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du peuplement
de I'Asie Orientale

Alicia SANCHEZ-MAZAS1
Ms. re^u ie 6 Janvier 2008, accepte le 20 mars 2008

I Abstract
Genetic evidence on the peopling of East Asia. - This article is a current synthesis on the main genetic hypotheses
related to human peopling history of East Asia, based on the analysis of different genetic systems and their comparison to

archaeological and linguistic data. The general introduction (chapter 1) explains how genetics uses different approaches to

analyze human diversity and interpret the results in relation to peopling history Chapter 2 gives an overview of the results

related to the first human settlements of this continent, with an explanation on how our ideas evolved since the first
population genetics analyses until today Chapter 3 describes the principal theories on more recent human migrations (like the
Neolithic period) founded on the confrontation of genetic data and linguistic information.

Keywords: population genetics, linguistics, archaeology, prehistory, human peopling history human evolution

Resume
Cef article est une synthese actuelle des principales hypotheses genetiques sur l'histoire du peuplement humain en Asie

Orientale, basees sur l'analyse de plusieurs systemes genetiques et leur confrontation aux donnees de l'archeologie prehis-
torique et de la linguistique historique. L'introduction generale (chapitre 1) explique les differentes approches par lesquelles
la genetique est capable d'analyser la diversite humaine et d'interpreter les resultats dans le contexte du peuplement
humain. Le chapitre 2 decrit les resultats relatifs aux tout premiers peupiements prehistoriques de ce continent, en expli-

quant comment nos idees ont evolue depuis les premieres analyses genetiques de populations jusqu'a nos jours. Le chapitre

3 expose les theories sur les migrations humaines plus recentes (comme la periode neolithique) emanant de la confrontation

de la genetique avec des hypotheses linguistiques.
Mots clefs: genetique des populations, linguistique, archeologie, prehistoire, histoire du peuplement humain, evolution
humaine.

11. Introduction: contribution de la
genetique ä l'histoire du peuplement
humain

Nos connaissances sur l'histoire du peuplement du
monde par les humains modernes (Homo sapiens)
se sont enrichies, depuis quelques decennies, grace
aux resultats obtenus dans le domaine de la
genetique. Du fait que l'ADN, la molecule de la vie qui
porte nos genes, se transmet continuellement de
parents ä enfants au cours des generations successives

depuis Forigine de notre espece, tous les humains ac-
tuels detiennent au fond de leurs cellules une infor¬

mation biologique susceptible de raconter l'histoire
de leurs ancetres. A plus large echelle, les populations

actuelles de tous les continents portent aussi
les traces biologiques de leur passe: elles sont, gene-
tiquement, plus ou moins distinctes les unes des au-
tres, et cette diversite genetique est le resultat de
differentiations qu'elles ont subies au cours de leur
histoire et de leurs migrations geographiques plane-
taires depuis F emergence de la toute premiere population

humaine moderne. L'etude des variations
genetiques aujourd'hui observees dans les populations

est done des plus utiles pour reconstituer l'histoire

du peuplement des continents.

1 Laboratoire d'anthropologie, genetique et peupiements (AGP), Departement d'anthropologie et d'ecologie, Universite de Geneve,
12, rue Gustave-Revilliod, CH-1211 Geneve 4 - alida.sanchez-mazas@unige.ch - http://agp.unige.ch
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1.1. Approche populationnelle

La genetique aborde en fait les reconstitutions de
notre passe selon deux approches tres differentes. La

premiere approche, de type «populationnel», se base

sur les proportions - ou frequences - de diverses
variantes de genes observees dans les populations
actuelles. De nombreux genes, comme ceux qui
codent pour les groupes sanguins ABO, presentent
en effet des variations entre individus sans que cela
n'affecte (sauf dans des cas particuliers) la survie ou
les facultes de procreation. De tels genes sont appe-
les des polymorphismes genetiques, et il est possible,

an analysant le sang ou, plus directement, l'ADN
d'un ensemble d'individus d'une population donnee,
de determiner les frequences des diverses variantes
de chaque polymorphisme dans la population en
question. Des «distances genetiques» entre populations

peuvent ensuite etre calculees ä partir de ces
frequences et interpretees ä la lumiere d'autres
connaissances.

Cette approche populationnelle consiste un peu ä

reconstruire des genealogies de populations, l'his-
toire ayant conduit celles-ci ä se differencier geneti-
quement les unes des autres ä partir d'une population
ancestrale commune. Les frequences des variantes
geniques varient en effet au cours des generations
sous l'effet du hasard, de telle sorte que la distance
genetique entre deux populations ayant diverge ä

partir de la meme population initiale peut devenir
tres grande au bout d'un certain temps. Mais le temps
n'est pas le seul facteur qui intervient dans ces diffe-
renciations; la demographie joue aussi un role important.

Les changements de frequences geniques sont,
en effet, particulierement rapides dans les petites
populations, surtout si celles-ci ont peu d'echanges
avec le monde exterieur. Le cas de milieux physique-
ment isoles, comme nous le verrons pour Tile de
Taiwan, illustre bien ce phenomene de derive
genetique. II conduit en general ä ce qu'une population
perde de la diversite genetique, car les variantes
geniques les plus rares ont plus de chances de dispa-
raitre. Mais l'isolement d'une population n'est pas for-
cement du ä une barriere geographique comme un
bras de mer (cas de Taiwan), une zone desertique ou
une montagne. II peut aussi avoir une cause cultu-
relle: des differences de comportement socio-cultu-
rel entre populations peuvent representer des obstacles

aux contacts et aux unions, et, par la-meme, aux
echanges de genes. Pour mieux comprendre l'his-
toire des populations, il est alors interessant d'etu-
dier en parallele leurs degres de ressemblance ou de
difference aux niveaux genetique et culture! Or, un
critere tres utilise aujourd'hui pour estimer l'eloigne-
ment culturel plus ou moins important entre populations

est leur apparentement, plus ou moins grand,
au niveau linguistique. Si les langues parlees par deux

populations appartiennent ä la meme famille (comme
la famille sino-tibetaine, ä laquelle appartient le chi-
nois), Fhistoire des differenciations de cette famille
et 1'etude de ses relations avec d'autres families lin-
guistiques peuvent servir ä reconstituer l'histoire des
differenciations des populations concernees.
Aujourd'hui, geneticiens et linguistes s'associent
ainsi frequemment pour tenter d'evaluer l'impact d'e-
ventuelles barrieres culturelles sur les patrimoines
genetiques des populations, ou, ä l'inverse, de tester
diverses hypotheses alternatives de reconstruction
des families de langues ä l'aide des resultats de la
genetique.

Oppose ä l'idee de barriere, un autre mecanisme evo-
lutif qu'il convient d'invoquer est \eflitx genique, ou
echanges genetiques entre populations, conduisant,
cette fois, ä ce que des populations genetiquement
differentes se ressemblent davantage. Plusieurs
populations geographiquement voisines, si les echanges

genetiques se font librement entre elles, seront
d'autant plus semblables genetiquement qu'elles
seront plus proches geographiquement, et d'autant
plus differentes qu'elles seront plus eloignees. Le
mecanisme en jeu est appele isolement par la
distance geographique, ou, plus simplement, isolement

par la distance. II est frequent, en outre, et
nous le verrons dans le cas de I'Asie Orientale, d'ob-
server des variations genetiques progressives (ou
continues) le long d'un axe geographique unique-
ment (par exemple selon la latitude). Cela sera gene-
ralement interprets par des echanges (inter-migrations')

ou des deplacements (expansions geogra-
phiques) de populations le long de cet axe.

Les phenomenes evolutifs mentionnes ci-dessus ont
ete Studies sur le plan thSorique des la premiere moi-
tiS du XXe siecle par des gSnSticiens de populations
tels que Sewall Wright, aux Etats-Unis, et Gustave
MalScot, en France. Ces dSveloppements ont trouvS
des applications ä fhistoire du peuplement humain
des les annSes 1960-1970 grace ä l'Stude des syste-
mes gSnStiques «classiques» comme les groupes
sanguins ABO, RhSsus et MNSs (parmi d'autres), et les

enzymes et protSines, pour lesquels de tres nombreu-
ses donnSes se sont accumulSes pendant toute la
seconde moitiS du XXe siecle.

Parmi ces systemes «classiques», nous parlerons
abondamment, dans ce chapitre, des systemes GM et
HLA qui se sont reveles particulierement informatifs
pour reconstruire fhistoire du peuplement humain.
Le Systeme GM consiste en des variations molecu-
laires situees au niveau des molecules d'anticorps cir-
culant dans le sang des individus, et resultant de
variations, au niveau de l'ADN, que 1'on appelle les «ha-
plotypes GM». Au niveau des populations, les

frequences de ces haplotypes sont variables et semblent
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en effet refleter l'histoire de leurs differentiations
passees. Le Systeme HLA est un autre Systeme de

type «immunitaire», comme GM, mais ses variations
sont situees, cette fois, au niveau de molecules atta-
chees ä presque toutes les cellules de l'organisme, et
qui ont pour role de reconnaitre des virus ou autres
pathogenes que l'organisme souhaite eliminer. La
plus grande part des variations de frequences des va-
riantes genetiques HLA observees entre populations
est due, lä aussi, ä l'histoire des differentiations hu-
maines.

1.2. Approche phylogeographique

La deuxieme approche est populairement connue
sous le nom de «phylogeographie», ou geographie
des lignages. Elle a un rapport etroit avec une approche

de type genealogique (ou phylogenetique), mais
appliquee aux genes. Son principe consiste ä recons-
truire l'arbre genealogique le plus probable de toutes
les variantes d'un gene (ou fragment d'ADN) observees

chez des individus. Läge de cette genealogie -
c'est-a-dire le temps necessaire pour que toutes les
variantes observees aient pu deriver par mutation ä

partir d'un gene ancestral commun - peut alors etre
estime, moyennant des hypotheses preliminaires sur
la vitesse devolution de ces molecules. En outre, en
tenant compte de l'abondance de chaque lignage (ou
ensemble des variantes moleculaires genealogique-
ment rattachees) dans les populations humaines
actuelles, il est possible de proposer des lieux d'ori-
gine de chaque branche de la genealogie et ses even-
tuels «parcours» geographiques dans d'autres
regions du monde; par exemple, si quelques variantes
d'un lignage A sont observees en Afrique alors que le
lignage A dans son ensemble est particulierement
frequent en Asie, l'on peut supposer que l'origine de

ce lignage se situe en Asie et que les variantes trou-
vees en Afrique en ont derive. Combine ä une estimation

de Tage du lignage en question, ce «parcours»
moleculaire d'Asie en Afrique est alors egalement
date, et eventuellement attribue ä une migration de

population particuliere; ainsi, si l'on deduit, des
analyses moleculaires, qu'un lignage B a eu sa source en
Anatolie aux alentours de 10000 ans et s'est propage
en Europe, l'on sera tente d'associer cet evenement
aux migrations des premiers agriculteurs venus du
Proche-Orient tel que l'atteste l'archeologie.

Cette approche est interessante mais eile a, bien
entendu, ses defauts et ses limites: les ages des lignages

sont souvent estimes avec de grandes erreurs, et
l'attribution d'une origine geographique ä un lignage
donne est souvent tres hypothetique. De plus, la
construction d'arbres phylogenetiques ne s'applique
pas aussi facilement ä n'importe quel fragment
d'ADN etudie. II existe en effet diverses categories de

«marqueurs» genetiques, selon leur type de
transmission de parents ä enfants: les marqueurs ä
transmission monoparentale, et les marqueurs ä
transmission biparentale. L'ADN mitochondrial, petite
molecule d'ADN presente dans les mitochondries des
cellules (et non dans leur noyau comme la presque
totalite de l'ADN), n'est transmis que des meres aux
enfants, les mitochondries paternelles ne penetrant
pas l'ovule au moment de la fecondation. Le chromosome

Y, quant ä lui, responsable du sexe genetique
masculin, n'est transmis que de pere en fils. Tout
gene ou fragment d'ADN present sur l'ADN
mitochondrial ou le chromosome Y n'etant transmis, d'une
generation ä l'autre, que par l'un des deux parents,
les genealogies de ces molecules sont assez facilement

reconstitutes. En revanche, les genes presents
dans le noyau de la cellule et non localises sur le
chromosome Y (comme, par exemple, les genes de

l'hemoglobine), sont transmis, eux, par les deux
parents ä la fois. Dans ce cas, les genealogies devien-
nent tres compliquees car le materiel genetique des
deux parents se recombine ä chaque generation, de
telle sorte que l'on est incapable de distinguer preci-
sement ce qui provient du lignage paternel de ce qui
provient du lignage maternel au cours des generations.

Cette approche «phylogeographique», appliquee par
certains geneticiens pour reconstruire l'histoire
genetique de notre espece, est done surtout appliquee

ä l'analyse des marqueurs ä transmission
monoparentale. Mais, meme dans ce cas, il faut rester
prudent sur les interpretations. En effet, les arbres
phylogenetiques que l'on etudie sont des genealogies de
molecules d'ADN qui ne coincident pas forcement
avec des genealogies de populations. Une phylogenie
basee sur l'ADN mitochondrial n'a d'ailleurs aucune
raison de coincider avec une phylogenie du chromosome

Y, les deux types de molecules etant transmises
de maniere independante d'une generation ä l'autre.
Par consequent, lorsque des relations sont etablies,
par certains chercheurs, entre des migrations de
lignages moleculaires et des migrations de populations

diffusant une certaine langue ou une certaine
technologie, il s'agit, dans tous les cas, d'hypotheses
tres speculatives.

12. Premiers peuplements de I'Asie
Orientale par les humains modernes

2.1. Contexte paleontologique

La question des premiers peuplements de I'Asie
Orientale par des humains modernes est ä rattacher
aux hypotheses d'emergence de notre espece, Homo
sapiens, que les vestiges paleontologiques, suite aux
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nouvelles datations des fossiles d'Omo Kibbish, en
Ethiopie, situent aujourd'hui aux alentours del95000
ans (McDougall et al. 2005). Presque tous les paleon-
tologues, tout comme les geneticiens, s'accordent
aujourd'hui pour considerer un evenement de specia-
tion unique des humains modernes ä partir de types
humains anterieurs, dont les representants classi-

quement reconnus sont des Homo erectus africains
anciens parfois appeles Homo ergaster. Hormis la
date tres ancienne retenue pour l'Ethiopie, les
premieres dates attestees, de Fordre de 100000 ans,
concernent des vestiges retrouves ä la fois en Afrique
de Fest, en Afrique du sud et au Proche-Orient. Cette
derniere region a notamment livre les restes specta-
culaires de Skuhl et de Qafzeh, et figure ainsi parmi
les toutes premieres regions du monde ä avoir
accueilli des humains modernes.

En revanche, FAsie Orientale n'a livre que peu de

temoignages fossiles des premiers peuplements
dHomo sapiens: en Inde, ä Narmada, a ete exhume
un fossile age d'environ 50000 ans, mais mal caracte-
rise du point de vue anatomique (Kennedy et al.

1991). La date tres ancienne de 68000 ans attribuee
au fossile Homo sapiens decouvert ä Liujiang, dans
le Guangxi, en Chine (Shen et al. 2002), reste contro-
versee du fait que la couche sedimentaire dans
laquelle il aurait ete retrouve est incertaine. La grotte
de Tianyuan, ä Zhoukoudian, egalement en Chine, a

livre des restes de 42000 ä 39000 ans (Shang et al.

2007), mais dont la morphologie est tres archaique.
Sur la base des documents paleontologiques, on est
done contraint, pour le moment, d'inferer les dates
des tout premiers peuplements de FAsie Orientale
continentale par les humains modernes ä partir des

vestiges retrouves en Asie Orientale insulaire, qui
temoignent de maniere fiable des premieres occupations

par Homo sapiens vers 45000-40000 ans, par
exemple ä Borneo (Barker et al. 2007).

2.2. Theorie genetique du «first split»

Face ä ces lacunes de connaissances dans le domaine
de la paleontologie, les geneticiens ont cherche ä

proposer des scenarios pour les premiers peuplements
humains. Ainsi, sur la base d'analyses utilisant des
distances genetiques entre populations, et prenant
en compte plusieurs systemes genetiques «clas-

siques» (plus particulierement plusieurs types de

groupes sanguins), Fequipe de Luca Cavalli-Sforza, ä

Stanford, et la nötre, ä Geneve, ont propose, dans les

annees 1970-1980, que l'espece humaine s'etait
initialement differenciee en deux groupes, un groupe
«occidental» et un groupe «oriental», puis que cha-
cun de ces deux groupes s'etait ulterieurement
scinde pour donner naissance aux populations ances-
trales des Europeens, Proche-Orientaux et Africains,

d'une part (a partir du groupe occidental), et des

Asiatiques, Oceaniens et Amerindiens, d'autre part
(ä partir du groupe oriental). Selon cette these, l'ori-
gine geographique de l'humanite se situait quelque
part entre ces deux grands groupes, e'est-a-dire dans

une zone geographique comprenant le Proche-
Orient, Finde et l'Afrique de Fest. Cela correspondait
bien au fait que les populations de ces trois regions
presentaient les plus hauts degres de diversite genetique

observes ä l'echelle mondiale; ainsi, les profils
genetiques des populations d'Afrique sub-saha-
rienne, d'Europe et d'Asie Orientale s'expliquaient
facilement, par simple derive genetique, ä partir de

ce «pool genetique» commun (Sanchez-Mazas et
Langaney 1988).

Le patrimoine genetique de Fensemble des populations

d'Asie Orientale apparaissait done comme tres
similaire ä celui des populations d'Oceanie et
d'Amerique, et un scenario de peuplement progressif
d'ouest en est depuis Finde ou le Proche-Orient en
etait Fexplication la plus simple. Ces resultats se sont
neanmoins reveles contradictoires avec ceux ema-
nant de l'etude d'autres systemes genetiques «clas-
siques» - des proteines et des enzymes - par Fequipe
de Matasho Nei et collaborateurs (Nei et
Roychoudhury 1993). Ces chercheurs trouvaient en
effet que l'espece humaine se structural d'abord,
genetiquement, en un groupe «africain» et un groupe
«non-africain», puis que le groupe «non-africain»
donnait naissance aussi bien aux Europeens qu'aux
populations d'Asie Orientale, d'Amerique et
d'Oceanie. Dans ce scenario, l'Europe semblait res-
sembler davantage ä FAsie Orientale qu'ä l'Afrique.

Outre le fait que differents systemes genetiques
subissent des modes devolution distincts et ne don-
nent pas forcement les memes resultats, l'une des

principales causes de cette apparente contradiction
est de nature methodologique: en effet, non seule-
ment les populations comparees n'etaient pas les

memes et ne representaient meme pas des regions
geographiques semblables, mais les representations
des relations genetiques entre populations sous
forme d'arbres dont les embranchements sont dicho-
tomiques (methode utilisee dans les travaux de Nei
et collaborateurs) sont inappropriees, car elles ne
peuvent pas refleter les liens genetiques complexes
entre populations (contrairement ä des especes dif-
ferentes, les populations d'une meme espece, comme
Homo sapiens, peuvent continuer ä echanger des

genes apres leur differenciation). II a done fallu
explorer d'autres approches pour se rendre compte
que le schema global des differenciations genetiques
humaines ressemblait plus ä un reseau superposable
ä la geographie qu'ä un arbre, ce qui suggerait que
l'humanite s'etait differenciee selon un modele d'iso-
lement par la distance (dü ä des differenciations geo-
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graphiques avec des inter-migrations entre populations

voisines) ä l'echelle mondiale. Dans un tel
reseau, l'origine geographique de la premiere population

humaine est impossible ä determiner. Seule la
paleontologie pouvait etre prise comme reference
pour supposer que l'origine se trouvait vers l'Afrique
de Test ou le Proche-Orient. Fait interessant, ces

regions etaient celles dans lesquelles les populations
presentaient le degre le plus eleve de diversite gene-
tique, ce qui s'accordait tres bien avec l'idee qu'elles
renfermaient le pool genetique le plus ancien de l'hu-
manite.

2.3. Theorie genetique «out-of-Africa»

Comme nous l'avons dit plus haut, l'analyse directe
de l'ADN des individus a conduit ensuite ä aborder
l'etude de la diversite genetique humaine selon une
approche tres differente, la construction de phyloge-
nies moleculaires. Dans la fin des annees 1980, la
publication du premier travail sur l'ADN mitochondrial,

base sur la comparaison de fragments d'ADN de

longueurs variables selon les individus, revelait une
phylogenie montrant une separation initiale de types
d'ADN observes uniquement chez des Africains
(Cann et al. 1987). A partir de cette etude, l'idee que
la genetique avait demontre l'origine africaine des
humains modernes s'est imposee. L'äge d'environ
200000 ans calcule pour cette phylogenie semblait
d'ailleurs confirmer les resultats de la paleontologie
pour les premiers humains modernes. Pourtant, nom-
breuses ont ete les critiques vis-ä-vis de cette analyse
qui s'est meme averee inadequate sur le plan metho-
dologique. Au niveau des interpretations, les auteurs
ont pris un raccourci scientifiquement incorrect: rap-
pelons que la genealogie des lignages moleculaires ne
reflete pas la genealogie des populations, et que l'äge
des molecules n'a aucune raison de correspondre ä

l'äge des differentiations humaines. D'autres etudes
du meme genre ont neanmoins suivi, basees, non plus
sur des fragments de longueur variable, mais sur les

sequences partielles ou completes de l'ADN
mitochondrial ainsi que sur des variantes du chromosome
Y. Si tous ces travaux ont confirme l'anciennete de

quelques lignages moleculaires observes seulement
chez certains individus africains, ils restent errones
dans l'affirmation que ces resultats apportent les
evidences genetiques de l'origine africaine d'Homo
sapiens.

Bien que les phylogenies moleculaires ne demontrent
pas l'origine africaine de l'homme moderne, et soient
inaptes ä la dater, d'autres arguments permettent en
revanche de supposer que l'Afrique de l'Est a joue un
röle important dans la diversification du pool genetique

humain. En effet, le taux de diversite genetique
actuel y est generalement superieur ä celui que l'on

mesure dans d'autres regions du monde. Ceci peut
s'expliquer soit par une plus grande anciennete des

populations, soit par un plus grand nombre d'indivi-
dus ayant accumule cette diversite. De plus, la genetique

des populations permet de dire si les populations

ont subi une (ou plusieurs) expansion(s) demo-
graphique(s) par le passe - et, le cas echeant, d'en
estimer la periode - ou si elles sont restees demogra-
phiquement stationnaires. Or, des analyses ont
conclu que les populations est-africaines ont subi les

plus anciennes expansions demographiques de la pla-
nete aux alentours de 100000 ans (Excoffier et
Schneider 1999).

2.4. Theorie genetique des routes nord et/ou sud

empruntees vers I'Asie

L'hypothese «out-of-Africa» etant finalement prise,
malgre toutes les mises en garde, comme modele de
base par la plupart des geneticiens, la multiplication
des donnees sur l'ADN mitochondrial et le chromosome

Y a conduit, ces dernieres annees, ä discuter de
la route empruntee par les premieres populations
sorties d'Afrique pour atteindre l'autre extremite de
l'Ancien Monde, soit l'Australie, en passant par I'Asie
Orientale du sud. Deux scenarios ont ete envisages:

I une migration depuis l'Afrique de l'est vers le Si¬

nai' le long de la Vallee du Nil et le passage du
Sinai au Levant, suivi de migrations vers l'lnde
puis I'Asie du sud-est et l'Australie («route
nord»);

I une migration depuis l'Afrique de l'est directe-
ment vers FArabie par le Detroit de Bab-el-Man-
deb, puis le long des cötes de l'Ocean Indien
vers I'Asie du sud-est et l'Australie («route sud»
ou «cötiere»).

Si l'on s'en tient aux donnees de la paleontologie, la
route nord est favorisee du fait que le Proche-Orient
a clairement livre des fossiles d'humains modernes
äges de 10000 ans, soit les plus anciens apres ceux
d'Afrique de l'est, alors qu'aucun fossile ancien n'a
ete retrouve sur la «route sud». Ce scenario est ega-
lement compatible avec les resultats des approches
populationnelles, comme decrit plus haut.
Neanmoins, certains geneticiens (Macaulay et al. 2005;
Thangaraj et al. 2005) ont favorise la route sud. En
effet, des lignages moleculaires tres anciens et
uniques de l'ADN mitochondrial (les lignages M31 et
M32) observes dans les lies Andaman situees dans
le Golfe de Bengale, seraient directement issus du
lignage «fondateur» M predominant en Eurasie et
dont l'äge est estime ä 63000 ans (M serait lui-meme
derive de l'haplogroupe L3 originaire d'Afrique de
l'est, dont l'äge est estime ä 84000 ans). Dans ce
scenario, le peuplement des lies Andaman daterait
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d'au moins 45000 ans, ce qui s'expliquerait par une
migration rapide d'ouest en est le long de la route
sud. Du point de vue du polymorphisme du chromosome

Y, les lignages moleculaires observes en Asie
Orientale proviennent d'un ancetre commun unique
Ml68, ulterieurement subdivise en 3 lignages YAP,

Ml30 et M89 (Underhill 2005). YAP (derive ensuite
en Ml74 en Asie Orientale) aurait eu son origine en
Afrique et serait representatif des premiers arri-
vants en Asie Orientale par la «route sud». En effet,
selon les auteurs, le fait de le trouver ä hautes
frequences aux lies Andaman (voir aussi Chandrasekar
(2007)) ainsi qu'au Tibet et au Japon indiquerait
qu'il aurait ete «pousse» dans les regions periphe-
riques sous l'arrivee plus recente de migrants por-
tant d'autres lignages. Le lignage Ml30 est suppose
d'origine asiatique tres ancienne et presenterait
aussi une distribution compatible avec une route
cötiere.

Cependant, Interpretation des resultats de l'ADN
mitochondrial en faveur d'une «route sud» a recem-
ment ete contestee. L'analyse moleculaire de l'ADN
mitochondrial de nombreuses populations indiennes
a en effet revele qu'elles partageaient une partie de

ces lignages avec les Andamanais et que l'origine de

ces lignages daterait, tout au plus, de 24000 ans.
Läge des variants observes uniquement aux lies
Andaman serait, quant ä lui, inferieur ä 12000 ans
(Barik et al. 2008). Selon d'autres auteurs encore
(Abu-Amero et al. 2008), la diversite de l'ADN
mitochondrial dans la Peninsule arabique ne porte pas de
traces de cette expansion (absence de lignages M et
N autochtones). Enfin, l'archeologie ne livre aucun
temoignage d'occupation humaine des lies Andaman
avant le 3e millenaire avant notre ere.

Ces exemples nous montrent dejä (et nous le verrons
plus loin sous un autre angle) qu'aucun scenario de

peuplement initial de l'Asie Orientale par les humains
modernes n'est ä ce jour definitivement demontre. lis
nous conduisent egalement ä nous defaire de certains
prejuges profondement ancres dans les representations

collectives depuis pres de deux siecles (et
influengant parfois les interpretations de la gene-
tique), ä savoir que des populations de phenotype
particulier - peau foncee, petite stature -, comme les

Andamanais, les «Negritos» de Malaisie et des

Philippines ou les Aborigenes Australiens, tous situes
sur la «route sud», seraient automatiquement des

representantes de populations «primitives». Ces

interpretations sont infondees sur le plan scienti-
fique. Rappeions, ici, que les caracteres phenoty-
piques evoluent tres vite sous l'effet de pressions
adaptatives, et que les convergences sont frequentes
entre populations geographiquement eloignees
vivant dans des environnements relativement sem-
blables, comme les forets tropicales.

2.5. Origine et diffusion du pool genetique asiatique

Dans les scenarios decrits ci-dessus, il n'est question
que de migrations anciennes des humains modernes
de l'Afrique vers l'Asie du sud-est, l'Asie du nord-est
n'etant pas mentionnee. Or, les chercheurs ont aussi
beaucoup discute des contributions genetiques
possibles d'ouest en est, par l'Asie centrale, vers le nordest.

Initialement, cette question a ete abordee grace ä des
resultats obtenus sous forme de projections bidimen-
sionnelles de populations. Le probleme des representations

en arbres de donnees populationnelles, que
nous avons discute plus haut, a en effet conduit la
plupart des geneticiens ä choisir d'autres types de

representations des relations genetiques entre
populations, notamment sous forme de projections cons-
truites d'apres les distances genetiques calculees
(analyses d'echelonnement multidimensionnel,
analyses en composantes principales, etc). Or, dans de
tels Schemas appliques aux systemes genetiques
classiques ä l'echelle mondiale, la projection des
populations rappeile presque systematiquement la
localisation geographique de celles-ci dans les diffe-
rents continents. Par exemple, la position genetique
de l'Asie Orientale coincide bien avec sa position
geographique intermediaire entre le Proche-Orient,
d'une part, et les continents oceanien et amerindien,
d'autre part. De plus, ces analyses ont revele un autre
resultat particulierement interessant concernant les
populations est-asiatiques: celles-ci se differencient
selon un axe nord-sud: les populations d'Asie du
nord-est, comme les Sibiriens, Japonais, Coreens et
Chinois du nord, se ressemblent genetiquement
entre elles. D'un autre cöte, les Chinois du sud et les
populations d'Asie du sud-est sont genetiquement
tres semblables. Soulignons cependant que ces
analyses ne revelent pas de separation nette entre les
populations du nord et du sud de l'Asie, mais montrent

plutöt une continuite genetique entre populations

selon la latitude.

Du point de vue des marqueurs «classiques», le
peuplement de l'Asie Orientale peut ainsi s'expliquer par
des migrations depuis l'Asie de l'ouest de part et d'autre

de la chaine himalayenne, c'est-ä-dire d'une part,
par l'Asie centrale, et, d'autre part par le sud de l'Asie
Orientale (Sanchez-Mazas 1990; Cavalli-Sforza et al.

1994). L'Himalaya aurait done constitue une barriere
geographique au flux genique, suffisamment impor-
tante pour conduire ä la differenciation des populations

d'Asie Orientale en deux groupes, nord et sud.
Des inter-migrations auraient, par la suite, recree une
continuite genetique entre les populations du nord et
du sud de l'Asie Orientale. Ce scenario a ete repris
sous le nom de modele de la «pince», et considere
egalement un plus grand apport genetique vers l'Asie
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du nord-est que vers I'Asie du sud-est depuis I'Asie
centrale. En effet, les populations d'Asie du nord-est
presentent un taux plus eleve de diversite genetique
que les populations d'Asie du sud-est. Ainsi, le pool
genetique asiatique aurait, non pas une seule, mais
deux sources occidentales. Bien entendu, ces

apports n'auraient pas forcement ete simultanes.

Ce modele d'origine multiple du pool genetique
asiatique a egalement ete defendu sur la base d'une etude
du chromosome Y (Karafet et al. 2001) dont les resul-
tats ont contredit les travaux precedents sur le meme
Systeme, mais bases sur un nombre plus restreint de

populations (Su et al. 1999). D'apres Karafet et colla-
borateurs, il existe une relation genetique etroite
entre les populations d'Asie centrale et celles d'Asie
du nord-est. Dans ce sens, l'idee que l'Himalaya a

constitue une barriere au flux genique entre le nord
et le sud est soutenue par le fait que les populations
du plateau tibetain n'ont pratiquement pas regu de
contribution genetique (tout au moins pour le
chromosome Y) des populations indiennes situees un
peu plus au sud, dans la plaine (Gayden et al. 2007).
De plus, les populations du nord-est seraient plus
diversifies que celles du sud-est du point de vue
moleculaire, et leurs profils genetiques ne derive-
raient done pas directement d'un pool genetique sud-
est asiatique (Karafet et al. 2001). L'examen detaille
des haplogroupes n'exclut cependant pas que des

migrations bidirectionnelles se soient produites en
Asie Orientale: par exemple, M175 pourrait avoir
diffuse vers le nord ä partir d'une origine meridionale,
alors que des haplogroupes partages entre les
populations d'Asie centrale et d'Asie du Nord-Est auraient
diffuse du nord au sud (Karafet et al. 2001). Le debat
ä ce sujet est reste polemique (Shi et al. 2005).

L'etude de l'ADN mitochondrial met egalement en
evidence des differences genetiques entre les
populations du nord et celles du sud de I'Asie Orientale: au
nord, les haplogroupes les plus frequents sont sur-
tout du lignage M (M8, M9, D et G), alors qu'au sud, la

plupart des haplogroupes frequents sont du lignage N
(R, B, R9, F), sauf quelques exceptions (M7, du
lignage M, est plus frequent au sud, et A, du lignage
N, plus frequent au nord). L'examen plus approfondi
de ces variations revele neanmoins des resultats
contradictoires. En effet, certains auteurs considered

que les differentiations sont continues du nord
au sud; en effet, des gradients de frequences sont
observes pour certains haplogroupes, comme Fl, B

et D4 (Yao et al. 2002). D'autres auteurs (sur la base
de plusieurs systemes genetiques independants)
suggerent un simple modele d'isolement par la
distance dans lequel les populations sont d'autant plus
eloignees, genetiquement, qu'elles sont plus eloi-
gnees, geographiquement (Ding et al. 2000). Ces

deux premiers modeles sont d'ailleurs compatibles

l'un avec l'autre. Enfin, certains chercheurs soutien-
nent en revanche qu'il existe une ou plusieurs
discontinuity), ou «barriere (s) genetique (s)», entre le
nord et le sud (Xue et al. 2008). Mais, alors que pour
l'ADN mitochondrial, la discontinuity genetique la
plus importante se situerait le long de la riviere Huai
dans les montagnes Qin, au nord du fleuve Yangtse,

pour les systemes «classiques», eile se situerait le

long du Yangtse (Xue et al. 2008). De plus, aucune
barriere significative n'a pu etre mise en evidence

pour les marqueurs du chromosome Y (Xue et al.

2008). Ces differences peuvent eventuellement etre
expliquees par des histoires demographiques distinc-
tes entre les hommes (laissant une signature sur la
diversite du chromosome Y) et les femmes (laissant
une signature sur la diversite de l'ADN mitochondrial).

Rappelons neanmoins que les resultats sont
tres dependants de l'echantillonnage considere et
des methodes d'analyse utilisees pour detecter des
continuites ou discontinuity genetiques.

II existe done, globalement, une variation genetique
marquee suivant la latitude en Asie Orientale, avec
des irregularites dans certaines regions ou pour cer-
taines populations particulieres. Deux exemples
illustrent bien ce dernier cas: les populations du
Yunnan se distinguent par une frequence elevee de
l'haplogroupe mitochondrial M7bl (pres de 14%), et
celles du Zhanjiang se differencient beaucoup de celles

du Guangzhou malgre la proximite geographique
de ces deux regions (Yao et al. 2002).

Cette variation geographique des systemes molecu-
laires etant mise en evidence, les chercheurs se ques-
tionnent aussi, comme pour les systemes classiques,
sur l'origine geographique, au nord ou au sud, de l'en-
semble des populations d'Asie Orientale. L'äge de la
plupart des lignages moleculaires de l'ADN
mitochondrial observes en Asie Orientale a ete estime ä

plus de 50000 ans, les plus anciens (R9 et B, de
81000 ans et 75000 ans, respectivement) etant pre-
dominants dans le Sud (Yao et al. 2002). Bien que l'on
ne puisse pas transposer directement ces äges ä ceux
des populations, l'hypothese majoritaire reste que
toutes les populations asiatiques ont leur origine
dans le sud du fait que l'on y observerait aujourd'hui
une plus grande diversite genetique que dans le nord,
et que les profils genetiques des populations du nord
deriveraient de ceux du sud. Mais ce resultat, rappe-
lons-le, est oppose ä celui que revelent les marqueurs
classiques et ceux du chromosome Y. Par consequent,

si l'on admet une origine premiere des populations

est-asiatiques en Asie du sud, suivie de migrations

du sud au nord (avec reduction de la diversite
par derive genetique), il faut alors obligatoirement
considerer des apports genetiques ulterieurs impor-
tants au nord, par exemple depuis l'Asie centrale:

pour pouvoir expliquer la diversite elevee observee
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au niveau des lignages paternels du chromosome Y,

et, dans une moindre mesure, des systemes ä
transmission biparentale, ce flux genique aurait du etre
majoritairement masculin.

En fait, les populations d'Asie centrale presentent un
degre particulierement eleve de diversite genetique
pour le chromosome Y, qui peut etre expliquee par
une origine tres ancienne de populations (Wells et al.

2001). Mais, la aussi, plusieurs interpretations sont
possibles: soit I'Asie centrale a constitue un reservoir
ancien de variability ä partir duquel des expansions se
seraient produites ä la fois vers l'est, l'ouest et le sud,
comme le soutiennent ces auteurs, soit des populations

de diverses origines ont migre conjointement
dans cette region, creant un pool diversifie par la mise
en commun de profils genetiques distincts (Comas et
al. 1998; Comas et al. 2004). Plus recemment, un
scenario intermediate a aussi ete propose sur la base de
simulations par ordinateur de processus evolutifs
appliques aux marqueurs de l'ADN mitochondrial et
du chromosome Y (Chaix et al. 2008): des migrations
de populations auraient eu lieu d'est en ouest ä l'e-

poque paleolithique, d'abord de I'Asie Orientale vers
I'Asie centrale, puis de I'Asie centrale ä l'Europe, ce
qui expliquerait les dates d'expansions demogra-
phiques estimees, plus anciennes ä l'est qu'ä l'ouest.
L'Asie centrale aurait done ete ä la fois une region
d'accueil et d'expansion de populations, ces migrations

d'est en ouest etant eventuellement liees ä des
innovations technologiques, telles que la diffusion de
la culture aurignacienne.

13. Differentiations genetiques des
populations d'Asie Orientale

3.1. Contexte linguistique

Au cours de la derniere decennie, de nombreuses
collaborations ont vu le jour entre geneticiens et linguis-
tes pour tächer de reconstruire l'histoire du peuplement

humain. En effet, la linguistique historique
propose des hypotheses d'apparentement entre les

langues humaines en families et super-families (ou
phyla) dont eile essaie de deduire l'histoire des diffe-
renciations en parallele avec les expansions geogra-
phiques et/ou demographiques des populations. Les
scenarios de peuplement enonces par la genetique
sont done tres utiles aux linguistes, et inversement.
Comme de telles approches ont fait l'objet d'etudes
recentes sur I'Asie, nous rappellerons d'abord, ici,
brievement, les classifications majeures des langues
est-asiatiques.

L'Asie Orientale compte une multitude de populations
culturellement distinctes et dont les langues appar-

tiennent ä plusieurs grands phyla (voir I'Ethno-
logue, pour des classifications detaillees). Le phylum
altaique compte 66 langues reparties dans les
families mongole, toungouze et turque et occupant
une aire geographique tres vaste en Eurasie du nord,
de la Turquie ä la Siberie Orientale. Le japonais, le
coreen et l'ainou constituent trois families ou isolats ä

part entiere, parfois associes dans un meme phylum,
ou encore affilies aux langues altaiques, selon les
auteurs. Le sino-tibetain inclut quelques 365 langues
dont le chinois (et ses dialectes), le tibetain et le bir-
man. Son extension geographique inclut la Chine (y
compris le Tibet), le Laos, la Birmanie, Finde, le
Nepal et le Bhutan. L'austro-asiatique compte 168

langues dont le khmer, le mon et le vietnamien, en
Asie du sud-est, ainsi que le munda et le khasi, au
nord-est de l'lnde. Le tai-kadai, ou daique, avec ses
70 langues, est parle en Chine, en Thailande, au Laos,
en Birmanie et au Vietnam. Le hmong-mien, ou miao-
yao, est un petit phylum de 32 langues constituant de

petites enclaves linguistiques en Chine du sud ainsi
qu'au Laos, en Thailande et au Vietnam. Enfin, l'aus-
tronesien est un phylum particulierement important
ä la fois du point de vue du nombre de langues qu'il
inclut (1262) que de son extension geographique,
puisqu'il couvre l'ensemble du Pacifique depuis
Taiwan (ä l'exception de la Nouvelle-Guinee dans sa

presque totalite, d'un certain nombre d'iles melane-
siennes, et de l'Australie), ainsi qu'une partie du
Vietnam du sud, et Madagascar. Les hypotheses
d'apparentement entre ces grandes families sont encore
ardemment debattues par les linguistes (voir Sagart
et al. 2005), pour un resume des diverses hypotheses
sur les phyla du sud).

3.2. Genes et langues en Asie orientate

Comme nous l'avons vu plus haut, l'analyse de divers
systemes genetiques ä l'echelle mondiale et au niveau
des differents continents a montre que les populations

asiatiques presentaient un degre eleve de diver-
site genetique et qu'elles se structuraient, genetique-
ment, selon une composante geographique. Nean-
moins, cette structure correspond aussi, dans une
certaine mesure, ä la structure linguistique des
populations, comme l'indiquent les travaux realises sur les
systemes GM (Poloni et al. 2005), HLA (Sanchez-
Mazas et al. 2005), et les marqueurs du chromosome
Y (Karafet et al. 2001). Pour GM, par exemple, les
populations de groupes linguistiques differents se dis-
tinguent globalement beaucoup plus entre elles que
les populations prises ä l'interieur de chaque groupe.

Cependant, lorsque les groupes linguistiques sont
compares deux ä deux de maniere plus precise, ou
qu'on les represente sur des projections bidimension-
nelles (Figs. 1, 2 et 3), des relations complexes appa-

Iarchives des SCIENCESI Arch.Sci. (2008) 61. 33-481



I Evidences genetiques du peuplement de l'Asie Orientale Alicia SANCHEZ-MAZAS I 41 I

Fig. 1: Analyse d'echelonnement multidimensionnel («multi-dimensional scaling analysis», ou MDS) de 143 populations
d'Asie orientate testees pour le Systeme GM des immunoglobulines. Chaque point represente une population et son symbole la

famille linguistique ä laquelle la langue de cette population est ajfiliee. La disposition des points sur la projection reßete les

distances genetiques entre populations. Les plages de couleur unissent les populations d'une memefamille linguistique. La
valeur de stress (0.1084) indique lafiabilite de la representation (bonne ici). Source: resultats personnels et partiellement
publies (Poloni et al. 2005).
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raissent: en effet, les groupes Tai-Kadai, Austro-asia-
tiques et Hmong-Mien du sud de l'Asie se superpo-
sent sur les projections, aussi bien pour le Systeme
GM (Fig. 1) que pour l'ADN mitochondrial (Fig. 2),
tandis que les Han du nord se distinguent des Han du
sud de maniere significative (Wen et al. 2004; Poloni
et al. 2005 et comm. pers.).

La situation est un peu differente pour les marqueurs
du chromosome Y (Fig. 3). D'une part, les groupes
Hmong-Mien, Austro-asiatiques et Tai-Kadai se

distinguent genetiquement les uns des autres de faqon
plus marquee, et, d'autre part, les Han du nord et du
sud forment ensemble un groupe genetiquement plus
homogene et qui se distingue egalement mieux des
trois premiers (Wen et al. 2004). Sur la base de ces
resultats, Wen et collaborateurs soutiennent l'hypo-

these d'une diffusion demique (autrement dit, avec
deplacement de populations, contrairement ä une
diffusion culturelle), des Han du nord vers le sud,
conduite principalement par des hommes, et entrai-
nant une assimilation genetique de femmes des groupes

locaux du sud, lors des deux derniers millenaires:
ceci expliquerait que les Han du sud se confondent
avec les groupes locaux pour l'ADN mitochondrial
mais pas, ou peu, pour le chromosome Y.

Cependant, selon nous, il faut aussi tenir compte des
relations existant, au nord, entre les Han et les
populations altaiques: nous avons en effet montre que ces
populations etaient etroitement liees sur le plan
genetique, aussi bien pour les marqueurs classiques
(Fig. 1 et Sanchez-Mazas et al. (2005)) que pour
l'ADN mitochondrial (Poloni, comm. pers.). On sait
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Hmong-Mien Tai-Kadai ^-Austro-Asiatique A Han du sud A Han du nord

A

Fig. 2: Analyse en composantes

principales (PCA) de 52 populations
d'Asie Orientale testees pour VADN

mitochondrial. Chaque point represente

une population et son symbole lafamille
linguistique ä laquelle la langue de cette

population est affiliee. La disposition des

points sur la projection reflete les

distances genetiques entre populations
(mais ici, Vaxe horizontal «PC1» est plus
informatifque Vaxe vertical «PC2», ces

deux axes representant 40.1% et 12.9% de

la variability genetique totale,

respectivement). Les plages de couleur
unissent les populations d'une meme

famille linguistique. Source: Wen et at.

(2004), redessine.
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que les Han du nord ont subi des episodes repetes de
domination altaique manchoue ou mongole, ce qui
aurait eu des consequences non negligeables ä la fois
au niveau des patrimoines genetiques et au niveau
linguistique, le chinois du nord ayant ete «altai'cise»

(Hashimoto 1986). On peut imaginer que de tels
episodes aient eu plus d'impact genetique sur la population

feminine, ce qui serait une hypothese alternative
ä celle de Wen et collaborateurs pour expliquer la dif-
ferenciation genetique plus importante, pour l'ADN
mitochondrial que pour le chromosome Y, entre Han
du nord et Han du sud. Mais cela reste bien sür ä

demontrer.

On constate done que plusieurs interpretations diffe-
rentes sont ä meme d'expliquer la variation genetique
aujourd'hui observee, et qu'il faut rester prudent en
l'absence d'autres types d'evidences. De plus, la pro-
fondeur temporelle n'est pas precisement estimee ici:
les differentiations genetiques observees sont-elles
dues ä des evenements datant des deux derniers mille-
naires (marques, par exemple, par l'expansion des
Han vers le sud), ou sont-elles beaucoup plus ancien-
nes? Rappelons que les langues chinoises sont appa-
rentees aux langues tibeto-birmanes dans la famille
sino-tibetaine. Or, la position genetique des populations

tibeto-birmanes est particuliere. En effet, ce

^Hmong-Mien + Tai-Kadai ^(fAustro-Asiatique A Han du sud AHandunord

PC1 =48.5%

Fig. 3: Analyse en composantes

principales (PCA) de 66 populations
d'Asie orientate testees pour le

chromosome Y. Chaque point represente

une population et son symbole lafamille
linguistique ä laquelle la langue de cette

population est affiliee. La disposition des

points sur la projection reflete les

distances genetiques entre populations
(mais ici, Vaxe horizontal «PC1» est plus
informatifque Vaxe vertical «PC2», ces

deux axes representant 48.5% et 23.1% de

la variability genetique totale,

respectivement). Les plages de couleur
unissent les populations d'une meme

famille linguistique. Source: Wen et al.

(2004), redessine.
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groupe, qui se repartit geographiquement dans la par-
tie sud-ouest de I'Asie Orientale, presente une forte
structure interne. Pour Fensemble des marqueurs
classiques (Cavalli-Sforza et al. 1994), les Tibeto-
Birmans du nord (Tibet et Bhoutan) montrent des
liens genetiques etroits avec les Chinois du nord, les
Coreens et les Japonais. Pour le Systeme GM qui nous
a permis d'inclure un plus grand nombre de populations

(Poloni et al. 2005, Sanchez-Mazas presente
etude), les Tibetains et Bhoutanais sont genetique-
ment proches des Chinois du nord, des Alta'iques, des

Japonais et des Coreens, alors que les Tibeto-Birmans
du sud (comme les Kachari, Sonowal, Lahu, Mikir,
Tujia, et Yi) sont genetiquement semblables aux
populations d'Asie du sud-est, tous groupes linguistiques
confondus. Pour l'ADN mitochondrial et le chromosome

Y, les Tibeto-Birmans du sud se demarquent
aussi genetiquement de ceux du nord et presentent
une diversite inter-populationnelle particulierement
elevee (Poloni, comm. pers.). II existe done, la aussi,
une composante geographique assez marquee dans la
diversite du groupe tibeto-birman, en partie correlee ä

la variation geographique du pool genetique Han. Ces

resultats meriteraient un examen plus approfondi. A
Theure actuelle, aucun consensus n'existe, en effet,
quant ä l'origine geographique et ä Fanciennete du
phylum sino-tibetain dans son ensemble: Finde, le
Sichuan, le Plateau tibetain, et la Vallee du Fleuve
Jaune ont tour ä tour ete proposes, mais la genetique
n'a pas encore d'hypothese definitive ä ce sujet.

Le cas du phylum altaique n'est pas mieux docu-
mente. II est neanmoins interessant de constater que,
pour GM et HLA, les populations de langues
«altaique-propre» se differencient genetiquement de
maniere significative des Japonais et Coreens, en
accord avec les theories linguistiques selon lesquelles
ces groupes ne seraient pas rattaches phylogeneti-
quement entre eux, ou qui les considerent comme
tres eloignes au sein d'un grand phylum macro-
altaique ou «eurasiatique». Considerees ä part, les
populations parlant des langues de la famille
«altaique-propre» incluant le turc, le mongol, le man-
chou et le toungouze sont, en fait, tres differenciees
entre elles pour le Systeme GM (Fig. 1) et pour le
chromosome Y (Xue et al. 2006; Karafet et al. 2008).
II semble que la derive genetique ait joue un role
majeur dans la differentiation de ces populations
reparties, pour un certain nombre d'entre elles, de
maniere discontinue et avec de faibles densites dans
les vastes regions de Siberie (Karafet et al. 2008).

En revenant sur les groupes du sud de I'Asie Orientale,

l'origine des populations de langues austro-asia-
tiques est actuellement tres discutee, etant donne la
distribution particuliere de ce groupe linguistique
entre le nord-est de Finde (Munda), I'Asie du Sud-Est
(Mon-Khmer), et plusieurs enclaves geographique¬

ment intermediates (Khasi-Khmuique). Si, du point
de vue des linguistes, l'origine du phylum est genera-
lement situee en Asie du sud-est oü sa diversite
linguistique est maximale (ce qui suppose ensuite sa
diffusion d'est en ouest), les travaux genetiques sont,
eux, contradictoires. Notamment, au contraire d'etu-
des genetiques precedentes sur le meme sujet,
Kumar et al. (2007) soutiennent une origine
indienne, autrement dit ä Fouest, des locuteurs aus-
tro-asiatiques. Leur etude du chromosome Y suggere
que les Munda presentent la frequence la plus elevee
et la diversite la plus importante des haplotypes de

l'haplogroupe 0-M95 egalement caracteristique des
populations austro-asiatiques d'Asie Orientale (Khasi
et Mon-Khmers). Selon leur scenario, les Munda
seraient les descendants des premiers habitants de
Finde arrives par un corridor ouest traversant
FHimalaya depuis I'Asie centrale au Pleistocene (suggere

par un äge estime de 65000 ans pour 0-M95).
Des locuteurs austro-asiatiques auraient ensuite
migre vers I'Asie du sud-est par un corridor nord-est,
et, de lä, aux lies Nicobar ä une periode plus recente.
Etant donne que les resultats de l'ADN mitochondrial
ne revelent, quant ä eux, aucune similarity genetique
entre les Munda et les populations austro-asiatiques
d'Asie du sud-est, il est suggere que ce peuplement
d'ouest en est etait principalement conduit par des
hommes. Cependant, cette etude ponctuelle n'a pas
analyse en detail les populations austro-asiatiques
d'Asie du sud-est (mon-khmer) ä l'exception des

Nicobarais, alors que ce groupe est genetiquement
tres heterogene pour les systemes GM et HLA
(Poloni et al. 2005; Sanchez-Mazas et al. 2005), ainsi
que pour l'ADN mitochondrial (Poloni, comm. pers.).
De plus, les Munda sont genetiquement tres eloignes
des Mon-Khmer aussi bien pour le chromosome Y

(Kumar et al. 2007) que pour l'ADN mitochondrial
(Metspalu et al. 2004) et selon nos resultats sur la
diversite genetique HLA-A, -B et -DRB1 (Riccio
2008). Si l'origine austro-asiatique de certaines
populations d'Inde du nord-est, et plus particulierement
les Khasi situes plus ä Fest que les Munda, dans la
region du Meghalaya, a peut-etre laisse une certaine
signature genetique (Reddy et al. 2007), il est en tout
cas premature d'affirmer une quelconque origine
geographique de ce groupe sur une base genetique.

Les autres groupes d'Asie du sud-est - Hmong-Mien et
Tai-Kadai - sont ä la fois genetiquement proches entre
eux et proches du groupe austro-asiatique, tous trois
formant ainsi un ensemble de populations globalement
apparentees. Cependant, l'accumulation recente des
donnees genetiques a revele une importante diversity
genetique entre populations ä Finterieur de chacun de
ces groupes: la variability inter-populationnelle des
Tai-Kadai et des Hmong-Mien est apparemment bien
superieure ä celle observee parmi les Han, d'apres les
donnees du chromosome Y (Wen et al. 2005), ce qui
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serait aussi vrai pour les Hmong-Mien d'apres les don-
nees de l'ADN mitochondrial (Wen et al. 2005, et
Poloni, comm.pers.) (Fig. 2). Pour les Hmong-Mien, ce
resultat se justifie bien si Ton considere les effets d'une
derive genetique rapide due ä leur morcellement geo-
graphique. Les Tai-Kadai, quant ä eux, ressemblent
beaucoup aux Austro-Asiatiques du point de vue de
bADN mitochondrial (Li et al. 2007, Poloni
comm.pers.), meme s'ils ont la particularity d'une
frequence plus elevee de l'haplogroupe M7. Sur la base de
tels resultats, il est difficile, ä l'heure actuelle, d'emet-
tre des hypotheses coherentes sur rongine et les diffe-
renciations de ces differents groupes sur une base

purement genetique. Force est de constater que l'Asie
du sud-est represente un veritable foyer de diversite
genetique qui reste ä etre explore.

3.3. Hypothese «Out-of Taiwan»

Une theorie communement admise pour le peuplement

de l'Asie du sud-est insulaire et le Pacifique est
une expansion de populations ä partir de Taiwan vers

la moitie de l'Holocene, soit ä partir de 4000 ans environ.

Les bases de cette hypothese sont ä la fois de
nature linguistique et de nature archeologique:
I d'un point de vue linguistique, le phylum austro-

nesien inclut, d'une part, neuf branches tres dis-
tinctes entre elles et parlees uniquement ä
Taiwan par diverses populations d'aborigenes, et,
d'autre part, une dixieme branche, le malayo-
polynesien, qui s'etend sur toute la region cou-
verte par ce phylum, des Philippines jusqu'ä
Madagascar, ä l'ouest, et jusqu'ä file de Päques, ä

Test. La diversite linguistique de l'austronesien
etant la plus elevee ä Taiwan: c'est done sur cette

lie que ce phylum aurait eu son origine.
I d'un point de vue archeologique, Taiwan a livre

des vestiges de riz et de millet fossilises temoi-
gnant d'une domestication de ces cereales il y a
5000 ans au sud-ouest de File, et associes ä un
type de poterie ressemblant, d'une part, ä Celles

que l'on retrouve en Chine du sud, et, d'autre
part, ä Celles que l'on retrouve de fagon continue,

ä partir de 4000 ans, dans les lies Batan,
aux Philippines et en Indonesie. Peter Bellwood

Fig 4 Analyse d'echelonnement multidimensionnel («multi-dimensional scaling analysis», ou MDS) de 39 populations d'Asie

orientate testees pour le Systeme HLA d'histocompatibility humaine (ici moyenne des loci HLA-A, HLA-B et HLA-DRB1)

Chaque point represente une population et son symbole lafamüle linguistique ä laquelle la langue de cette population est

qffihee La disposition des points sur la projection reflete les distances genetiques entre populations La valeur de stress de

0 10 mdique que lafiabihte de la representation est bonne Source Da Di (communication personnelle)
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decrit dans le chapitre precedent (et d'autres
references) les evidences archeologiques soute-
nant cette hypothese «Out-of-Taiwan». L'idee

que ce peuplement a ete tres rapide a ete reprise

par Diamond sous le nom, devenu populaire,
d'«Express Train to Polynesia». Mais Bellwood
lui-meme n'approuve pas cette appellation: les
Austronesiens auraient passe 1500 ans ä Taiwan
avant de peupler le reste de l'Oceanie!

Si cette theorie reste la plus connue, d'autres
hypotheses ont ete avancees pour expliquer les profils
genetiques particuliers des populations polynesien-
nes. Selon la theorie «slow boat» (Kayser et al. 2000;
Kayser et al. 2006; Kayser et al. 2008b), des contacts
prolonges auraient eu lieu entre les ancetres des

Polynesiens et des populations melanesiennes en
particulier au niveau des lies situees au large des
cötes de Nouvelle-Guinee (Kayser et al. 2008a). Un
autre scenario, repris du modele «entangled bank»
enonce par Terrell (1988) inclut, lui, des interactions
encore plus complexes entre Polynesiens,
Melanesiens et Asiatiques du sud-est.

L'interpretation des resultats relatifs aux differents
systemes genetiques est, il est vrai, encore difficile ä

concilier. Du point de vue des marqueurs classiques,
les populations aborigenes de Taiwan se differencient
considerablement les unes des autres, comme le
montre la Fig. 4 sur le Systeme HLA.

Les populations des plaines de la cöte ouest, les
Pazeh et Siraya, sont en general les plus proches,
genetiquement, des populations du continent, alors

que les populations du sud et de l'est de llle (Paiwan,
Ami, Puyuma), ainsi que les Yami (ou Tao) de llle
Lan-Yu sont souvent les plus divergentes et presen-
tent un degre de diversite genetique plus reduit.
D'apres les resultats des analyses du Systeme GM des

immunoglobulines, le repertoire genetique s'appau-
vrit egalement du nord-ouest au sud-est de Taiwan
(Sanchez-Mazas et al. 2008). Ces observations s'ac-
cordent avec l'hypothese linguistique enoncee par
Sagart (2008) ä propos des innovations successives
observees du nord au sud et sud-est de Taiwan le long
de la cöte ouest, et suggerant un peuplement pro-
gressif de l'ile selon cet itineraire. Depuis la cöte est,
une population aurait ensuite migre vers les

Philippines, l'Indonesie, la Melanesie et le Pacifique,
donnant naissance, linguistiquement, ä la branche
malayo-polynesienne de l'austronesien. Une migration

aurait egalement eu lieu de Taiwan vers l'Asie du
sud-est, oü les langues tai-kadai se seraient differen-
ciees ä partir de l'austronesien (Sagart 2004, 2005).

L'etude de l'ADN mitochondrial (Trejaut et al. 2005)
confirme le röle de Taiwan (ou de l'ensemble de la
region comprenant Taiwan, les Philippines et

Borneo) dans l'histoire du peuplement du Pacifique:
les lignages les plus frequents sont identiques ä ceux
que l'on trouve sur le continent et suggerent que
Taiwan a ete peuplee depuis la Chine. De plus, l'ori-
gine d'un lignage caracteristique (car tres frequent)
des Polynesiens - le lignage B4ala portant une deletion

de 9 paires de bases, ou «motif Polynesien» -
peut etre retracee ä Taiwan durant l'Holocene. La
grande diversite des profils genetiques observes chez
les aborigenes taiwanais suppose neanmoins une
assez longue periode d'isolement et de diversification
dans cette lie, ce qui est en parfait accord avec les

hypotheses archeologiques. Par ailleurs, il n'est pas
exclu que ces populations aient herite de genes
presents dans les populations etablies sur l'ile depuis la
periode pleistocene, avec lesquelles elles se seraient
melangees (Trejaut et al. 2005).

L'hypothese d'origine des Austronesiens ä Taiwan est
cependant discutee par certains auteurs: notam-
ment, Hill et al. (2007), tout en reconnaissant,
d'apres quelques lignages particuliers (D5, Y2, Fla3,
Fla4, et, de maniere plus controversee, M7clc),
qu'une migration «out-of-Taiwan» vers le sud a pu se

produire au milieu de l'Holocene, soutiennent que
celle-ci n'aurait eu qu'un impact mineur sur les
patrimonies genetiques des populations d'Asie du sud-est
insulaire par rapport ä des expansions de populations
qui se seraient produites apres le dernier maximum
glaciaire, soit ä une periode bien plus reculee, depuis
la region de Borneo, ä la fois vers le nord Qusqu'ä
Taiwan) et vers l'est. Bien entendu, toutes ces
interpretations se basent sur l'äge estime et l'origine geo-
graphique supposee des nombreux lignages molecu-
laires observes dans cette region, et il faut done les
considerer avec beaueoup de prudence. II est utile de
relever, ici, que l'analyse multidimensionnelle basee

sur les frequences des haplogroupes mtDNA des

populations de cette region montre une relation
etroite avec la geographie, tout ä fait compatible avec
l'hypothese «Out-of-Taiwan» (Fig. 5).

14. Conclusions

Cet expose souleve des questionnements plutöt que
d'apporter des reponses. On constate que la genetique

explore avec acharnement l'histoire du peuplement

de l'Asie Orientale depuis quelques annees,
mais une vision d'ensemble est encore loin d'etre
atteinte. L'acces recent ä des donnees genetiques chi-
noises ou d'autres regions asiatiques encore peu
connues, comme le Vietnam, en est en partie la
cause. Une deuxieme raison, que nous ne pouvons
que deplorer, est l'absence d'un programme scienti-
fique commun qui rassemblerait l'ensemble des
informations relatives aux divers systemes genetiques
connus et qui adopterait des approches similaires.
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Fig. 5: Analyse en composantes

principales (PCA) de 19 populations de

tavwan et d'Asie du sud-est insulaire
(Philippines, Indonesie) testees pour
VADN mitochondrial. Chaque point
represente une population. La disposition
des points sur la projection reflete les

distances genetiques entre populations
(mais ici, Vaxe horizontal «PC1» est

legerernent plus informatifque I'axe

vertical «PCS», ces deux axes

representant 15.9% et 14.1% de la

variability genetique totale,

respectivement). Les plages de couleur
unissent les populations d'une meme

region geographique. Source: Hill et al.

(2007), redessine.
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Malgre tout, des progres ont ete realises dans nos
connaissances. Nous avons en effet appris que l'Asie
Orientale presentait une diversite genetique considerable

de meme ordre de grandeur que le continent
africain, et que cette diversite etait probablement
l'heritage d'un peupiement tres ancien, dont les traces

paleontologiques n'ont, ma foi, pas ete trouvees ä

ce jour. Nous savons aussi que le principal facteur
ayant gouverne les differentiations genetiques des

populations asiatiques est la geographie, qui a claire-
ment signe les discontinuity genetiques de part et
d'autre de l'Himalaya et les continuites genetiques ä

travers les autres regions, y compris le Pacifique.
Parmi les pistes prometteuses qui se dessinent ä

present, nous voyons que l'etude conjointe des genes et
des langues peut nous aider ä comprendre la
complexity des resultats obtenus dans Tun et l'autre des
deux domaines impliques. De plus, nous avons en
quelque sorte la «chance» d'etre dotes d'un patri-
moine genetique complexe qui se transmet par les
deux sexes mais aussi, en partie, par les lignees
feminines et masculines independamment. Nous l'avons

vu, la diversite genetique des populations actuelles
ne nous raconte pas forcement la meme histoire pour
tous les marqueurs, et cela ne peut que nous encou-
rager ä poursuivre des approches qui tiennent
compte de l'ensemble de cette information.
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