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graduat en informatigue (1994), puis Eucaryotes members
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spécialise en génétique moléculaire, d'abord au travers d'une

cence en biologie végétale (1997), ensuite d'un doctarat RESPOHSEINES
financé par le FNRS {1998-2002) et consacré 4 la mitochondrie
de l'algue unicellulaire Chiamydomonas reinhardti. Une fois sa Denis Baurain
thése défendue (2003), il obtient un second mandat FNRS

(2003-2007) pour s'intéresser a la phylogénie des algues en
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Denis Baurain (né en 1975) est
informaticien et biologiste. En paralléle de
ses années de secondaire, il décroche un

Phylogénomique des

graduat en informatique (1994), puis Fucaryotes members

décide de poursuivre des études
scientifigues. Au fil de son cursus
universitaire a |'Université de Liege, il se

| Damien Sirjacobs >

© Voir tous les membres
spécialise en génétique moléculaire, d'abord au travers d'une
licence en biologie végétale (1997), ensuite d'un doctorat Responsables
financé par le FNRS (1998-2002) et consacré a la mitochondrie

de l'algue unicellulaire Chlamydomonas reinhardtii. Une fois sa Denis Baurain
thése défendue (2003), il obtient un second mandat FNRS

(2003-2007) pour s'intéresser a la phylogénie des algues en
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Botankgue
= La phylogénie a pour but d'établir les liens de plrnnli entre les organismes de notre planéte at de
Dentisterie dresser I"arbre du vivant. Bepuis quelgues années, une variante « hlul débit » de cette discipline
a vu le jour : la phylog i Grice au sé du gé da
organismes, les wtntlﬁclu“ mt aujourd'hui capables de mmnlrv une multitude de génes chez
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de larbre du vivant, I| arrive aussi qu'elle a des i é
souligne Denis Baurain dans un article publié nn collaboration dans PLoS Biology.
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vétérinaire
A quei ressemblait le premier animal apparu sur Terre 7 Question simple & laguelle il reste pourtant difficile
Paléantalogie de donner une réponse. Diverses disciplines scientifigues, chacune avec lewurs meyens, tentent de remeonter la
trace des Atres vivants jusqu'au premier animal. La plus connie de ces discplines est la paléontologie. Las
Pharmacie paléontologues reconstituent histoire de la vie terrestre & partir de vestiges du passé, les fossiles, En effet,
la multitude de créatures qui se sont succédé sur Terre y ont laissé des traces gque les paléontologues
Zoologie recherchent et interprétent. [l arrive fréquemment que les journaux relatent la découverte d'un nouveau
. fossile témoignant de 'existence passée de 'une ow l'autre esploe,
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Botanique

La phylogénie a pour but d'établir les liens de parenté entre les organismes de notre planéte et de
dresser I'arbre du vivant. Depuis quelques années, une variante « haut débit » de cette discipline
a vu le jour : la phylogénomique. Grice au ség cag plet du geé de nombreux
organismes, les scientifiques sont aujourd’hui capables de comparer une multitude de génes chez
diverses é Si la phylogé i a déja permis de grand ées dans la r tructi
de Parbre du vivant, il arrive aussi qu'elle parvi a des conclusi erronées, comme le
souligne Denis Baurain dans un article publié en collaboration dans PLoS Biology.

Dentisterie

Médecine

Médecine
vétérinaire

A quoi ressemblait le premier animal apparu sur Terre ? Question simple A laguelle il reste pourtant difficile
Paléontologie de donner une réponse. Diverses disciplines scientifiques, chacune avec leurs moyens, tentent de rementer la
trace des étres vivants jusqu'au premier animal. La plus connue de ces disciplines est la paléontologie. Les
paléontologues reconstituent I'histoire de la vie terrestre & partir de vestiges du passé, les fossiles. En effet,
la multitude de créatures qui se sont succédé sur Terre y ont laissé des traces que les paléontologues
recherchent et interprétent. Il arrive fréquemment que les journaux relatent la découverte d'un nouveau
fossile témoignant de I'existence passée de I'une ou I'autre espéce.

Pharmacie

Zoologle

Journee Moins connue du grand public,
mondiale une autre discipline scientifique
s'attéle & remonter le temps du
vivant : la phylogénie. « La F
phylogénie est la science qui
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Evolution genetique
de 'homme moderne

Sneut g mckpies o= don

Tous les hommes naissent égaux...

Denis BAURAIN, ULiege
18 fevrier 2020



Tous les étres humains naissent

libres et égaux en dignité et en droits.
(Décl. univ..., art. 1, 1948)

Est-i1l vraiment sage de justifier
l'égalité par la biologie ?



Objectifs

- Quelles sont nos différences
genéetiques et que refletent-elles ?

- D'oul vient et a quand remonte
'humanité moderne ?

« Les races existent-elles et, si oui,

certaines sont-elles "pures" ?



Novembre et al. (2008)

- 1387 individus
« 197 146 SNPs

IT

ce nuage de po

Qu'est-c€ qui se cache derE

1T

T ?T ; T T
/ fT T

ITl T
f;r 1%

”}T

ts



Les genes d'Européens reproduisent la carte de I'Europe.
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Novembre et al. (2008)

On peut prédire le pays d'origine d'un individu
sur base de ses genes seulement !




Novembre et al. (2008)

Prediction accuracy
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Et ca marche plutot bien !




Linmitations

- Le pays dorigine d'un individu est le
pays d'ou viennent ses 4 grand-parents.
- Les individus "hybrides" se placeraient a
équidistance entre leurs pays d'origine.
- La fraction du génome portant ce signal
est tres faible (0,001%). Le reste est :
. identique chez tout le monde (99,9%),
. différent entre continents (0,01%),
. différent entre individus (0,1%).
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 [500k] m
sample.l o 0o 1 0 2 0 2 2 0 .« o 0
sample.?2 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1
sample.3 2 2 1 2 1 1 1 2 1 0
sample.4 2 2 1 2 2 0 1 2 O 2
sample.5 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1
sample.b6 2 2 0 2 2 2 2 1 2 0
[1000] « e e
sample.n 1 1 0 1 2 2 1 0 1 .« e 1

Les génotypes sont automatiquement recodés:
- AA=>0
- AB =>1 [hétérozygote]
- BB=>2
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de 2 variables corrélées...

u
Les nouwelles variables sent
décorrélées et interprétablas

A

_ Onrecherche les axes orthogaux
qui maxienisent la varfance.

taille fom)

Principe de I'ACP




taille (cm) poids (kg)

Pierre 181 76
Paul 178 79
Jacques 173 67
Jean 183 95

Imaginons une série d'observations
de 2 variables corrélées...




' On recherche les axes orthogaux
qui maximisent la variance.

taille (cm)
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Les nouvelles variables sont
décorrélées et interprétables.



Génotypage



Equator

Microsoft llustration mevridian

Dans notre cas, les variables décorrélées sont la
longitude et la latitude. Elles reflétent la distance
entre deux points a la surface de la Terre.




‘Géname humain
+ 3 milliards de pb (x2)

GATAGCATACATACAT

CAMCCTCAGACCCATACTCAGCAT
ACGACATACGAACGACTACAGCAGCA
GACATCAGCAGTACGACATCAGCATCGA
CACGCTCAGACTCTCCATACTCAGCATACG
ATACGACATACGACTACAGCAGCACGACAT
GCAGACTACGACATCAGCATCGACAGCATA
GACAGCATACGAGACTACAAGCTACAGCA
ACCTACATCGACTACATCATCAGACATCA
ATCATACGACAGCATAGACATACTAGCT
TCTATATCACAGACAATCTACTAAGC
CTACACTACAATCGAGACACGCTC
TCTCCATACCGCAAGGAGCG

D'ou vient
I'information ?




Caryotype humain:
. 22 paires d'autosomes
- 2 chromosomes sexuels



Nucleosome core (f) Metaphase chromosome
I

T
=¥

} Chromatid
(700 nm diameter)

(e) Chromatin fiber
(200 nm diameter)

H1 Histone
(d) Solenoid
(30 nm diameter)

{(Klug & Cummings 1997)




Histone octamer
plus 146 base
pairs of DNA

(€) Nucleosomes
(10 nm diameter)

(Klug & Cummings 1937)

Génome humain :
- 3 milliards de pb (x2)



ACGACTCA
GATAGCATACATACAT
AACGACTATACATACGACACT
CAACCTCAGACCCATACTCAGCAT
ACGACATACGAACGACTACAGCAGCA
GACATCAGCAGTACGACATCAGCATCGA
CACGCTCAGACTCTCCATACTCAGCATACG
ATACGACATACGACTACAGCAGCACGACAT
GCAGACTACGACATCAGCATCGACAGCATA
GACAGCATACGAGACTACAAGCTACAGCA
ACCTACATCGACTACATCATCAGACATCA
ATCATACGACAGCATAGACATACTAGCT
TCTATATCACAGACAATCTACTAAGC
GTACACTACAATCGAGACACGCTC
TCTCCATACCGCAAGGAGCG
TGAGACTTACCGAAC




Le matériel génétique est
transmis a la descendance.
Clest la base de I'hérédite.

—
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Two diploid
NA cells

replication —
L | L |
Mitosis

LADN est répliqué en
phase S du cycle cellulaire.
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Topoisomerase

1 erreur par milliard
de pb recopiées



AACAAAAA

TN

species |

1 AACAAAGT
2 AACATAAA
3 AGAAATAA

Les erreurs de recopiage
sont appelées des mutations.

AAAAAAAA

/\

swn

AACAAAGT AACATAAA AGAAATAA  CAAAATAA
species 2

Les mutations qui se répandent
sont des polymorphismes.

species 3

AAAAATAA

TN

species 4




purines pyrimidines

A r S

transversions

transitions transitions
transversions
G - -~ T
T/c ¢c T T c A T A A@@c a2 T c|a|c|[G|G G A
Alc c T T caTarar@8c AT clalc|G|e G A
Alc cTr caTarar@)c AT c|T|c|c|c G a

Environ 1 SNP toutes les 1000 pb
entre deux humains non-apparentes.




Seules les mutations germinales
se transmettent a la descendance.




Marjoram B Tavard (2006}
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Present day
Sample

Les erreurs de recopiage
sont appelées des mutations,

DACRARCT ALCH
species | species

1 AACAAAGT
PRI Les mutations qui se répandent
5 agaaatan Sontdes polymorphismes.

4 CARARMTAR

chromosomes
et génomes

Tout ¢ca complique
pas mal les choses!

Peut-on trouver des marqueurs
génétiques sans recombinaison ?
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La reproduction sexuée
repose sur la meéiose.

Daughter
Nuclei Il

Daughter
Nuclei

/
~

Interphase ' Meiosis |

Homologous Meiosis I
Chromosomes

Et sur la recombinaison
des chromosomes.
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Marjoram & Tavaré (2006)
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arbre => graphe

Coalescence

Tous les segments
d'ADN nont plus le
méme ancétre.




Rosenberg & Nordborg (2002)

A

g-—CoaIescenoe

Il faut réconciler ces histoires géniques pour
reconstituer celle des populations.




Tout ca complique
pas mal les choses !

Peut-on trouver des marqueurs
génétiques sans recombinaison ?



Caryotype humain:
. 22 paires d'autosomes
- 2 chromosomes sexuels



Yq11.221
-Yq11.223

Yql2

NRY :
- région non-recombinante
du chromosome Y
« 30 millions de pb



‘Géname humain
+ 3 milliards de pb (x2)

GATAGCATACATACAT

CAMCCTCAGACCCATACTCAGCAT
ACGACATACGAACGACTACAGCAGCA
GACATCAGCAGTACGACATCAGCATCGA
CACGCTCAGACTCTCCATACTCAGCATACG
ATACGACATACGACTACAGCAGCACGACAT
GCAGACTACGACATCAGCATCGACAGCATA
GACAGCATACGAGACTACAAGCTACAGCA
ACCTACATCGACTACATCATCAGACATCA
ATCATACGACAGCATAGACATACTAGCT
TCTATATCACAGACAATCTACTAAGC
CTACACTACAATCGAGACACGCTC
TCTCCATACCGCAAGGAGCG

D'ou vient
I'information ?
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DEAF 1555

LHON
«— MELAS 3243 14484

">~ LHON 3460

LHON
1778 ~~

NARP
MERRF 8993

5 kb deletion

- génome mitochondrial
- taux de mutation élevé
« 100-10 000 par cellule
- 16 500 pb




Time (kya)
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La maman de tous les humains actuels sy b—Sall'laran Alrica
- wivait il v a environ 160 000 ans, I East Asia

Bl south Asia
B Oceania
B curope
L1 M Americas

Les branches les plus anciennes (LO-L1) sont africaines.
Il v a un ancétre unique (L3) a tous les non-Africains...
J Il est aussi l'ancétre de certains Africains!
L2

1 L3

Les Européens ont un ancétre (N) non-exclusif.

[ T I

Les Amérindiens sont proches des Est-Asiatiques. I

N
. [R

I J_‘ l i __I

Underhill & Kivisild (2007)

MtDNA




160

140

120

La maman de tous les humains actuels
vivait il y a environ 160 000 ans.

In [
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Time (kya)

160

140
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| Eve

. Sub-Saharan Africa
La maman de tous les humains actuels )
N vivait il y a environ 160 000 ans. " EastAsia
B south Asia
" Oceania
[ Europe
i L1 B Americas
LO l
L5 . ..
Les branches les plus anciennes (LO-L1) sont africaines.
I1 vy a un ancétre unique (L3) a tous les non-Africains...
Il est aussi l'ancétre de certains Africains'!
i L2
L4
’J_‘ |L3
-
- 1 1 1 M
1 JT_L‘ 1
I [ ] [1]
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Underhill & Kivisild (2007)
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Sub-Saharan Africa
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B south Asia
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nches les plus anciennes (LO-L1) sont africaines.
1 ancétre unique (L3) a tous les non-Africains...

I1 est aussi l'ancétre de certains Africains!
Les Européens ont un ancétre (N) non-exclusif.
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Les Amérindiens sont proches des Est-Asiatiques.
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Certains haplogroupes sont
plus largement distribués (ex. U en Eurasie).

Raghavan et al. (2014)




On a utilisé cet arbre pour reconstituer les migrations humaines.
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Bien que régulierement améliorées,
ces reconstitutions restent hypothétiques.
[l s'agit d'une science historique.
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On peut aussi utiliser la linguistique comparée.
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High-density SNP genotyping detects homogeneity of Spanish

and French Basques, and confirms their genomic distinctiveness
from other European populations
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NRY donne un arbre plus mélangé.

CR

| Sub-Saharan Africa
I East Asia

B south Asia

[ Oceania

Il Eurcpe

Il ~imericas

1Calnes.

DE

trales (A-B)

-

ignées ances

on n'est pas sir qu'ils se soient jamais rencontrés...
Mais il peut aussi s'agir d'un "bug" génétique!
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Underhill & Kivisild (2007)
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100

Comme Adam a l'air plus jeune qu'Eve,
on n'est pas sur qu'ils se soient jamais rencontrés...

Mais il peut aussi s'agir d'un "bug" génétique!

Sub-Saharan Africa
| EastAsia
B South Asia
' Oceania
/= Europe
B Americas

BR

Les lignées ancestrales (A-B)

N . . CR
sont a nouveau africaines.




Rosenberg & Nordborg (2002)

A

g-—CoaIescenoe

Il faut réconciler ces histoires géniques pour
reconstituer celle des populations.
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NRY donne un arbre plus mélangé.
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Cavalli-Sforza & Feldman (2003)

Les migrations inférées a partir de NRY sont toutefois
globalement similaires a celles déduites du mtDNA.




_ 1C1, AU SIETILLLE LU /0 UG U000 s g smese =

La colonisation profgr.esswe
des continents est évidente.

Li et al. (2008)

Yoruba
andenka
nu
jaka Pygmies
: Mbut? Pygmies

an

Li et al. (2008) . 938 individus
. 642 690 SNPs

Africa Mid.East Europe C.S.Asia E.Asia %,

A cause de la recombinaison,
de nombreux individus sont hybrides.
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-—Makrani

——Brahui

—Balochi
Adygei

—French

Kalash
—Pathan
—Sindhi

Russian
I:Orcadlan

Basque

Italian

génétique diminue avecla
depuis IAfrique de I'Est.

La diversité
distance

Yoruba
Mandenka
Bantu .
Biaka Pygmies
Mbuti Pygmies
San

—Palestinian
—Bedouin
—Mozabite

Sardinian
Tuscan
Druze

Li et al. (2008)




Lessentiel de la variabilité génétique se concentre
entre individus d'une méme population.

5

15 -
10 -
m WP
S - B AP/WG
B AG
0 - ! .
Li et al. (2008)

Ici, 100 signifie 100% de 0,1% du génome.
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Ces effets fondateurs en série peuvent aussi étre
utilisés pour reconstituer les migrations.




Gibbons (2011)

Que peut-on faire d'une meche de cheveux
vieille de 100 ans conservée dans un musée ?



lllumina Genome Analyzer I1x

Les instruments NGS (HiSeq 2000) peuvent
séquencer (avec redondance 30x)
5-6 génomes humains en 2 semaines
(600 milliards de pb par run).
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Les Aborigenes sont-ils des Asiatiques comme les autres ?
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Rasmussen et al. (2011)

Les Aborigenes seraient le reliquat d'une premiére
conquéte de 1'Asie (a partir du Moyen-Orient).




Est-ce que tout ca n'est pas trop simplifié ?

a lIsolation b Isolation with migration  c Isolation after migration ~d Secondary contact

A
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N e e S N, N,

Time
|
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g ©

Prifer et al. {2014)

%o
oo 15 \d5° 60"
Génommes complets de Néandertal :
- 2010 : 3 femmes de Vindija (Croatie)

+ 2014 : 1 bébeé de Mezmaiskaya (Caucase)
- 2014 : 1 femme de Denisova (Sibérie)

Et avant I'homme moderne ?
Oue peuvent nous apprendre les génomes fossiles ?
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Méandertal occupait 'Europe avant nous.




Que peut nous apprendre l'ancien génome
d'un garcon anatomiquement moderne ?
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MA-1 est intermédiaire entre 4 i East Asians
Eurasiens de I'Ouest et Amérindiens.
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MA-1 est génétiquement le plus proche des Améridiens,
puis des Européens et Sibériens du Nord. Les autres Sibériens
ont donc depuis lors recu des génes d'origine asiatique.




La D-statistique permet d'estimer le flux de genes.
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Raghavan et al. (2014)
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puis des Européens et Sibériens du Nord. Les autres Sibériens
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Et avant I'homme moderne ?
Que peuvent nous apprendre les genomes fossiles ?

Age (million  Europe ,  Africa | Asia Europe |, Africa | Asia
gars ago l | | |

| Homo

I antecessor/
' mauritanicus

Stringer (2003)

Néandertal occupait I'Europe avant nous.




Denisova

Prifer et al. (2014)
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Génomes complets de Néandertal :

- 2010 : 3 femmes de Vindija (Croatie)

- 2014 : 1 bébé de Mezmaiskaya (Caucase)

- 2014 : 1 femme de Denisova (Sibérie)
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Prifer et al. (2014)

Reich et al. (2010)

Vindija Denisova

Ces os fossiles de Néandertal (-40 000 ans)
ont été utilisés pour le séquencage.




Techniquement, I'étude
génétique des fossiles humains
(ou animaux) est tres difficile.

Car I'ADN ancien est :
- peu abondant,
. trés fragmentg,
- chimiquement altéré,
- contaminé par des microbes,

- facilement contaminé par
de I'ADN moderne.

Il nécessite donc de prendre
énormément de précautions.

Gibbons (2010)




Les climats froids préservent mieux I'ADN ancien, d'ou1 un biais dans
I'échantillonnage des génomes fossiles en défaveur de I'Afrique.

‘. ANCIENT GENOMES
| AROUND THE GLOBE
Most of the ancient DNA
\ that has been sequenced
has come from individuals
who lived in Eurasia.

Age of DNA samples (years)

<3,000

I 3,000-7,000
7,000-12,000
>12,000

Les améliorations techniques et la
réalisation que l'oreille interne contient
beaucoup d’ADN changent la donne.




human

(hg18)
human-
chimpanzee Neandertal
(panTro2) Neandertal divergence
300000 30000
© 12.67%
_
. 200000 20000
8 Nc=449,619 600000 Nn=129,103 Np=30,413
< 100000 300000 10000
0 0
Neandertalbase AGCTAAGGCCTT AGCTAAGGCCTT A CTAAGGCCTT
alignedbase GATCCTCTAGAG GATCCTCTAGAG GATCCTCTAGAG
300000 1000000 30000
Q
gd? 800000 12.67%
. 200000 20000
8 Ng=478,270 600000 NN=204,845 Np=32,347
< 100000 400000 10000
200000
0 0 Fll—ﬂﬂrﬂ—ll_l
Neandertalbase AGC TAAGGCCTT AGCTAAGGCCTT AGCT GCCTT
alignedbase GATCCTCTAGAG GATCCTCTAGAG GATCC TAGAG
300000 1200000 30000 0
g 1000000 12.68%
. 200000 800000 20000
% Nc=451,459 500000 Nn=111,215 NK=30,548
5 100000 400000 10000
200000
0 0 0
Neandertalbase AGC TAAGGCCTT AGCTAAGGCCTT AGCTAAGGCCTT
alignedbase GATCCTCTAGAG GATCCTCTAGAG GATCCTCTAGAG

Date de divergence estimeée : -825 000 ans.

Green et al. (2010)




Deeper branches 2 015

Putting the Sima fossils on the
Neandertal lineage implies an
earlier split between modern and
some archaic humans.

Gibbons (2015) Modern

Neandertals Denisovans

\ /

Sima fossils
300,000-400,000

Cette estimation a eté confirmee
par le séquencage partiel de fossiles
espagnols (le puits aux os) datant de

400000 ans et identifiés comme
500000 étant des Néandertals archaiques.
Homo heidelbergensis ne peut pas
100,000 vears ago étre 'ancétre commun de Néandertal

! et de 'homme moderne. Il faut plutét
Homo erectus se tourner vers Homo antecessor.




Et avant I'homme moderne ?
Que peuvent nous apprendre les genomes fossiles ?

Age (million  Europe ,  Africa | Asia Europe |, Africa | Asia
gars ago l | | |

| Homo

I antecessor/
' mauritanicus

Stringer (2003)

Néandertal occupait I'Europe avant nous.
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I I I 1
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Endogamie chez les Néandertals ?

Prufer et al. (2014)
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La position du Dénisovien est
incongruente entre les deux arbres.
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Prufer et al. (2014)




Qui sont les Denlsov1ens ?

- Glbbons (ZOTQ)

Gibbons (2011, 2015)

Des cousins mystérieux de Néandertal connus
seulement par le génome d'une jeune fille.




Mystery skull takes shape

Fossil fragments (yellow) were put together
with their mirror-image pieces (purple) to
visualize the skull of an archaic human who
lived in eastern China.
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Deux cranes partiels
"néandertaliens" chinois
de 105 a3 125000 ans sont
peut-étre des Dénisoviens.
Grace au collagene, une
machoire tibétaine leur a
été recemment attribuée.




Tout ca a partir
d'un gros orteil...

Et d'un auriculaire!




Peut-on deviner s'il y a eu hybridation
entre diverses especes d'humains ?

b Introgression (gene flow)

a Ancestral polymorphism
Past
A—B
A—B
/\ Present
A B B A A B B
2 3

3 4

Sousa & Hey (2013)
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Meyer et al. (2012)

>
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Manifestement oui pour les non-Africains.




«= Africa == Europe == East == QOceania

a Neanderthal b Denisovan
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—~ 8 —~ 8
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Les non-Africains ont des alleles néandertaliens, tandis
que les Océaniens ont en plus des alleles dénisoviens.

Prafer et al. (2014)




Quels genes Néandertal nous a-t-il légués ?

Neandertals’ hidden legacy

In many people today, genes inherited from Neandertals affect systems all over the
body, raising the risk of certain diseases. But some Neandertal genes have benefi-
cial effects, for example boosting the immune system.

Brain
Depression;
addictionto

tobacco

Lymph nodes
immune boost

Heart/Blood
Hypercoagulation

Stomach
Malnutrition

Kidneys
and urethra
Urinary tract
disorders

Skin
Precancerous
skin lesions

1

- 60% des Eurasiens ont un
alléle N. de la kératine.

- Des alleles N. utiles sont
devenus déléteres.

- Beaucoup d'alleles N.
sont ancestraux (perdus
lors de nos migrations).

- Homme moderne et de
Néandertal étaient en
(fin de) phase de
spéciation (males moins
fertiles que les femelles).

Gibbons (2014, 2016); Callaway (2015)




Neanderthal

HUMAN EVOLUTION

Gibbons (2018)

Les humains au crane aplati sont plus souvent
porteurs d'alléles néandertaliens de deux génes
impliqués dans le développement du cerveau.




Nous n'avons donc pas purement et simplement
exterminé nos prédecesseurs. IIs vivent encore en nous.

Denisovans
Modern humans Neanderthals
y D.l. Denisova
. 2 %Altai
. O " n
Asia 4 Vindija
Europe i Mezmaiskaya
| N.I.
Africa —
Potential
unknown
hominin
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Mixing it up in the Pleistocene

After the ancestral population of humans divided, modern and archaic
people mated several times (arrows), likely on different continents. Three
encounters with Neandertals left DNA in living people, and Denisovans
mated with the ancestors of today’s Melanesians.
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On sait aujourd'hui
qu'il y aeu au moins 5
épisodes d'hybridation
avec Néandertal et un
avec les Dénisoviens.




Feldhofer
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