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1) Quelques réflexions sur la génétique des populations humaines) q g q p p

2) Quelques commentaires sur les sites commerciaux

3) Quelques pistes de discussion



I- De la génétique des populations à la génétique personnalisée

De l’espace
Dans les années 1970, la génétique des populations montrait que la diversité génétique entre 

populations est extrêmement faible par rapport à la diversité observée à l’intérieur d’une 
population. Cette constatation, soutenue par les travaux de Lewontin, a largement 
contribué à discréditer l’idée que la race avait un fondement génétique (voir par exemplecontribué à discréditer l idée que la race avait un fondement génétique (voir par exemple 
une réflexion de Lewontin sur la « race » http://raceandgenomics.ssrc.org/Lewontin/)

La diversité génétique montre, dans l’espace, un continuum dans lequel il est difficile de 
tracer des frontières nettestracer des frontières nettes.

Voir les trois exemples suivants : 
1) La distribution mondiale de l’allèle A (Mourant, 1976);
2) celui d’un haplogroupe du chromosome Y (SenGupta, 2005);
3) l’exemple de la distribution multivariée proposée par Cavalli-Sforza et al (1974) à partir3) l exemple de la distribution multivariée proposée par Cavalli Sforza et al., (1974) à partir 

d’un ensemble de marqueurs classiques (ABO, Rh, Gm, HLA ….) . 



Exemple de continuum de la diversité génétique

Mourant, 1976



Exemple de continuum de la diversité génétique

Sengupta et al., 
Am J Hum GenetAm J Hum Genet 
78:202-221, 2005



Exemple de continuum de la diversité génétique

1974, 
Princenton 
University 
Press



Du tempsDu temps

Les mutations sur l’ADNm (et du ChrY) s’organisent sous forme d’un 
arbre phylogénétique qui  permet de proposer une histoire sur les 
origines et les migrations de ceux qui les portent (voir l’arbre des 

t ti d l’ADN )mutations de l’ADNm)



Arbre phylogénétique des mutations sur l’ADNm

Cavalli-Sforza, Feldman, Nat Genet. 33,2003mtDNA



Arbre phylogénétique des mutations sur l’ADNm



La combinaison i) de la distribution spatiale des fréquences des 
mutations et ii) de leur histoire généalogique permet des inférences ) g g q p

sur les chemins migratoires

De l’espace et du temps



Exemple d’inférence de chemin migratoireExemple d inférence de chemin migratoire

Genographic project



Exemple d’inférence de chemin migratoire



Exemple d’inférence de chemin migratoire

http://www.ancestrybydna.com

Exemple d inférence de chemin migratoire



Aujourd’huiAujourd hui
De la population (…à l’individu)

Une autre problématique est actuellement mise en place, celle de 
l’attribution des gènes d’une personne à un groupe ou à une 
population (sur critères géographique, ethnique ou linguistique…)



Human Genome Diversity Panel-CEPH

938 unrelated individuals
51 populations
650000 SNP



(De la population) …à l’individu
Chaque fine barre verticale représentant une personne se décompose en différentes couleurs 
selon la proportion de ses gènes qui sont attribués à l’une des 7 régions reconstituées. Si le 
continuum apparaît bien visuellement, en revanche les gènes de chaque personne restent 
classés, rétablissant une catégorisation en groupes distincts.
Le concept de continuum est ainsi revisité et laisse la place à une certaine vision p p
classificatoire de l’espèce humaine (« finally, the question of the natural divisions of 
the human species has been ressurrected […] Genetically reified races now 
present the possibility of « niche marketing » , J. Marks, 2008)



 Quelques sites commerciaux

Plusieurs sites commerciaux  se sont engouffrés dans ce créneau 
offrant les possibilités de :offrant les possibilités de :

- retracer les origines de la lignée maternelle (ADNm) ou paternelle 
(ChrY)  des clients (à partir de mutations ou haplogroupes « typique »)

- établir la proportion de leurs gènes provenant de telle ou telle entité 
géographique, ethnique ou linguistique.

Voir quelques exemples tirés de ces sites avec de brefs commentaires.



Le monde catégorisé en 1000 « ethnic populations » (effectifs faibles, données STR )





1) Apologie de la méthode : STR, marqueurs utilisées par la police et la justice

Industry standard markers. DNA Tribe analysis uses autosomal STR marker systems that have 
been the industry standard relied on by police investigators and ordinary citizens in U.S. courts of law 
for 10 years. These powerful markers not only provide personal genetic identification virtually unique 
to each person they allow DNA Tribes' proprietary identification of the most detailed map of worldto each person, they allow DNA Tribes  proprietary identification of the most detailed map of world 
genetic regions performed to date.

Just the facts The greatest danger in genetic analysis lies in over interpretation of data Genetic

2) Mais attention  à la sur-interprétation des résultats….

Just the facts. The greatest danger in genetic analysis lies in over-interpretation of data. Genetic 
ancestry is complex and does not always correspond to familiar ways of thinking about ancestry. 
Instead of speculative estimates, DNA Tribes results compare your DNA to hundreds of actual 
populations. These detailed results can be compared with known historical information to corroborate 
or complement what you already know about your family historyor complement what you already know about your family history.





Quelques réflexions sur  les tests génétiques d’origines :

i) Ils peuvent indirectement servir à confirmer ou infirmer des liens de parenté, 
proposer une origine à ceux qui ont été adoptés, retrouver des apparentés proches 
ou lointains. 

ii) Le fait de posséder et partager avec d’autres certains déterminants génétiques peut 
renforcer le sentiment d’appartenance et favoriser l’illusion d’une identité 
communautaire de nature « scientifique » Dans le même temps l’absence decommunautaire de nature « scientifique ». Dans le même temps, l absence de 
partage de tels déterminants génétiques peut conduire à construire le statut de 
« l’autre », de l’étranger;

Quelques illustrations 





http://www.igenea.com
http://www.familytreedna.com



http://www.igenea.com









Recherche spécifique des origines africaines



Exemples de certificats donnés aux acheteurs de tests

A partir des données sur l’ADNm

A partir des données sur les autosomes



Quelques réactions de clients
t é d ittrouvées sur des sites



Quelques réactions de clients
trouvées sur des sites



Adoption
J'ai été adopté quand j'étais bébé Malheureusement je ne savais rien sur mes origines àJ ai été adopté quand j étais bébé. Malheureusement je ne savais rien sur mes origines à 
part que étant blond aux yeux bleus j'étais probablement Européen. J'ai eu l'espoir de 
trouver enfin mes origines quand j'ai entendu parler du test ADN, qui m'a permis de savoir 
que j'étais Européen du Centre, de l'Est et Anglo-Saxon. Et en effet le test ADN-Y-12 a 
montré que par mon père j'étais Européen de l'Ouest et que j'appartenais au haplogroupe 
T. Le test ADNmt m'indiquait, que je faisais partie du haplogroupe T, c.à.d. que je suis 
aussi Européen de l'Est. J'avais donc des indications sur mes origines. J'ai décidé d'élargir 
les deux tests car je voulais trouver des membres de ma famille Mais j'ai été déçu quandles deux tests, car je voulais trouver des membres de ma famille. Mais j ai été déçu quand 
j'ai appris qu'avec les personnes présentes dans la banque de données je n'avais que 12 
marqueurs en commun. Personne dans la banque de données n'avait 36 ou 37 marqueurs 
en commun avec moi. J'ai perdu 6 mois à tourner en rond, puis j'ai reçu un mail qui m'a 
coupé le souffle. Le test FT ADN-Y montrait que j'avais 37 marqueurs d'ADN en commun 
avec quelqu'un. Cela voulait dire qu'avec une probabilité de 90% nous avions un ancêtre 
en commun dans les 5 dernières générations. J'ai évidemment tout de suite contacté mon 
cousin au x-ème degré il est mon seul consanguin Et moi le bébé adopté qui a grandi etcousin au x ème degré, il est mon seul consanguin. Et moi, le bébé adopté qui a grandi et 
est devenu un homme sans origines, je suis très heureux. Mon parent consanguin et moi, 
nous nous écrivons régulièrement des mails. Nous n'avons pas seulement un lien 
génétique, nous nous entendons aussi très bien. 



Tests génétiques des origines, mais pas seulement !



Quelques interrogations comme pistes de discussion

La génétique généalogique est-elle seulement récréative?

Quelles conséquences au changement de paradigme de la génétique des populations : 
continuum versus classification ?

Quels risques de confusion entre « origine » et « localisation » géographique des gènes ?Quels risques de confusion entre « origine » et « localisation » géographique des gènes ?

Les tests d’origine sont-ils des tests d’identification et d’appartenance ?

Est-ce que posséder et partager avec d’autres certains déterminants génétiques 
renforce-t-il le sentiment d’appartenance et favorise-t-il l’illusion  d’une identité
communautaire de nature « scientifique » ?

 La génétique favorise-t-elle un retour vers le type, la race/ethnie ?

Quels risques de conduire à des tests de paternité et/ou à la recherche d’apparentés ? 

Quels risques de conflit entre systèmes de connaissance (science versus tradition) ?

Quels risques de réduire l’« être » à son essence génétique?Quels risques de réduire l « être » à son essence génétique?



In: Charlie-Hebdo, Hors série 23, « l’ADN expliqué à Sarkozy »


