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La transition néolithique : la contribution de la génétique 
 

Jacques Chiaroni et Aurore Schmitt 

 

Le néolithique est une période charnière de l’histoire et de l’évolution bio-culturelle de 

l’Homme. Bien que la signification du terme Néolithisation évolue au cours du temps et 

reflète l’évolution des concepts de la discipline archéologique, nous retiendrons qu’il s’agit 

d’une transformation progressive du mode de subsistance de nombreux groupes humains qui 

passent d’un mode de chasseurs-cueilleurs nomades (économie de prédation) à un mode 

d’agriculteurs-éleveurs sédentaires (économie de production). Considérée de nos jours comme 

une période de « transition » plutôt que de « révolution », le processus de néolithisation s’est 

déroulé sur plusieurs millénaires sur plusieurs régions du globe de façon indépendante 

(Afrique saharienne, Mésoamérique, Amérique du sud, Nouvelle Guinée, Chine). C’est dans 

le croissant fertile, au Proche Orient, que cette transition est survenue le plus tôt, aux 

alentours de 9 500 ans avant J.-C. pour diffuser ensuite en Méditerranée et en Europe 

continentale. Face à la complexité d’un tel phénomène, pour tenter de le comprendre, de 

nombreuses disciplines sont mises à contribution. C’est le cas de la génétique qui étudie 

notamment les modalités de peuplement et permet d’apporter des éléments au débat sur la 

diffusion démique ou culturelle du Néolithique du Proche-Orient à l’Europe occidentale. 

 
LES GRANDES ETAPES DE LA TRANSITION NEOLITHIQUE AU PROCHE ORIENT (Demoule 2010) 

Le croissant fertile s’étend entre le Levant méditerranéen à l’ouest, le plateau anatolien au 

nord et les montagnes du Zagros à l’est englobant la plaine mésopotamienne délimitée par les 

fleuves Tigre et Euphrate s’unissant au sud pour terminer dans le Golfe Persique (figure 1). 

Au sud de ce croissant, le désert. C’est dans cette région du Proche Orient que, vers 9 500 

avant J.-C., apparaissent les premiers signes de la néolithisation. 

 

 

Figure 1 : le croissant fertile (DAO : J. Chiaroni). 

 

Les derniers chasseurs-cueilleurs nomades appartiennent à la culture archéologique de Kebara 

(17 000-12 000 av. J.-C.) localisée autour du lac de Tibériade et caractérisée par une 

production de microlithes géométriques. C’est entre 12 500 et 10 000 av. J.-C. que l’on 

retrouve les premières traces de sédentarisation en petits hameaux sur des sites attribués à la 

culture Natoufienne. Les Natoufiens sont des chasseurs-cueilleurs subsédentarisés autour du 

Jourdain et de l’Euphrate mais certains de leurs outils indiquent une exploitation des 

ressources végétales (faucille, meules…). La question du mode de subsistance des Natoufiens 

est liée à celle de l’émergence de l’agriculture mais est loin d’être résolue.   

Par la suite, le  PPNA (Pre Pottery Neolithic A ; 9700 – 8500 av.J.-C.) et PPNB (8500 – 6700 

av.J.-C.) sont des périodes fastes qui se caractérisent par la présence de sites de grande taille 

localisés dans les régions les plus fertiles (la vallée du Jourdain, par exemple). Ces sites 

occupés tout au long de l'année permettent le développement de la domestication des plantes 

(PPNA) puis des animaux (PPNB). On voit également apparaître au PPNB les premières 

structures communautaires de grande taille (Mithen 2006). 

Cette période est marquée par la construction de temples monumentaux comme à Jericho ou 

Göbekli Tepe. Ce dernier, situé au sud du Taurus oriental entre Euphrate et Tigre, est 

caractérisé par des stèles imposantes de plus d’une dizaine de tonnes sculptées de 

représentations d’animaux souvent dangereux (taureaux, fauves, scorpions) pouvant évoquer 

la guerre (Testart 2010). Ces populations conservent toujours une forte activité de chasse et de 

cueillette, une spécialisation en fonction de l’environnement avec de l’agriculture et de 



l’élevage dans les régions humides, de l’élevage avec parfois un pastoralisme nomade dans 

les régions arides ou semi arides (figure 2). Mais on note toujours une absence de céramique 

alors qu’ils sont des agriculteurs accomplis. 

 

 

Figure 2 : spécialisation des activités agriculteurs dans les zones humides, éleveurs nomades 

dans le zones arides (DAO : J. Chiaroni). 

 

Ce n’est qu’à la fin du 8
ième

 millénaire qu’apparait la céramique d’abord dans la vallée 

d’Amuq au nord d’Antioche puis en Mésopotamie. On note donc que, si en dehors du Proche 

Orient, la céramique est un paramètre qui définit la Néolithisation, ce n’est pas le cas ici où 

son apparaition est même plus tardive que dans d’autres endroits du monde comme au Japon 

par exemple (17 000-15 000 av.J.-C.). ainsi, au Proche Orient, l’apparition de la céramique 

n’est pas liée à la Néolithisation. 

 
LES HYPOTHESES EXPLIQUANT LA NEOLITHISATION

i
 

Si les lieux et dates de transition sont de mieux en mieux documentés, les fondements d’un tel 

changement sont toujours discutés. L’apparition d’un environnement plus propice lié au 

rechauffement faisant suite à la dernière glaciation a été considérée comme le facteur 

déclenchant d’un changement de mode de vie. Mais le phénomène est plus complexe.  

Dès 1925, Childe introduit l'expression "révolution néolithique" en analogie à la révolution 

industrielle. De cette manière, il inscrit cette étape de la préhistoire dans une conception 

économique de l'évolution des sociétés. Le système économique fondé sur la chasse et la 

cueillette est abandonné pour l'agriculture et l'élevage.  La domestication des plantes et des 

animaux impliquait l'adoption d'un mode de vie sédentaire, un essor démographique et 

l'apparition d'inégalités sociales. Malgré le fait que cette hypothèse soit largement contredite, 

elle appartient à l’histoire de l’Archéologie. 

Jacques Cauvin (1994), quant à lui, assimile la transition néolithique à une véritable 

révolution symbolique. L’image mentale horizontale du monde des chasseurs-cueilleurs, où 

l’homme est intégré au même niveau que les autres êtres vivants, aurait évolué vers une 

verticalisation de cette image avec un positionnement de l’homme entre le divin et le reste de 

la nature. Les chasseurs-cueilleurs possèdaient l’aptitude à domestiquer mais dans un souci 

d’échange avec la nature et non pas de domination. Les populations néolithiques seraient 

finalement des intermédiaires entre le « tout sauvage » du Mésolithique et le « tout 

domestique » de l'âge du fer. Ainsi, ce serait cette position intermédiaire de l’homme qui 

aurait poussé celui-ci à dominer la nature et à évoluer vers une économie de production.    

Alain Testart (2012) propose une autre analyse. Ce n’est pas l’agriculture mais la sédentarité 

permettant le stockage qui aurait été l’élément fondamental de la Néolithisation. Productionde  

céramique et sédentarité semble précéder l’agriculture. Les Natoufiens auraient été des 

chasseurs-cueilleurs, sédentaires, stokeurs. La sédentarité se présente comme la condition 

préalable à l'accumulation de biens matériels, au développement d'équipements lourds, mais 

aussi à la construction de diverses structures bâties. Elle rend possible un développement de la 

richesse. Par la conservation rendue possible, le stockage transforme la nourriture en bien 

durable accumulable. Convertir en biens matériels un excédent de nourriture permet d’accéder 

à une « richesse » qui donne lieu à une différenciation entre ceux qui la possèdent et ceux qui 

ne la possèdent pas. Ce processus implique des inégalités au sein d'un groupe. La production 

de l’inégalité serait donc le moteur de la Néolithisation.  

 
 

 

 



LA DIFFUSION DU « PACKAGE « NEOLITHIQUE VERS LA MEDITERRANEE ET L’EUROPE 

La mise en place de l’économie de production a pris plusieurs millénaires. Celle-ci se 

caractérise par la sédentarité (fixation dans l’espace en un lieu unique), le développement de 

l’agriculture et la domestication des animaux avec le développement de l’élevage
ii
, et 

l’invention de la céramique qui constitue le matériau de prédilection pour la fabrication de 

récipients (stockage, préparation et consommation de la nourriture). La nécessité d’aménager 

des champs pour pratiquer l’agriculture conduit à fabriquer des haches pour abattre des arbres 

et donc au polissage de la pierre. Ces cinq éléments constituent le package néolithique
iii

. 

Au 7
ième

 millénairre avant notre ère, la panoplie néolithique est acquise et se diffuse en dehors 

du foyer Proche Oriental (Guilaine 1996). Les bases de cette expansion sont toujours 

discutées afin d’en définir les raisons (pressions démographiques, épuisements des sols, 

changement climatique, pression culturelle ….), les modalités (une diffusion des idées 

(acculturation) ou d’une diffusion des hommes (expansion démique)) et les effets lors de la 

rencontre avec les populations locales s’il s’agit d’une expansion démique (absorption, 

remplacement …). L’une des premières expansions touche l’ensemble de la Turquie entre 

8000 et 7000 av.J.-C et la péninsule balkanique qui est atteinte vers 6500 av.J.-C.  

 

A partir de là, deux courants de diffusion vers l’Europe ont été identifiés (figure 3). Le 

courant méditerranéen qui longe les côtes et atteint d’abord la Sicile, la Sardaigne, la Corse et 

les côtes méditerranéennes de l’Europe occidentale puis la façade atlantique de la péninsule 

ibérique aux alentours de 5 400 av.J.-C.. Il est a noter qu’à Majorques et aux Baléares les 

témoignages néolithiques sont attestés plus tard, vers 4 000 av.J.-C. Ce courant est 

caractérisée par une poterie décorée par impression de poinçon ou de coquillage, le Cardium 

edule d’où le nom qui lui est attribué « Céramique impresso-cardial ». Le second courant se 

dirige vers l’Europe tempérée centrale puis occidentale à partir de 5500 av.J.-C. Les dernières 

expansions se situent dans les iles britanniques et la Scandinavie vers 4 000 av.J.-C.. Cette 

expansion définie une aire culturelle caractérisée par une céramique rubanée 

(Linearbandkeramic LBK) dans les vallées du Danube, de l’Elbe et du Rhin.  

 

Figure 3 : les expansions néolithiques en Europe de l’Ouest (DAO : J. Chiaroni). 

 

D’un point de vue culturel, si cette diffusion s’est déroulée sur plusieurs siècles, le package 

néolithique a fini par l’emporter sur les modes de subsistance des populations locales.  

 
QUELS SONT LES IMPACTS  BIO-CULTURELS DE CETTE TRANSITION NEOLITHIQUE ? 

La Néolithisation a eu des effets tant biologiques que culturels sur les populations anciennes. 

A partir du Néolithique, suite à la diminution de la mobilité, une tendance générale à la 

gracilisation du squelette est observée (Ruff et al. 2015). L’augmentation de la démographie 

dont on ne sait si elle est un facteur déclenchant ou une conséquence de la Néolithisation 

s’oberve sur l’ensemble de la planète (Crubézy et al. 2008). A côté de l’alimentation d’autres 

facteurs comme la sédentarisation, une puberté plus précoce et une disponibilité du lait animal 

ont pu avoir des actions synergiques. Toutefois, il a été démontré que des succès 

démographiques ont pu survenir indépendemment de l’agriculture comme c’est le cas pour 

l’expansion démographique des ancêtres des agriculteurs de langue bantoue qui date de 

10 000 ans et qui semble avoir  précédé la transition néolithique dans cette partie de l’Afrique 

(Quintana-Murci & Patin 2018). 

La Néolithisation a également eu un effet sur la santé des populations (Larsen 2010). 

Paradoxalement ces changements ont généré un certain nombre d’effets négatifs : 

alimentation moins diversifiée et risque de carence, pathologies infectieuses favorisées par 

une démographie sédentaire plus importante (rougeole, variole) ainsi que par des contacts plus 



étroits avec les animaux domestiqués ou des rongeurs attirés par les stocks de nourriture 

(zoonoses) et enfin une accumulation des eaux usées (choléra). Le paludisme, dans certaines 

zones climatiques, a probablement vu un essor lié aux pratiques agricoles de déforestation et 

stagnation d’eau dans des canaux d’irrigation ainsi qu’à la sédentarisation d’un effectif 

humain plus important facilitant « le travail » des vecteurs. 

Ce changement de mode de subsistance a également eu des conséquences sur l’organisation 

des groupes humains qui ont donné lieu à de multiples théories, telles qu’une aumentation de 

la hiérarchisation sociale et des violences inter-personnelles. Actuellement, les impacts 

sociaux de la Néolithisation sont considérés comme des phénomènes complexes qui 

nécessitent d’englober de nombreux paramètres (Testart 2012 ; Jeunesse 2018). Les 

interprétations varient entre disciplines et traditions académiques.  

Quoi qu’il en soit, les changements liés à la Néolithisation sur l’Homme d’un point de vue 

bio-culturelle nécessite des études multidisciplinaires. La génétique a donc son rôle à jouer 

pour comprendre, par exemple, les effets d’un changement de régime alimentaire ou les 

modalités du mode de diffusion de ce nouveau mode subsistance. 

 
QUELQUES CONTRIBUTIONS DE LA GENETIQUE  

Cas particulier de la persistance de la lactase (Quintana-Murci et Patin, 2018)
  

Il s’agit d’un exemple d’adaptation de l’homme à son régime alimentaire. La lactase est une 

enzyme qui permet de digérer le lactose du lait. Cette fonction est particulièrement importante 

au cours des premiers mois de vie. Par la suite, lors de l’introduction d’une alimentation 

diversifiée, de façon physiologique son activité diminue. Ainsi les individus porteurs de cette 

forme ancestrale ne sont capables de digérer le lait que durant cette période néonatale. Par la 

suite des mutations de ce gène associées à la persistance de cette lactase à l’age adulte a vu sa 

fréquence augmenter de façon significative dans les populations où l’élevage est (ou a été) 

une ressource nutritionnelle importante. Cela pourrait être considéré comme un exemple 

d’interaction entre culture (élevage) et biologie (sélection de la mutation génétique) où la 

première crée de nouveaux environnements qui conduisent à de nouvelles pressions de 

sélection sur les gènes. D’une façon générale, les changements de mode de subsistance ont 

permis aux gènes d’être épargnés par la sélection ou d’être soumis à de nouvelles sélections. 

De même, la pluralité des mutations décrites spécifiques de certaines populations peut être 

considérée comme un exemple de convergence  évolutive permettant d’accéder à un même 

résultat bénéfique par divers chemins.  

 

La contribution des marqueurs haploïdiques : le chromosome Y et l’ADN mitochondrial 

La variabilité génétique au sein des populations actuelles représente de véritables archives du 

passé. Chez l’homme, cette information est conservée dans son génome qui possèdent 3 

milliards de bases dont seulement 0.33% (10 millions) permettent de différencier les individus 

entre eux et seulement 3 millions constituent nos 25 000 gènes. Ce génome est composé de 46 

paires de chromosomes localisés dans le noyau (22 paires d’autosomes, 1 paire de 

chromosomes sexuels avec XY chez l’homme et XX chez la femme) et de l’ADN 

mitochondrial. 

Dans ce chapitre nous nous concentrerons sur un type de polymorphisme particulier dénommé 

SNV (single nucleotide variation
iv

) qui est caractérisé par la substitution d’un seul nucléotide 

ne survenant que très rarement, à priori une seule fois, au cours de l’histoire humaine. La 

particularité de ces marqueurs en font un outil de choix à deux niveaux. Le premier niveaux 

concerne la génétique des populations à proprement parlé. En effet la mesure de la fréquence 

d’un grand nombre de SNV autosomaux permet d’estimer le degré d’affinité entre des 

populations. Il existe des algorithmes, traitant de grandes quantités de données SNV, qui 

permettent de révéler des signaux de structuration et de mélange de populations. Toutefois, ils 



ne peuvent pas estimer la date de ces événements et la directionnalité d’un flux génétique. Or 

la connaissance de la date et de la durée d’un évènement sont des informations majeures pour 

un archéologue. Ainsi, le deuxième niveaux d’intérêt de ces marqueurs concerne la 

phylogénie. Il est en effet possible de rattacher des SNV localisés sur un même chromosome 

(et qui n’ont pas subit de phénomènes de recombinaisons) à un ancêtre commun. La 

reconstruction phylogénétique ne peut donc pas se faire à partir des autosomes et des 

chromosomes X où le processus de recombinaison fractionne les relations originelles entre les 

SNV d’un même chromosome. Il est important que ces mutations demeurent alignées 

ensemble comme des perles sur un collier qui seront alors transmises en bloc du passé au 

présent. Ce maintien groupé des mutations qui s’accumulent de génération en génération 

permet alors une construction hiérarchique ou phylogénétique de ces différents marqueurs, du 

plus ancestral au plus dérivé.  Il convient donc de sélectionner des régions génomiques qui 

échappent au processus de recombinaison comme le chromosome Y et l’ADN mitochondrial 

qui, en maintenant l’accumulation séquentielle de ces SNV sur un même chromosome, 

permettent la construction d’un arbre phylogénique relativement robuste et dont les nœuds 

peuvent être datées.  

Cette datation repose sur l’hypothèse d’horloge moléculaire qui suppose que l'évolution de la 

séquence d'ADN, et notamment l’apparition de SNV, se produit à un rythme constant. Cette 

hypothèse assume donc une linéarité entre le pourcentage de différences (mutations) et le 

temps de divergence depuis l’ancêtre commun. On parle du temps de coalescence. On conçoit 

que les haplotypes autosomaux soumis au processus de recombinaisons voient cette 

information se dégrader en quelques milliers d’années. Les systèmes haploïdes (ADN 

mitochondrial et chromosome Y) sont donc à ce titre des candidats privilégiés.  

L’ADN mitochondrial (ADNmt) est un ADN circulaire de 16 500 paires de bases présent 

dans chaque mitochondrie et qui comporte un certain nombre de gènes impliqués dans les 

processus énergétiques de la cellule. La transmission se faisant de mère à enfants, son étude 

reflète ainsi l’histoire des femmes. C’est sa localisation dans la pièce intermédiaire du 

spermatozoïde qui restant, après fécondation, à l’extérieur de l’ovule explique que les 

hommes ne contribuent pas à cet héritage. L’ADN mitochondrial présente un certain nombre 

d’avantages : les deux sexes ont des génomes d'ADNmt (plus d’échantillons incluant de 

l’ADN ancien), il existe un nombre élevé de molécules d'ADNmt par cellule (contrairement 

au chromosome Y qui est en copie unique), il existe de nombreuses données qui sont 

répertoriées dans des banques de données accessibles à tous. Les inconvénients de ce génome 

sont liés à sa petite taille, au taux élévé de mutations donc au risque de récurrence ajoutant de 

l’incerttitude et enfin à l’existence de gènes sensibles à la sélection naturelle pouvant aboutir à 

une réduction de la diversité en dehors de tout évènment démographique.   

Le chromosome Y comporte 50 millions de paires de bases avec peu de gènes. La 

transmission se faisant de père à fils, son étude reflète ainsi  l’histoire des hommes. Sa 

diversité ne semble être façonnée que par des forces démographiques, croissance 

populationnelle, effet fondateur ou migrations. Un autre avantage du chromosome Y est lié à 

la taille de son génome puisqu’aujourd’hui, avec l’arrivée du séquençage de nouvelle 

génération, les relations phylogénétiques entre les différentes lignées (haplogroupe) du Y sont 

basées sur 1 100 SNV alors que celles de l’ADMmt ne sont établies qu’à partir de 50 SNV, 

soit 20 fois moins (Roy J. King & Peter A. Underhill. 2018). Il a donc été possible de créer un 

phylogénie calibrée (Figure 4) en fonction du temps dont la fiabilité a été renforcée par 

l’apport de l’ADN ancien. Sur la base d’un séquençage de 10 millions de bases il a été 

possible d’évaluer le taux moyen auquel les SNV sont ajoutés au hasard au cours de 

l'évolution. On estime ce taux à  1 SNV tous les 132 ans (Poznik, G. D, 2016). Il est donc 

possible de définir le temps de coalescence (TMRCA : Time to the Most Recent Common 

Ancestor) qui est le temps qu'il faut pour remonter dans le temps  et arriver à l’ancêtre 



commun. La longueur des branches étant proportionnelle au temps écoulé, si une branche est 

très longue il est possible que d’autres branches aient été perdues et s’il existe de nombreuse 

branches rayonnant à partir d’une branche ancestrale il est possible que cela soit le fait du 

début d'une expansion démographique rapide à partir d'un goulot d'étranglement antérieur 

(Roy J. King & Peter A. Underhill. 2018). Ainsi, le phylogénéticien décortique les différentes 

hypothèses de relations entre lignées (branches de l’arbre) et c’est l’ajout de certains individus 

(ancien ou actuel) dans la phylogénie qui va permettre parfois de confirmer certains scénarios 

évolutifs. On peut citer l’exemple issu de l’ajout de l'ADN d'un spécimen sibérien d'environ 

45 000 ans (Ust'-Ishim) qui a permi de confirmer l’hypothèse de perte de branches 

(extinctions de lignées) (Fu, Q, 2014)
 
ou encore l’exemple de l’existence de relations entre 

lignées comme illustrées par l’haplogroupe A00 (Mendez F.L, 2016) qui est le témoin d’un 

phénomène d’introgression d’ADN
v
 qui s’est produit entre un mâle hominoïde archaïque et 

une femme anatomiquement moderne.    

 

Figure 4 d’après King & Underhill
8 

 

Comme nous l’avons vu, si ces deux types de marqueurs permettent la construction d’une 

phylogénie relativement robuste, ils ne sont le reflet que des récits féminins ou masculins dans 

l’histoire des migrations humaines et peuvent être aussi sujets à exagération
8
 dans les 

ampleurs de certains évènements démographiques en raison notamment de leur sensibilité au 

phénomène de dérive génétique (la diversité perdue ou maintenue au fil des générations par le 

seul fait du hasard). En effet la constitution du patrimoine génétique d’un enfant à partir d’un 

couple de parents se fait avec 4 autosomes recombinés (mosaïque ancestrale), 3 chromosomes 

X recombinés, 1 copie de chromosome Y et une copie d’ADN mitochondrial tous deux non 

recombinés. Ainsi, dans des conditions de neutralité (c’est-à-dire sans effet de sélection), une 

nouvelle mutation du chromosome Y apparaissant pour la première fois dans le pool 

génétique a au moins quatre fois plus de chance de s'établir, par hasard seulement, dans une 

population que toute nouvelle mutation qui survient sur l'un des 4 autosomes.  

Il en est de même des limites de l'extrapolation d'événements préhistoriques fondés 

uniquement sur des données d'ADN modernes pour lesquelles des épisodes démographiques 

antérieurs ont pu être remplacés par des événements plus récents dont le fait le plus marquant 

est représenté par l’extinction des signaux génétiques liés à l’expansion de l’agriculture en 

Europe (Haplogroupe G) par des vagues migratoires plus récentes survenues au cours des 

derniers 5 000 ans en provenance des steppes (haplogroupe R1b) (voir ci-après)  Dans ces cas 

les données de l’ADN ancien (incluant les espèces archaïques) et l’approche 

multidisciplinaire de ces études sont d’un apport fondamental.    

Génomique des populations actuelles et ADN ancien ont donc fortement enrichi le domaine 

de l’archéogénétique. Les nouvelles capacités de séquençage ont notamment affiné les 

données concernant le chromosome Y en particulier le calibrage temporel de son arbre 

phylogénique. Ces nouveaux éléments permettent de mieux explorer des hypothèses 

spécifiques de l’histoire de l’Homme et notamment celles en lien avec la transition 

néolithique pour laquelle nous allons abordé quelques questions vues par le chromosome Y.  

 

Que sont devenues les populations indigènes d’Europe d’avant la Néolithisation ? 

Il semble que ces populations aient été remplacées. En effet, deux squelettes mâles du 

paléolitiques, un spécimen russe d'environ 37 000 ans (Kostenki 14) et un spécimen belge de 

35 000 ans (Goyet 116.1), possédaient une variété apparentée de l’haplogroupe C du 

chromosome Y (Seguin-Orlando, A., 2014 et Fu, Q., 2016). Ce même haplogroupe a 

également été détecté chez un Ibérique du mésolithique de 7 000 ans (La Braña 1) (Olalde,  



2014). Or, cette variété particulière d'haplogroupe C est presque absente des populations 

actuelles de l’Europe (figure 5) (Chiaroni J, 2009). 

 

 

Figure 5 : répartition de l’haplogroupe C du chromosome Y 

 

La Néolithisation de l’Europe: une diffusion démique ou culturelle (ou les deux) ? 

Nous l’avons vu, cette question qui fait toujours débat. L’archéogénomique dans ce domaine 

peut être un outil déterminant en détectant la présence de signaux génétiques en provenance 

du Proche Orient à partir d’ADN extrait de restes humains dont la chronologie est 

archéologiquement maitrisée. Cette présence, surtout si elle est identifiée sur plusieurs 

squelettes,  permettra de confirmer une expansion démique sans pour autant éliminer un 

phénomène d’acculturation associé. En fonction des aires géographiques considérées des 

points peuvent être spécifiquement discutés.  

 Au Proche Orient. La transition néolithique semble être liée à des populations 

génétiquement diverses qui habitaient la région. En effet, le séquençage d'une femme 

du Néolithique précoce du site de Ganj Dareh (Gallego-Llorente M, 2016), dans les 

montagnes de Zagros en Iran présentant les indices d'une économie basée sur l'élevage 

caprin remontant à 10.000 ans avant notre ère, a démontré la présence de deux lignées 

distinctes ; les agriculteurs anatoliens et les éleveurs de montagne de Zagros. Ce 

constat soulèvant d’ailleurs  la question quant à l'indépendance des innovations 

survenant dans des lieux différents.  

 En Mer Egée. Il apparait que les populations néolithique du nord de la mer Égée 

peuvent avoir été le produit des migrations en provenance d’Anatolie et du Levant et 

de groupes locaux mésolitiques égéens ayant adopté l'agriculture. Ces scénarios sont 

d’ailleurs cohérents avec la diversité des cultures matérielles des communautés 

néolithiques égéennes et l'héritage d’un savoir-faire local notament en termes de 

fourrage (Kılınç GM, 2017). 

 En méditerranée occidentale
 
(Roy J. King & Peter A. Underhill. 2018). Des données 

concernant l’ADN actuel et ancien du chromosome Y démontrent que Corses et 

Sardes contemporains conservent le patrimoine génétique néolithique qui reflète le 

mieux l'expansion démographique des agriculteurs en Europe (Keller, A., 2012). En 

effet, la momie Otzi (« iceman ») porte l'haplogroupe G2a-L91, une branche de 

l’haplogroupe précédent G2a-PF3147. Ces deux haplogroupes, étroitement apparentés, 

montrent leurs fréquences les plus élevées en Sardaigne et dans le sud de la Corse 

alors qu’ils ne représentent qu’une faible fréquence par ailleurs (~1%) y compris en 

Anatolie et à Chypre (Voskarides, K., 2016). Or la présence de lignées apparentées au 

PF3147 dans l'ADN ancien de spécimens néolithiques d'Anatolie occidentale 

(Mathieson I., 2015) ainsi que dans des spécimens néolithiques du Sud de la France 

(Lacan, M., 2011) est compatible avec un flux génétique associé dans la région 

méditerranéenne à la transition néolithique. De plus, une analyse autosomique a 

également montré que l'affinité d'Iceman était plus proche des Sardes modernes que 

des autres Européens continentaux modernes (Keller, A., 2012). Enfin il convient de 

signaler que ces lignées apparentées au PF3147 sont totalement absentes dans les 

spécimens d'ADN anciens de l'ère mésolithique postglaciaire (Hofmanová, Z., 2016). 

Les données de l’ADN ancien, malgré l’absence de clines de fréquence dans les 

populations actuelles, soutiennent donc l’hypothèse d’une Néolithisation par 

expansion démique (figure 6). 

 

Figure 6 : fréquence de l’haplogroupe G-L91 (Keller, A., 2012)
 



 

 

 

 

 

Que sont devenu les populations du Néolithique en Europe ? 

Leur faible fréquence actuelle indique que ces lignées G2a spécifiques ont été remplacées par 

des populations de steppes eurasiennes en expansion rapide associées à l'âge du bronze (Haak, 

W. 2015), dont la composition se rapproche de la structure génétique des populations 

européennes  observée aujourd'hui (R1b et R1a pour le chromosome Y), avec certains 

éléments reconnus dans les cultures de l'âge du fer (Gamba, C., 2014).Ces populations ont 

apporté en Europe deux innovations technologiques majeures que sont la domestication du 

cheval et la roue et également introduit les langues indo-européennes. 

 

 

 

                                                           
i
 Nous ne mentionnons ici que les théories principales. Il en existe une multitude. 

ii
 les hommes continuent à chasser, à pêcher ou à ramasser des fruits et des plantes sauvages mais il s’agit 

d’activités d’appoint. 
iii

 « Neolithic package » (Muchaev 1975 Kavkaz na zare bronzovogo veka Nauka. Moskva. (in Russian) 
iv
 Les SNP (Single Nucleotide Polymorphism) sont des mutations d’un seul nucléotide partagées au sein des 

populations. Les SNPs sont très nombreux (>10
7
 par génome humain) et répartis dans tout le génome (environ 1 

SNP tous les 300 pb). Les SNPs sont référencés dans la base de données dbSNP 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/SNP/). Alors que les SNV (Single Nucleotide Variation) sont des 

mutations privées et qui de ce fait ne se trouve pas chez tous les individus, ni dans toutes les populations. 
v
 C’est-à-dire le passage de materiel génétique d’une lignée dans une autre par le biais d’hybridation et de 

croisements retours. 
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