
Les caractères dérivées propres à l’Homme

L’homme est l’unique représentant actuel de la lignée humaine, mais des espèces fossiles 
aujourd’hui disparues existent.
Comment reconnaître un fossile appartenant à la lignée humaine et comment reconstituer 
l’histoire évolutive des espèces identifiées ?









Lucy,  un australopithecus afarensis



Les traces de pas de Laetoli



Les australopithèques, une mosaïque d’homininés



L’émergence du genre Homo: homo habilis



Homo erectus, premier grand voyageur de l’histoire de l’humanité

L’adolescent de Turkana

(Homo ergaster) 1m60 daté

de 1,6Ma capable de marcher

sur de longues étapes



Les néanderthaliens

Le séquençage partiel du génome de l’homme de Neanderthal montre que 1 à 4 % du génome des néandertaliens est présent dans les 
populations actuelles européennes et asiatiques mais totalement absents chez les africains.
Cela prouve que des métissage entre H. sapiens et H. Neanderthalensis en Europe ( et H. Denisovensis en Asie) ont eu lieu.
Cela signifie que des individus considérés comme appartenant à des espèces distinctes se sont reproduits et on eu une descendance 
fertile…

Toutefois, ce qui a le plus étonné les chercheurs est l’existence de vastes « déserts d’hérédité néandertalienne », c’est-à-dire de régions 
du génome longues de dizaines de millions de paires de bases dénuées de toute trace génétique néandertalienne.
Cela suggère qu’après le métissage, une sélection négative a éliminé les gènes néandertaliens dans certaines régions du génome humain.



L’étude de populations hybrides offre des clés pour comprendre la manière dont notre ADN s’est mélangé avec celui de Neandertal.

La manière dont les singes actuels sont capables, parfois, de franchir la barrière d’espèce qui les 
sépare nous permet de mieux comprendre l’histoire génétique complexe de l’homme moderne. 
Notamment comment il a pu s’hybrider avec l’homme de Neandertal, «absorbant» une partie du 
patrimoine génétique de ce cousin européen.
En analysant les génomes de babouins sur neuf générations, une équipe de scientifiques de 
l’université de Durham, en Caroline du Nord (États-Unis), et du Max Planck Institute de Leipzig 
(Allemagne) a en effet montré en détail comment les croisements entre différentes espèces 
s’inscrivaient dans leur ADN (Science, 5 août 2022). «C’est une démarche intéressante, car 
l’expérience permet de confirmer ce que l’analyse des génomes humains nous avait amenés à 
penser, sans en avoir une preuve irréfutable», explique Nicolas Brucato, chercheur au Laboratoire 
évolution et diversité biologique, université Toulouse-III.

Si Homo sapiens est désormais la seule espèce humaine présente sur Terre, ce ne fut pas toujours 
le cas. Il y a encore 40.000 ans, une autre espèce humaine au moins était présente, l’homme de 
Neandertal. Les scientifiques estiment même qu’à un moment donné, cinq espèces humaines 
différentes ont cohabité. Au point parfois de se mélanger. Les analyses ADN montrent non 
seulement que nos ancêtres Homo sapiens se sont reproduits avec des néandertaliens, mais aussi 
avec des dénisoviens (une espèce humaine qui occupait probablement l’Asie il y a plus de 
50.000 ans). On retrouve ainsi jusqu’à 4 % de gènes néandertaliens dans le génome de n’importe 
quel individu issu d’une population non africaine. De façon surprenante, ce taux était à peu près 
le même il y a 45.000 ans, peu après que les deux espèces eurent commencé à se mélanger! C’est 
ce qu’ont montré les plus vieux génomes analysés en Europe, découverts à Bacho Kiro en 
Bulgarie. Une étude publiée dans la revue Nature en 2021 montrait que la part néandertalienne 
représentait 3,5 % du total. Pourquoi ce pourcentage est-il resté aussi stable?

Lorsqu’un Homo sapiens s’accouple avec un néandertalien, l’enfant qui en résulte possède en 
effet la moitié du patrimoine génétique de l’un et de l’autre. À mesure que les hybrides mi-
sapiens mi-néandertaliens, s’accouplent avec des Homo sapiens, ce patrimoine génétique 
néandertalien se fragmente très rapidement, en quelques générations seulement. Mais pourquoi 
ne finit-il pas par disparaître dans ce cas? Cela laissait supposer que l’héritage issu des 
néandertaliens avait un «sens» biologique. Notre génome ne garderait que ce qui lui est utile. Ces 
fragments néandertaliens ne sont d’ailleurs pas uniformément répartis le long de notre génome. 
Ils concernent des parties bien spécifiques. Et en mettant bout à bout l’ensemble de ces petits 
segments néandertaliens qui survivent dans les populations actuelles, on ne peut reconstituer 
que 40 % de l’ADN complet de l’homme de Neandertal. Les 60 % restants ont totalement disparu.

C’est pour confirmer cette supposition et comprendre les mécanismes génétiques des mélanges 
de primates dans la nature que les scientifiques ont étudié l’hybridation entre des babouins 
jaunes, vivant dans une zone qui s’étend de la Tanzanie au sud de la République démocratique du 
Congo (RDC), et des babouins olive, qui vivent un peu plus au nord, dans une bande allant du 
Kenya à la Guinée équatoriale. Les territoires des deux espèces de babouins se confondent dans la 
région d’Amboseli au Kenya et il arrive régulièrement que des échanges génétiques aient lieu 
entre les représentants des deux groupes.

L’équipe a combiné les données de cinquante ans d’observation de terrain sur la dynamique des 
populations et la démographie, avec les données génomiques d’environ neuf générations de 
babouins hybrides. Ces mélanges n’ont aucun effet notable sur la santé des singes. Contrairement à 
d’autres hybrides, comme le mulet (mélange entre un âne et une jument), ils ne sont pas stériles et 
vivent comme leurs congénères. Les deux espèces, bien que séparées depuis 1,4 million d’années, 
restent relativement proches génétiquement. « Le temps de différentiation génétique qui sépare ces 
deux groupes de babouins est comparable avec celui qui nous séparait des néandertaliens avant leur 
disparition», explique Nicolas Brucato. « On a donc un modèle d’hybridation assez proche avec un 
avantage fondamental: on y assiste en direct. On comprend donc la dynamique qui se met en place.»
Les scientifiques démontrent ainsi que l’apport génétique ne se fait pas au hasard. Au fil des 
générations, les singes hybrides ne gardent que les traits génétiques qui apportent un avantage, 
tous les autres sont purgés et le schéma de cette purge est même prédictible. Ce sont 
systématiquement les mêmes régions génétiques qui résistent. « C’est quelque chose dont on se 
doutait fortement, commente Nicolas Brucato. Mais le constater chez une autre espèce permet 
d’affirmer que ce qui s’est passé entre les différentes espèces humaines n’est pas hasardeux et nous 
confirme le fonctionnement de l’héritage génétique.»

Extrait du Figaro « Sciences » 19/9/2022 par Vincent Bordenave



Homo sapiens

L’homme de Cro-Magnon découvert aux Eyzies en Dordogne, 

est un représentant fossile d’Homo Sapiens



Manifestations culturelles et artistiques


