
steppes prend beaucoup plus de temps : elle est
observée vers 2200 av. J.-C. en Sicile et dans le nord
de I’ltalie [8], et seulement a partir de ’dge du Fer en

Sardaigne, aux alentours de 500 av. J.-C. [9] !

€n Asie centrale et en Asie du Sud

Cette diffusion des populations des steppes s’étend
également vers ’est. Les individus d’Asie centrale
appartenant a différentes cultures, telles que la
culture Afanasievo, Andronovo ou Sintashta, sont
génétiquement tres proches des Yamnaya, ce qui sug-
gére une migration rapide de ces groupes d’éleveurs,
peut-étre en plusieurs phases de diffusion [3,4,10,11].
C’est seulement dans un second temps, a partir de
I’adge du Bronze moyen (1600 -1400 av. J.-C.) que le
métissage avec les populations locales se produit.
Vers 2000 avant notre ére, les contacts entre les
populations des steppes et celles de la civilisation
de I’Oxus, située dans le sud de I’Asie centrale, sont
de plus en plus nombreux. Ces contacts sont associés
a un flux de genes issus des populations lointaines
descendantes des Yamnaya [10]. Ce phénoméne
culminera a I’age du Fer, période pendant laquelle
50 % du génome des quelques individus séquencés
dérive de celui des populations des steppes [11]. Les
lointains descendants de cette population forment
aujourd’hui les populations d’Asie centrale de langue
indo-iranienne, une langue indo-européenne, comme
les Tadjiks ou les Yagnobs [12].

Lancestralité venue des steppes s’étendra méme
encore plus au sud, jusqu'au sous-continent indien,
ol elle arrive entre 1900 et 1500 avant notre ere. Le
métissage avec les populations locales donnera nais-
sance aux populations actuelles et est encore visible,
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Figure 2. Représentation schématique de la
diversité génétique dans 'ouest de I’Asie a la
fin de la préhistoire. A. Schéma de 'analyse en
composantes principales (adaptée de [15]).
Chaque groupe d’individus est représenté par

un disque coloré. Plus les individus sont éloi-

- £leveurs Serednii Sith
- €leveurs Yamnaya

Chasseurs-cueilleurs

d’Ukraine gnés génétiquement, plus ils seront éloignés
Chasseurs-cueilleurs . .
de Sibérie sur la Figure selon I'axe PCl puis 'axe PC2. Les
Chasseurs-cueilleurs o . L .
du Caucase individus intermédiaires se situent dans les

Chasseurs-cueilleurs

de est de I’Europe clines encadrés par les traits pointillés. B. La

Groupe «BP » de Volga provenance de chaque groupe d’individus est

représentée sur la carte avec le méme code

—0,01 0 0,01 0,02

‘ couleur. La taille des cercles indique le nombre
0,08 d’individus échantillonnés dans chaque région.

en particulier dans certaines castes, comme celle des
brahmanes [10].

A la recherche de la population des steppes

Peut-on identifier précisément I’origine de ces popula-
tions des steppes ? Les premieres analyses suggéraient
que des individus de la culture Yamnaya étaient les
plus représentatifs de cette diversité génétique. lls
portent dans leur génome des composantes associées
a la fois aux chasseurs-cueilleurs du Caucase et aux
chasseurs-cueilleurs de I’est de I’Europe. Cependant,
ce modéle s’est avéré trop simpliste pour décrire cette
diversité génétique : en effet, pour modéliser les pre-
miers individus de la culture de la céramique cordée
de Bohéme, il a été nécessaire d’ajouter une compo-
sante génétique associée aux chasseurs-cueilleurs de
I’Ukraine ou aux agriculteurs néolithiques provenant de
Lettonie [13].

Récemment, des chercheurs ont publié une vaste étude
sur la région située a I"ouest de la Russie et sud-est de
’Ukraine & la fin du Néolithique [14,15]. La diversité
génétique des différentes populations qui peuplaient
cette région se situe entre trois poles : le premier
représenté par les chasseurs-cueilleurs du Caucase,
le deuxieme par les chasseurs-cueilleurs de Sibérie,
et le troisieme par les chasseurs-cueilleurs ukrainiens
(Figure 2), la diversité génétique des chasseurs-cueil-
leurs de I'est de I’Europe se situant entre ces deux
derniers poles. Les individus échantillonnés tirent leur
diversité génétique de chacun de ces différents pdles,
formant des clines® qui suivent les vallées des princi-

¥ Variation spatiale graduelle entre deux groupes d’individus au sein d’une espéce,
sous-espéce ou population.
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paux fleuves : le cline de la Haute Volga entre les chasseurs-cueilleurs
de I’'Ukraine et ceux d’Europe de 'est ; le cline de la Volga entre ceux
d’€urope de ’Est, de la Basse Volga et du nord du Caucase, appelés le
« groupe BP » ; et le cline du Dniepr qui relie la vallée de ce fleuve aux
chasseurs-cueilleurs ukrainiens.

C’est dans ce cline que se situent les individus de la culture Yamnaya,
a proximité du « groupe BP ». Le groupe le plus ancien montrant cette
diversité génétique spécifique appartient a la culture de Serednii Sith,
une culture trés proche de celle des Yamnaya, qu’elle précede seule-
ment de quelques siecles. Il apparait donc que c’est dans cette région,
au nord de la mer d’Azov, vers 4 000 avant notre ére, que le métissage
ayant donné naissance a ces populations des steppes se soit produit.
€t tres rapidement, des individus appartenant a ce groupe génétique
se sont répandus dans une région étendue sur des milliers de kilo-
meétres.

€n atteignant le nord de I’'Ukraine et le sud de la Pologne actuelle, ils
se métissent avec les agriculteurs locaux de la culture des amphores
globulaires [13], et leurs descendants, appartenant a la culture de la
céramique cordée, migreront jusqu’a I"ouest de I’Europe.

Un phénomene social complexe

La diffusion de la composante génétique des steppes montre un
biais marqué selon le sexe des individus. Au niveau du génome mito-
chondrial, 'impact de cette diffusion est trés limité ; en revanche,
les haplogroupes® Y Rla/b, associés aux populations des steppes,
deviennent rapidement majoritaires, jusqu’a représenter pres de
55 % des haplogroupes Y des Européens actuels. €n comparant la
composante génétique des steppes sur le chromosome X (trans-
mis 2 fois sur 3 par une femme), et les autosomes (transmis 1 fois
sur 2 par une femme), il a été suggéré que le métissage avec les

¢ Un haplogroupe est un grand groupe d’haplotypes, qui sont des séries d’alléles situés a des sites
spécifiques dans un chromosome et qui sont définis par des mutations par polymorphisme nucléotidique
singulier.



populations des steppes impliquait 14 fois plus d’hommes que de
femmes [16]. Le méme phénoméne apparalt dans le sud de I’Asie :
les populations d’Inde ont aussi hérité la part de leur génome
provenant des populations des steppes, principalement par les
mdles. [10]. Faut-il pour autant imaginer un déferlement belliqueux
de groupes des steppes, tuant les hommes et s’accouplant avec
les femmes locales ? Pas forcément. €n effet, la modélisation d’un
changement de structure de parenté, impliquant patrilinéarité’, et
la transmission du succes reproductif, permet d’obtenir des résul-
tats tout aussi biaisés en fonction du sexe [17]. Effectivement,
I’étude d’individus de I’adge du Bronze provenant de la vallée de Lech,
dans le sud de ’"Allemagne, accrédite cette hypothése, car seuls les
hommes adultes sont inhumés avec leurs parents biologiques. De
plus, les hommes adultes qui ne possédent pas I"haplogroupe Y R1b,
et ne descendent donc pas des populations des steppes par la lignée
paternelle, ne sont pas inhumés avec des apparentés et possédent
moins de biens funéraires, en particulier d’armes [18]. 'étude d’in-
dividus de la culture de la céramique cordée de Bohéme montre que
Iaugmentation de la fréquence de I"haplogroupe Rla ne peut étre
expliquée que par un taux de survie ou de reproduction moyen supé-
rieur de 15 %, par génération des males porteurs de cet haplogroupe,
comparé aux autres méles [13]. Uarrivée des descendants des Yam-
naya a, non seulement, été accompagnée d’un probable changement
de langue, mais aussi d’une restructuration profonde des sociétés.

Diffusion des populations des steppes et phénotype

Quel a été 'impact de ces populations des steppes sur le phénotype
des populations eurasiatiques ?

L'un des phénotypes les plus étudiés en paléogénétique est I’expres-
sion de la lactase apres I’dge du sevrage. Ce phénotype, causé par
une ou plusieurs mutations dans la région régulatrice du gene de la
lactase, se retrouve dans plusieurs régions du monde, et en particu-
lier dans le nord-ouest de I’Europe et dans le sud de I’Asie, la ol la
composante génétique associée aux steppes est forte [19]. Lhypo-
theése selon laquelle cette mutation serait apparue chez les Yamnaya
ou leurs ancétres, des éleveurs, et se serait ensuite transmise a leurs
descendants est donc séduisante. De plus, les plus anciennes traces
du génotype associé n’apparaissent en Europe qu’apres 'arrivée des
populations des steppes mais n'ont pas pour autant été identifiées
dans ces populations avant I’dge du Bronze [20]! Néanmoins, un
analyse de sélection prenant en compte 'ancestralité des régions
du génome étudiées pour chaque individu montre que la sélection
a principalement porté sur les fragments hérités des chasseurs-
cueilleurs de I’est de ’Europe et du Caucase, les ancétres putatifs
des Yamnaya [21]. Méme si des données complémentaires seront
nécessaires, il semble donc bien que la capacité de boire du lait a
I’dge adulte en Eurasie soit un lointain héritage des populations des
steppes !

" Mode de filiation pour lequel seule compte la parenté paternelle.

m/s n® 11, vol. 41, novembre 2025

Certains de ces phénotypes sont en revanche plus
déléteres. La sclérose en plaques est une maladie neu-
rodégénérative qui touche 2,5 millions de personnes
dans le monde et dont la prévalence la plus élevée est
observée en Europe du Nord. 233 variants génétiques
sont associés a des facteurs de risque de développer
cette maladie, dont 32 sont situés dans la région HLA.
Parmi ces derniers, 30 proviennent des populations
des steppes, ol ils auraient été soumis a une sélection
récente [22]. Certains de ces variants étant connus
pour étre protecteurs vis-a-vis de certaines maladies
infectieuses (comme la tuberculose, par exemple),
il est probable qu’ils aient été sélectionnés dans un
contexte environnemental différent.

La fin du Néolithique et I"dge du Bronze ont donc été
des périodes de profond bouleversement en Eurasie.
La diffusion des populations des steppes a induit un
changement profond dans les pratiques sociales. Outre
une nouvelle diversité génétique traduisant une adap-
tation a de nouveaux modes de vie, ces populations ont
diffusé avec elles de nouvelles pratiques culturelles,
et une nouvelle langue, dont les descendantes sont
parlées aujourd’hui dans une vaste partie de I’Eurasie.
Une premiere mondialisation, en quelque sorte, dont
les conséquences se font encore sentir 5 000 ans plus
tard dans les populations modernes. ¢
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