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Objectif de la thèse : comprendre depuis quand les systèmes patrilinéaires et/ou patrilocaux, associés à des 
normes de genre défavorables pour les femmes, prédominent dans les populations humaines  

Contexte 

L’espèce humaine présente une grande diversité d’organisations sociales1. Ces organisations sociales sont 
régies par trois grandes règles. Tout d’abord, la règle de filiation affilie l’enfant au groupe de parenté : dans 
nos sociétés occidentales, celle-ci est indifférenciée, c’est-à-dire que l’enfant appartient autant à la famille 
maternelle que paternelle. Cette règle ne concerne que 37% des populations humaines2. Dans la majorité des 
cas, les enfants appartiennent soit au clan du père (filiation patrilinéaire, 40% des populations), soit à celui de 
leur mère (filiation matrilinéaire, 14% des populations). La règle d’alliance peut encourager ou interdire le 
mariage entre cousins, et autoriser ou non la polygamie. Enfin, la règle de résidence indique le lieu 
d’installation des nouveaux époux et est également variable, avec une prédominance de la patrilocalité : dans 
64% des populations humaines, la femme vient vivre chez son mari.   

Ces organisations sociales influencent les normes de genre : celles-ci sont plus défavorables aux femmes dans 
les sociétés patrilinéaires et/ou patrilocales que matrilinéaires et/ou matrilocales, avec moins de soutien social 
(du fait qu’elles partent vivre dans la famille de leur mari), ainsi que moins de pouvoir économique. Ces normes 
de genre défavorables auraient des répercussions sur leur santé, avec notamment plus d’hypertension et 
d’inflammation3. En effet, le moindre soutien social et contrôle économique sont deux facteurs connus pour 
augmenter le niveau de stress psychosocial, qui a lui-même des répercussions importantes sur la santé.  

Depuis quand les sociétés humaines sont-elles organisées selon des règles majoritairement patrilinéaires et 
patrilocales ? Les anthropologues ont formulé de nombreuses hypothèses à ce sujet, mais on sait encore peu 
de choses de l’histoire des organisations sociales.  

Travaux antérieurs de l’équipe encadrante en liens avec le projet de thèse 

Aujourd’hui, les données génétiques permettent de fournir des informations inédites sur l’histoire des 
organisations sociales. En effet, grâce à des données génétiques que nous avons échantillonnées dans plus 
de 30 populations humaines d’Asie Centrale et d’Asie du Sud-Est présentant une diversité d’organisations 
sociales, nous avons mis en évidence que l’organisation sociale laisse des signatures dans la diversité 
génétique. Notamment, nous avons montré que les lignages et clans patrilinéaires sont constitués d’hommes 
portant des chromosomes Y généralement similaires, donc apparentés en ligne paternelle4. D’autre part, les 
populations patrilinéaires présentent une réduction de la diversité génétique du chromosome Y5,6. Ces 
observations nous ont permis de proposer une interprétation pour une des observations les plus marquantes 
de cette dernière décennie en génétique des populations : l’effondrement de la diversité génétique 
paternelle (mais non maternelle) il y a environ 3000-5000 ans sur plusieurs continents, dont le continent 
européen7. Cet effondrement de la diversité paternelle a été détectée à partir de l’étude de chromosomes Y 
échantillonnés dans des populations actuelles, qui permet par des approches « à rebours dans le 
temps » d’inférer les niveaux de diversité dans le passé. Grâce à des simulations, nous avons montré qu’une 
transition vers des systèmes patrilinéaires suite à la transition néolithique, en lien avec les changements 
économiques liés à l’adoption de nouveaux modes de production, pourrait expliquer cette réduction8.  

Aujourd’hui la disponibilité de données d’ADN ancien offre de nouvelles potentialités pour inférer les 
organisations sociales anciennes.  

Approche méthodologique  

Cette thèse s’inscrit donc dans ce champ de recherche interdisciplinaire, à la croisée des sciences de la vie et 
des sciences humaines. Par une approche combinant modélisation et analyse de données anciens, elle visera 
à inférer les systèmes de parenté dans les populations humaines anciennes. Le premier volet consistera à 
étudier les profils de diversité du chromosome X et des autosomes de populations humaines anciennes : en 
effet, étant donné que les femmes sont porteuses de deux chromosomes X et les hommes d'un seul, on 
s'attend à ce que les modes de résidence post-maritale influencent le ratio de diversité X/autosomes : en cas 
de matrilocalité, on s'attend à des ratios de diversité X/autosomes plus faibles qu'en cas de patrilocalité. Au 



cours de travaux préliminaires, nous avons montré que le ratio Fst X/autosomes était le plus performant 
(parmi les estimateurs de diversité du chromosome X et des autosomes) pour détecter les modes de résidence 
biaisés selon le sexe. Il s'agira à présent de calculer ce ratio à partir des données de la base AADR (Allen Ancient 
DNA Resource) qui comprend des données d’ADN ancien pour de nombreuses populations humaines du 
passé, ainsi que des données archéologiques (notamment datation carbone 14, culture archéologique 
associée et âge à la mort de l’individu). Les populations européennes anciennes sont surreprésentées dans 
cette base de données (plus de 8000 individus, allant -50 000 BCE à 1850 CE), la thèse sera donc centrée 
principalement sur l’histoire des systèmes de parenté de ce continent.  

La suite du projet consistera à développer un modèle d’évolution des systèmes de parenté européens 
spatialisé (à partir d’un modèle existant) qui permettra de comprendre quels types de transitions sociales sont 
compatibles avec l’effondrement de la diversité du chromosome Y il y a environ 3000-5000 ans. Nous avons 
déjà proposé qu’une transition patrilinéaire puisse expliquer cet effondrement8. Cependant, nous n’avons pas 
pris en compte le fait que cette chute de diversité est survenue en Europe au moment d’un flux migratoire 
massif en provenance des steppes ponto-caspiennes. Nous évaluerons dans quelle mesure l’interaction entre 
processus migratoires et transition patrilinéaire a pu générer les surprenants profils de diversité génétique du 
chromosome Y. Le logiciel SLiM (https://messerlab.org/slim/), qui permet de simuler la diversité génétique 
attendue sous des scénarios évolutifs complexes, sera utilisé. 

Enfin, la relation entre ces indicateurs génétiques et un indicateur de traitement funéraire différentiel entre 
femmes et hommes sera également étudiée. En effet le sexage génétique permet d’estimer les proportions 
d’hommes et de femmes dans les sites archéologiques de la base AADR. Il s’agira de tester si les populations 
les plus patrilocales sont aussi celles qui inhumaient préférentiellement les hommes, ce qui pourra éclairer 
l’imbrication entre parenté et statut différentiel des femmes et des hommes dans les populations anciennes.  

Planning de thèse 

Première année : inférence des modes de résidence post-maritaux à partir des ratios de diversité génétique 
X/autosomes à partir de la base AADR. Rédaction du premier article.  

Deuxième année : développement avec SLiM d’un modèle spatialisé pour l’évolution des systèmes de parenté 
en Europe protohistorique (à partir d’un modèle existant). Rédaction du deuxième article.  

Troisième année : Comparaison des indicateurs génétiques de systèmes de parenté et des estimateurs de sexe 
ratios calculés dans les mêmes sites anciens grâce au sexage génétique. Fin de rédaction des articles. 

Adéquation au programme Genre et retombées sociétales  
Ce projet se situe dans l’axe 1 « Inégalités » du programme « Sociétés en mutation ». En effet, il permettra 
d’éclairer l’origine des systèmes de parenté européens et des normes de genre qui leurs sont associées. 
L’étudiant.e participera à des actions de médiation scientifique dans le cadre de l’exposition « Sexe et Genre » 
du Musée de l’Homme (ouverture à l’automne 2028).  

Environnement de travail et enjeux de développement durable  
Ce travail de thèse se fera au sein de l’Unité d’Eco-Anthropologie (UMR 7206), qui réunit des chercheurs en 

sciences humaines et en sciences de la vie autour de l’étude interdisciplinaire de la diversité biologique et 

culturelle humaine. Cette UMR a développé un groupe de travail sur les enjeux d’une recherche à faible 

impact carbone, que l’étudiant.e rejoindra. Il sera notamment question d'optimisation algorithmique afin de 

minimiser l’empreinte énergétique des simulations. Dans une optique de science ouverte, ce projet a pour 

but de valoriser des données en libre accès en produisant résultats et codes publics. Par ailleurs, l’étudiant.e 

présentera ses travaux dans des conférences à l’étranger, en privilégiant celles accessibles en train. 
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