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Contexte et objectifs

Cette étude exploratoire s'inscrit dans le projet ANR "HoBiS: Bipédie des hominines", un projet de recherche multidisciplinaire qui vise a mieux comprendre |la bipédie sous ses
formes actuelle et passées. La bipédie semble avoir pris une place importante dans le répertoire de nos ancétres a partir de 7 Ma (Daver et al., 2022) et a pu prendre des
formes variées. Néanmoins, I'enregistrement fossile pour le membre inférieur des hominines reste lacunaire pour étayer cette hypothese. Notre étude vise a combler ces
lacunes, ici pour le fémur, en prédisant des fossiles virtuels par une méthode qui combine morphométrie géomeétrique et modeles évolutifs (Mounier et Mirazéon-Lahr, 2016).
Cette méthode de modélisation phylogéenétique permet d’estimer des phénotypes ancestraux a partir de données 3D et vise in fine a proposer les étapes évolutives principales
du fémur.

Matériel et methode Résultats et perspectives
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composantes principales sur un échantillon de 91 spécimens d'especes actuelles
et fossiles permettent le calcul de composantes principales. Celles-ci sont
ensuite utilisées comme variables de conformations indépendantes pour
calculer les phénotypes des ancétres communs virtuels (ACV). Ce calcul s’appuie
sur une phylogénie issue de données génétiques et paléontologiques et sur

le mouvement brownien appliqué a I’évolution (Pagel et al., 2002).
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Cette étude exploratoire a montré que la méthode Premiers Homo
de modélisation phylogenétique peut étre
appliquée au membre inférieur. De nouvelles
analyses incluront le tibia et le talus, et un
protocole de pose de landmarks sur I'ensemble de
la diaphyse sera mis en place de maniere a
capturer de facon la plus fine possible la
morphologie globale des os étudiés.
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