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INTRODUCTION

Dans  l’archéologie  de  la  mort  comme  dans  celle  des  peuplements  anciens,  les  études 

paléogénétiques  et,  plus  récemment  paléogénomiques,  ont  permis  de  réaliser  des  avancées 

considérables  dans  la  compréhension des  sociétés  humaines.  Que ce  soit  pour  le  Paléolithique 

supérieur,  le  Néolithique  ou  l’âge  du  Bronze,  ces  études  ont  apporté  de  nouveaux  arguments 

permettant  de  reconstituer  les  dynamiques  de  ces  groupes  en  Europe  et  de  discuter  du 

fonctionnement des communautés (modes matrimoniaux, système de filiations…). Au cours de la 

dernière  décennie,  les  approches  archéogénétiques,  ont  vu  leur  nombre  augmenter  de  façon 

considérable.  Néanmoins,  deux  constats  peuvent  être  faits.  Le  premier  est  que  ces  études  ne 

couvrent pas la totalité du territoire européen, la France étant, à l’heure actuelle, la grande oubliée 

des études paléogénomiques. Le second concerne une sous-représentation des populations de l’âge 

du  Fer  en  Europe,  les  données  disponibles pour  cette  période  ne regroupant  que 44  séquences 

mitochondriales  (Allemagne,  Espagne,  Italie)  et  26  données  génomiques  (Angleterre,  Bulgarie, 

Croatie, Espagne et Hongrie) et aucune donnée n’est disponible pour le territoire français. Or, l’âge 

du Fer,  et  notamment le Second âge du Fer,  est  bien connu du grand public  pour ses batailles 

légendaires comme celles de Gergovie ou d’Alésia. Cette période présente, depuis Napoléon et la 

création de la  Commission Topographique des Gaules et  du Musée des  Antiquités  Celtiques et 

Gallo-Romaines, une position particulière dans l’imaginaire français (liée à un fort sentiment de 

nationalisme) qui explique sans doute les nombreuses recherches sur ce contexte chrono-culturel. 

Cependant, ces études se sont longtemps attachées à décrire ces sociétés via leur culture matérielle 

et leurs pratiques funéraires. Elles se sont aussi reposées sur les sources antiques, à savoir les récits 

des auteurs grecs et latins, dont l’objectivité peut être discutée. Ces nombreuses études ont soulevé 

plusieurs débats majeurs et persistants, telles que les modalités de mise en place et de diffusion des 

cultures de l’âge du Fer. Pour le Premier âge du Fer, le noyau Hallstattien a été considéré comme le  

point d’émergence de ce complexe culturel qui, dans la nomenclature archéologique est aussi appelé 

Hallstatt (ce qui prête à confusion). Pour certains auteurs, le Second âge du Fer est assimilé à une 

entité culturelle unique qui aurait émergé en Europe Centrale et en Bohême avant de diffuser sur 

une large partie de l’Europe. Pour d’autres auteurs, il correspond à une mosaïque de complexes 

culturels,  unis  par  des  marqueurs  communs,  comme,  par  exemple  l’art.  Ces  complexes  se 

positionneraient  en  continuité  de  ceux définis  pour  l’âge  du Bronze  et  le  Premier  âge  du Fer. 
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L’obtention de données génétiques pour les populations Gauloises, et leur comparaison avec les 

données archéologiques permettra de renouveler la documentation disponible et de participer entre 

autres  au  débat  questionnant  les  processus  de  transition  culturelle  (entre  migration(s)  et/ou 

acculturation). Par ailleurs, l’obtention de ce type de données constituera également une opportunité 

majeure d’aborder les questions de corrélation entre diversité culturelle et biologique ainsi que les 

questions d’échanges entre populations. D’autres questions, notamment l’organisation des sociétés 

ou les modes matrimoniaux pourront enfin être abordées. Pour l’âge du Fer, nous avons la chance 

de disposer de témoignages indirects, décrivant le fonctionnement social des populations Gauloises, 

qui pourront donc être directement confrontés aux données génétiques.

L’enjeu de ce travail est donc de proposer un renouvellement de la documentation permettant 

de contribuer de façon innovante aux débats sur les sociétés Gauloises.

Ce travail a tout d’abord été construit autour de la nécropole d’Urville-Nacqueville (Manche). 

Ce site avait fait l’objet d’une première analyse paléogénétique dans le cadre de mon master de 

recherche en 2015, qui avait révélé une conservation exceptionnelle de l’ADN sur cette nécropole. 

Par  ailleurs,  cette  nécropole  atypique  offrait  l’opportunité  d’utiliser  les  données  génétiques  à 

plusieurs échelles. En effet,  le grand nombre d’individus, la présence d’un enclos ainsi  que les 

indices d’échanges avec l’Angleterre permettaient d’aborder à la fois les questions d’organisation 

de l’espace funéraire (et d’en faire des inférences socio-culturelles) et de tester l’existence de flux 

de gènes entre l’Angleterre et la Normandie. L’application d’une approche similaire pour deux sites 

situés dans les vallées de la Seine (Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’) et de l’Yonne (Gurgy ‘Les 

Noisats’), également fouillés par S. Rottier, permettait d’étendre le cadre géographique de l’étude et 

de rechercher les variations ou ressemblances entre sites / communautés gauloise. En effet, ces deux 

sites,  bien  que  géographiquement  proches,  présentent  chacun  leurs  singularités,  tant  dans 

l’organisation de l’espace funéraire et le recrutement des défunts que dans les réseaux d’échanges 

auxquels ils semblent être intégrés. Le site de Barbuise (Aube) correspond à un ensemble funéraire 

composé de plusieurs enclos regroupant eux-mêmes plusieurs individus,  était  l’occasion d’avoir 

accès  à  une  communauté  importante  (car  ayant  livré  une  centaine  d’individus)  permettant  de 

discuter du fonctionnement de ces enclos entre-eux. Le site de Gurgy (Yonne), qui correspond à un 

tumulus ayant livré les restes d’une quarantaine d’individus dont l’étude était l’opportunité de tester 

l’hypothèse d’un fonctionnement peut-être familial. En outre, Gurgy ‘Les Noisats’ est aussi connu 

pour un site daté du Néolithique ayant permis l’obtention de données paléogénétiques attestant que 
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cette  région  est  un  carrefour  de  communication.  Des  données  similaires  pour  l’âge  du  Fer 

permettront donc de discuter du maintien de ces réseaux d’échanges sur un temps long.

À  partir  de  ces  différents  sites,  l’objectif  est  d’obtenir  des  données  populationnelles 

permettant de discuter des groupes à l’échelle (i) locale, (ii) régionale et (iii) continentale.

Afin d’exposer de façon claire les questionnements abordés dans notre travail, il nous semble 

primordial de présenter, dans une première partie, les apports de l’archéogénétique à l’étude des 

populations du passé ainsi que les données archéologiques concernant l’âge du Fer. Nous avons 

essayé de dresser, dans ces chapitres, un bilan des connaissances de façon à présenter, de façon 

didactique, les cadres chrono-culturel et méthodologique dans lesquels notre étude se place. Ces 

deux chapitres permettront de démontrer, dans les objectifs et problématiques de notre étude, en 

quoi  l’approche archéogénétique a  toute sa place pour l’étude des populations Gauloises.  Cette 

première partie est suivie de la présentation du matériel étudié ainsi que des méthodes appliquées 

sur l’ensemble des vestiges. La troisième partie présente les résultats des études. Cette thèse suivant 

le format d’une thèse sur article (deux articles sont publiés et un est prêt à être soumis), chaque 

étude est proposée sous le format d’un article présentant le matériel, un bref résumé des méthodes 

puis les résultats et discussions. Le premier chapitre est dédié aux études portant sur la nécropole 

d’Urville-Nacqueville.  Le  deuxième  chapitre  confronte,  de  façon  systématique,  les  données 

obtenues pour l’ensemble de nos sites et illustre ainsi l’importance des données populationnelles 

pour discuter de l’unité et de la diversité de ces groupes. Le troisième et dernier chapitre présente  

les  résultats  des  analyses  génomiques,  menées  en  collaboration  avec  M.  Pruvost.  Enfin,  une 

discussion générale reprend l’ensemble de nos résultats, paléogénétiques et paléogénomiques afin 

d’en faire la synthèse et d’en dégager les principaux apports.
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PARTIE 1

ÉTAT DE L’ART ET 

PROBLÉMATIQUES
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CHAPITRE 1. 

L’ÂGE DU FER EN EUROPE : DONNÉES ARCHÉOLOGIQUES

En Europe tempérée, l’âge du Fer se découpe en deux périodes distinctes : le Premier âge du 

Fer, aussi appelé Hallstatt et le Second âge du Fer connu sous le nom de La Tène (fig. 1).

Il ne s’agit pas ici de présenter exhaustivement l’âge du Fer mais seulement de dresser un 

portrait de cette période afin que le lecteur puisse comprendre, d’une part le cadre chronologique, 

culturel  et  régional  dans  lequel  nous  nous  plaçons,  et,  d’autre  part,  présenter  les  hypothèses 

débattues par la communauté des archéologues concernant la mise en place de ces cultures de l’âge 

du Fer. Ces deux aspects nous paraissent indispensables pour saisir la portée de nos analyses ainsi 

que nos résultats. L’hétérogénéité de la documentation disponible, non seulement par région mais 

aussi par période chronologique, explique l’absence d’une synthèse globale à l’échelle de la France. 

Ces disparités nous ont conduits à préférer présenter l’évolution des complexes à l’échelle régionale 

plutôt que de tenter une synthèse chronologique regroupant nos régions d’intérêt, à savoir le Bassin 

parisien et la Normandie.

Ainsi, nous présenterons succinctement le Premier âge du Fer et les mécanismes avancés par 

les scientifiques pour expliquer le passage de l’âge du Bronze à l’âge du Fer. Le Second âge du Fer 
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Figure 1: Chronologie de l’âge du Fer en Europe tempérée et répartition géographique des différents  
complexes identifiés au Premier et au Second âge du Fer (d’après Fischer et al., 2018). Ici la répartition de  

l’entité celtique a été définie par https://www.universalis.fr/encyclopedie/celtes/



sera défini et une attention particulière sera portée sur les pratiques funéraires. De même que pour la 

transition Bronze-Fer, nous discuterons des processus suggérés par les archéologues pour expliquer 

la transition entre le Premier et le Second âge du Fer.

I. Un bref historique des recherches

Pour  des  besoins  de  compréhension  et  de  classification  des  collections,  Ch.  J.  Thomsen 

établit, en 1836, le système des trois âges : l’âge de la pierre, l’âge du bronze et l’âge du fer  (T. 

Lejars 2013) Pour P. Brun, il existe trois alternatives pour définir un nouvel âge technique : la date 

d’apparition des premiers objets, la généralisation spatiale ou encore la généralisation sociale. Si la 

première  option  est  envisagée,  alors  l’âge  du  Fer  débute  vers  le  XVIIIè siècle  BC,  si  c’est  la 

deuxième,  il  commence  au  VIIIᵉ siècle  BC  et  enfin,  si  c’est  la  généralisation  sociale  qui  est 

envisagée comme point de départ, le début de l’âge du Fer correspond au III ᵉ siècle BC (Brun et al. 

2009). De plus, selon les aires géographiques, les dates divergent. Les premières preuves attestant 

de l’usage du fer sont retrouvées sur le site d’Alaça Höyük (Turquie) vers 2100 BC. Il s’agit a priori 

d’objets de prestige (épingle…). Pour les Hittites (Anatolie), un véritable âge du Fer est établi dès le 

milieu du IIᵉ millénaire. Les Grecs et les Égyptiens semblent adopter le fer vers 1200-1100 BC. 

Concernant l’Europe tempérée occidentale, l’utilisation du fer est attestée dans le courant du VIII ᵉ 

siècle BC puis plus tardivement pour les Iles Britanniques et l’Europe du Nord (Mohen et Taborin 

2009). Pour la France, les dates consacrées sont de 800 à 25 BC, c’est-à-dire de l’arrivée du fer 

en Europe occidentale jusqu’à la création des provinces romaines.

Dès le XIXᵉ siècle, une dynamique de recherches sur l’âge du Fer s’installe et des organismes, 

comme la « Commission Topographique des Gaules » sont créés afin de financer, entre autre, des 

opérations de fouilles sur des sites de grande envergure tels que Bibracte ou Alésia.  Les objets 

trouvés lors de ces fouilles n’ont pas toujours été correctement interprétés par les scientifiques. Pour 

eux, les Gaulois, peuple « barbare », ne pouvaient pas produire des objets aussi avancés, comme en 

témoigne ce texte de 1861 : « ce que nous tenons surtout à constater, c’est que l’on trouve à Alise 

des épées de type très distinct, dont l’un […] se retrouve comme nous l’avons dit à la fois en Suisse, 

en France, en Belgique, en Danemark, en Suède et en Irlande, et toujours reproduit en bronze ; […] 

nous le désignons sous le nom de ‘type Gaulois’ ; l’autre beaucoup plus rare jusqu’ici et appartenant 

à des épées de fer, ne s’est guère rencontré que là où les Romains ont laissé des traces évidentes de 

leur  passage :  nous ne craignons pas  de dire  […] que c’est  l’épée romaine » (auteur  anonyme, 

Revue archéologique, 1861, in Lejars 2013). Ce sont les fouilles menées sur le site palafittique de 
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La Tène (Autriche) qui vont faire évoluer cette vision des Gaulois. À la fin des années 1860, le fer 

est reconnu comme marqueur de la civilisation Gauloise (Lejars 2013).

Ces sept siècles sont, depuis 1876, divisés en deux périodes : la période du Hallstatt, qui 

correspond au Premier âge du Fer (800-450 BC) et la période de La Tène, ou Second âge du 

Fer (450-50 BC). C’est à H. Hildebrandt  (Hildebrandt 1874) que l’on doit cette dichotomie bien 

qu’elle  ait  été  rendue  usuelle  par  J.  Déchelette  au  début  du  XX ᵉ siècle  dans  son  « Manuel 

d’Archéologie  Préhistorique »  (Dechelette  1914).  Cependant,  plusieurs  classifications  et 

nomenclatures existent en Europe pour ces périodes. Par exemple, dans le système établit par P. 

Reinecke au début du XXᵉ siècle (tableau 2 ; et utilisé par les auteurs germaniques), le Hallstatt 

correspond à la phase récente de l’âge du Bronze final et le Premier âge du Fer (Verger 2015). Pour 

P. Reinecke, le Second âge du Fer se divise en quatre phases dont une, appelée « A » est antérieure 

à l’expansion celtique (Verger 2015). Un autre système a été défini, par J.-J. Hatt, au sein duquel le 

Hallstatt ne correspond qu’au Premier âge du Fer (Verger 2015). Cependant, pour l’âge du Fer en 

France, le système de P. Reinecke est aussi privilégié, notamment pour l’est du Bassin parisien et le 

Jura, voir même la vallée du Rhône (tableau 1).

Tableau 1: Chronologie et nomenclatures de l’âge du Fer

Dates (BC) Période
Système « Allemand »

(P. Reinecke)
Système « Français »

(J.-J. Hatt)
1150-1050

Âge du Bronze
Hallstatt A1-A2 Bronze final IIa-IIb

1050-800 Halstatt B1-B2 Bronze final IIIa-IIIb
730-620

Premier âge du Fer

Hallstatt C Hallsatt ancien
620-530 Hallstatt D1 Hallstatt moyen

530-460 Hallstatt D2-D3 Hallstatt final I-II

460-400

Second âge du Fer

La Tène A La Tène Ia

400-320 La Tène B1 La Tène Ib

320-250 La Tène B2 La Tène Ic

250-180 La Tène C1 La Tène IIa

180-150 La Tène C2 La Tène IIb

150-90 La Tène D1 La Tène IIIa

90-25 La Tène D2 La Tène IIIb

Un problème délicat, et inhérent aux périodes dites protohistoriques, est la confrontation des 

données  littéraires  (textes  grecs  et  latins),  archéologiques  et  linguistiques.  Il  existe  parfois  des 

différences ou des décalages entre ces témoignages qui attestent que les individus celtophones ont 
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pu avoir  des  manifestations  culturelles  différentes  (Vitali  2006).  Ces  recherches  par  région ont 

permis d’établir que derrière cette apparente unité se cache une réelle diversité (Mohen et Taborin 

2009).

II. Le Premier âge du Fer

La civilisation du Hallstatt tient son nom du site éponyme situé en Autriche. La nécropole de 

Hallstatt, découverte en 1846 par G. Ramsauer, a été fouillée pendant une vingtaine d’années et a 

permis de mettre au jour près d’un millier de squelettes et de nombreux objets en fer.

À la lecture de textes anciens, certaines hypothèses concernant le début de l’âge du Fer ont été 

établies. Certains pensaient que le fer avait été introduit en Europe par les Cimmériens venus des 

steppes orientales (Mohen et Taborin 2009). Ces hypothèses sont désormais abandonnées et, malgré 

l’existence de caractères communs, il existe des détails locaux ou régionaux qui semblent contester 

ou au moins minimiser les hypothèses d’invasion. Mais dans ce cas, comment aborder la question 

de la transition entre l’âge du Bronze et le Premier âge du Fer ? Doit-on imaginer que les transitions 

sont nécessairement dichotomiques et se traduisent soit par une continuité soit par une rupture ? 

Depuis plus d’une trentaine d’années, ces questions sont réévaluées et les spécialistes tendent non 

plus  à  raisonner  à  l’échelle  générale  mais  à  décrire  des  phénomènes  reconnaissables.  Ces 

réévaluations  ont  révélé  des  rythmes  différents  en  fonction  des  régions  et/ou  du  matériel 

archéologique  étudié  (Milcent,  2009 ;  Verger,  2015).  Par conséquent,  fixer  la  limite  pour le 

passage de l’âge du Bronze à l’âge du Fer entre le  Hallstatt  B3 et  le  Hallstatt  C est une 

convention arbitraire qui ne reflète pas la réalité archéologique régionale (Verger 2015). Cette 

difficulté à placer une limite claire entre ces deux périodes s’explique par une utilisation progressive 

du fer  et  non pas  par  une  substitution  brusque d’un matériau à  un autre  (Verger  2015).  Ainsi, 

certains objets peuvent être mixtes, comme certaines épées à lame martelée en fer et poignée en 

bronze (Verger 2015). Par ailleurs, cela se traduit aussi dans la fabrication des épées hallstattiennes 

qui, jusqu’au milieu du VIIᵉ siècle BC, peuvent être en bronze ou en fer, sans que cela n’ait une 

réelle incidence sur leur forme (Verger 2015). D’autres marqueurs culturels, comme la céramique, 

ne montrent pas une rupture franche entre les deux périodes et semblent plutôt être soumis à une 

lente évolution (Verger 2015).

Enfin, notons que les différents évènements marquant la transition de l’âge du Bronze à l’âge 

du Fer ne sont pas contemporains, ne sont pas soumis aux mêmes rythmes et s’étalent, en réalité, 

sur les deux siècles qui couvrent la fin de l’âge du Bronze et la première phase de l’âge du Fer 
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(Verger 2015). Par ailleurs, bien que J. Déchelette désigne tout le Premier âge du Fer par « période 

de Hallstatt », il  existe des différences. On peut ainsi déceler plusieurs traditions au sein de cet 

ensemble.  Pour  plus  de  détails  concernant  cette  période,  nous  renverrons  à  la  lecture  de  la 

bibliographie (par exemple : Dechelette, 1914 ; Mohen et Taborin, 2009 ; Verger et Buchsenschutz, 

2015).

III. Le Second âge du Fer

Le Second âge du Fer, ou période de La Tène, doit son nom au site éponyme situé au bord 

du lac Neuchâtel en Suisse. Ce site, découvert au XIXᵉ siècle a été fouillé par H. Kopp, sous la 

direction du colonel F. Schwab. A la même époque, en France, certains sites, tels qu’à Alise-Sainte-

Reine  (Alésia),  à  Gergovie  ou  au  mont  Beuvray  (Bibracte)  sont  aussi  découverts.  C’est  J. 

Déchelette qui va mettre en évidence de fortes ressemblances entre ces sites dits « celtiques » des IIᵉ 

et Iᵉʳ siècles BC malgré leur large répartition géographique qui s’étend de l’Atlantique jusqu’à la 

Hongrie (fig. 1).

III.1. Une ou des cultures celtiques ?

Une question qu’il est nécessaire de se poser, lorsque l’on parle de « celtes » ou de « culture 

celtique » est, qu’est-ce qu’un celte ? « Les ‘Celtes’, quel que soit le sens qu’on leur donne… sont 

un sac magique, dans lequel on peut mettre ce que l’on veut, et d’où peut sortir à peu près n’importe 

quoi… » (J.R.R. Tolkien, cité par Raftery, 2006 p. 221). Cette définition donnée par J.R.R. Tolkien 

peut prêter à sourire, mais reflète un constat qui est toujours d’actualité. Peut-on d’ailleurs parler 

« d’un peuple celte » ou « de peuples celtes » ? La question est toujours débattue et a fait l’objet, en 

2018, d’un colloque à l’AFEAF dont le thème était « Unité et diversité du Monde Celtique1 ». Si 

l’on cherche une définition de « Celte » dans un dictionnaire (https://www.cnrtl.fr/definition/celte), 

nous pouvons trouver les définitions suivantes :

• 1ᵉʳ  sens :  « Anciens  peuples  de  race  indo-européenne,  originaire  du  Haut-Danube,  qui 

émigrèrent fréquemment en Europe occidentale au IIᵉ et Iᵉʳ millénaire avant Jésus-Christ » ;

• 2ᵉ sens : « Habitants de la Gaule celtique au temps de Jules César. Synonyme : Gaulois ».

Le Larousse donne la définition suivante, qui semble plus en accord avec les publications 

scientifiques les plus récentes : « Ensemble de peuples de même civilisation et parlant une langue 

de la famille indo-européenne, qui occupèrent une partie de l’Europe ancienne ». Il est précisé aussi 

« […] Les Celtes avaient non pas une unité ethnique véritable, mais une unité de civilisation » 

1 Prague, 10-13 mai 2018
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(https://www.larousse.fr/encyclopedie/divers/Celtes/112310).  Ces  définitions  rejoignent  celle 

publiée dans un article de P.  Brun qui écrit,  à propos des Celtes, « ce sont des locuteurs d’une 

langue celtique, porteurs d’une même culture matérielle et artistique. Il faut, bien sûr, concevoir 

cette communauté culturelle au niveau le plus global, ce que l’on appelle un ‘complexe culturel’ » 

(Brun, 2017 p. 137). Ce complexe culturel est mis en évidence par plusieurs standards que l’on 

retrouve sur une majeure partie de l’Europe à partir du Vᵉ siècle BC. Les armes, les fibules, la 

céramique ainsi que l’art définissant la culture matérielle laténienne (Milcent 2006). Notons que les 

termes de « celtique » et de « laténien » ne sont pas équivalents, la culture laténienne étant inclue 

dans la diversité de la culture celtique.

Un des éléments les plus caractéristique de ce 

complexe culturel  est  l’art.  En effet,  il  s’étend sur 

une grande partie  de l’Europe comprenant  les  Iles 

Britanniques, la Gaule, l’Europe centrale, le Nord de 

l’Espagne ainsi que l’Italie  (Duval 1989). Quelques 

traces  de  cet  art  sont  aussi  retrouvées  dans  les 

Balkans,  en  Pologne  ou  encore  en  Russie 

méridionale (Duval 1989).

Les décors les plus emblématiques de cet art 

sont les figures de dragons affrontés (fig. 2), qui ont 

été  découverts  sur  plusieurs  fourreaux  d’épées 

répartis sur un vaste territoire (Lejars 2003).

L’apogée  de  « l’expansion  de  la  culture 

celtique » (par expansion celtique, nous parlerons ici 

des limites géographiques) est placée autour du IIIᵉ 

siècle BC mais les raisons ayant conduit à cette vaste 

répartition (fig.  1) sont encore débattues  (Kruta, 2000 ; Brun, 2017) bien que l’hypothèse la plus 

évoquée pour discuter de cette expansion soit celle de migrations de la zone nord-alpine vers le 

reste de l’Europe (Brun 2017). Cette théorie migrationniste est soutenue par l’étude des objets dits 

« d’art » qui semble indiquer que ce dernier serait apparu dans les régions du Rhin et du Danube 

avant de se répandre ensuite d’un bout à l’autre de l’Europe (Duval 1989). La forte concentration de 

mobilier ancien retrouvé dans un espace géographique allant de la Marne à la Bohême a conduit 

certains archéologues à identifier cette région comme le berceau du monde laténien à partir duquel 
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Figure 2: Exemples de figures de  
dragons affrontés (modifié d’après Lejars,  

2003)



la  culture aurait  diffusé vers les espaces périphériques  (Milcent 2006).  Cette théorie peut aussi 

prendre racine dans les explications avancées pour la transition du Hallstatt vers La Tène, à savoir 

l’influence  des  cultures  méditerranéennes,  notamment  l’Italie,  qui  aurait  été  facilitée  par  la 

modification des structures sociales du Hallstatt (par exemple la chute des élites ;  Kruta, 2000). 

Néanmoins, les recherches récentes vont à l’encontre de cette théorie diffusionniste. P.-Y. Milcent, 

dans ses travaux, a pu mettre en évidence que dans des régions du nord et de l’ouest de la Gaule 

ainsi  que dans le sud-est  de l’Angleterre,  correspondant à l’espace « médio-atlantique » (fig.  1) 

certains  traits  caractéristiques  des  cultures  de  La Tène (par  exemple :  la  vaisselle  de  table,  les 

fibules,  les  armes…) sont  apparus  de  façon précoce  (Milcent  2006 ;  2009),  i.e. une  apparition 

contemporaine voir même antérieure à son émergence au sein du berceau laténien. Par ailleurs, on 

observe en Champagne, région située au cœur du potentiel lieu d’origine de la culture celtique, des 

liens avec l’espace médio-atlantique, liens mis en évidence par les structures d’habitats, funéraires 

ou cultuelles (Milcent 2006). En outre, ces liens semblent parfois exister depuis une période plus 

ancienne que la période de transition entre le Hallstatt et La Tène  (Milcent 2006).  Ces données 

démontrent ainsi que la région considérée comme le noyau d’origine de la culture celtique est 

loin d’être une région uniforme, ce qui, de fait, remet en question l’hypothèse diffusionniste. 

P.-Y. Milcent propose un modèle de « genèse multipolaire en réseaux » qui,  via des réseaux de 

contact  et  d’échanges  mènent  à  l’émergence  des  cultures  laténiennes  et  non  pas  de  la  culture 

laténienne (Milcent 2006).

III.2. La transition entre le Premier et le Second âge du Fer

Chronologiquement, le passage du Premier au Second âge du Fer est situé autour du 

milieu du Vᵉ siècle (tableau 1), ce qui correspond à La Tène A ou La Tène Ia (Verger 2015). Du 

point de vue des cultures matérielles, cette transition est caractérisée par de nombreuses ruptures. 

On voit ainsi un changement dans l’armement, un remplacement des chars et une réorganisation des 

sphères sociales et  politiques, avec la disparition des résidences princières  (Verger 2015).  C’est 

aussi  l’apparition  du  fameux  « art  celtique »,  plus  particulièrement  du  Premier  Style  celtique 

(Verger 2015). Cependant, tout n’est pas que rupture et une certaine forme de continuité persiste 

entre ces deux périodes chronologiques, qui s’illustre par la persistance des formes d’exploitations 

du sol et l’organisation de l’espace rural ainsi que le maintien des réseaux à longue distance (Verger 

2015). Par ailleurs, comme nous l’avons souligné plus haut, les recherches récentes ont montré que 

ces changements ne semblaient pas être en lien avec d’importants mouvements de populations. Les 

causes  de cette  transition sont  donc plutôt  à  chercher  du côté  de crises  économiques,  sociales, 
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politiques ou même climatiques. La principale cause avancée serait la fin des centres de pouvoirs et 

le développement de grandes agglomérations artisanales et commerciales, bien que ces observations 

ne soient pas applicables à l’ensemble de l’Europe  (Verger 2015). Cette mosaïque de caractères 

observée pour l’organisation des territoires est  aussi  valable dans le domaine funéraire,  avec la 

persistance  de  certains  types  de  monuments  funéraires  d’héritage  hallstattien  et  l’apparition  de 

nouvelles structures caractéristiques de La Tène  (Verger 2015). Ainsi,  la période de La Tène A 

correspondrait plus à une période charnière, pendant laquelle de nouvelles relations se mettent en 

place, qu’à une véritable rupture, ce qui conduit certains spécialistes à situer la véritable rupture 

entre le Premier et le Second âge du Fer au IV ᵉ siècle BC, soit La Tène B  (Lejars 2015). Cette 

rupture semble être corrélée à plusieurs évènements, comme, par exemple, la prise de Rome (Lejars 

2015). C’est à partir de là que le monde celtique s’étend à l’Europe (de l’Atlantique à la Mer Noire) 

et que l’on observe une homogénéisation culturelle, homogénéité perceptible à travers les objets 

d’artisanats comme l’art ou la parure (Lejars 2015).  Si cette uniformisation peut être liée à des 

mouvements de populations, mouvements évoqués par les récits des auteurs antiques, on ne 

peut pour autant déterminer ni le sens ni l’ampleur de ces mouvements.

Cependant, malgré cette apparente uniformité (tout du moins au niveau des élites) se cache 

une réelle diversité, perceptible notamment, à travers l’étude des différentes pratiques funéraires en 

Gaule au Second âge du Fer. Ainsi, la définition que nous privilégions ici lorsque nous parlerons de 

« Celtes » ne sera pas celle d’une culture et d’une population homogène mais celle considérant qu’il 

s’agisse plus  vraisemblablement  d’une  multitude de peuples  apparentés  ayant des  coutumes 

différentes (Lejars et Gruel 2015).

Pour la France, le terme de « Gaulois » est celui le plus usité. Cette distinction est notamment 

due à César et à son fameux récit « La Guerre des Gaules ». Pour la suite de notre propos, nous 

parlerons  donc  essentiellement  des  Gaulois,  qui,  bien  qu’il  puisse  susciter  diverses  questions 

semblables  à  celles  soulevées  par  le  mot  « celte »,  nous  semble  plus  approprié,  au  moins 

géographiquement.

Compte-tenu de la variabilité ainsi que de l’abondance des données, nous concentrerons notre 

discours sur deux régions d’intérêt : la haute vallée de la Seine et la basse vallée de la Seine (et plus 

spécifiquement la Normandie ;  fig. 3). Le choix de ces deux régions s’explique par la localisation 

des sites étudiés pour notre travail, à savoir Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’ (Aube), Gurgy ‘Les 

Noisats’ (Yonne) et Urville-Nacqueville (Manche). Pour la présentation des sites, nous renvoyons à 

la lecture de la Partie 2 – Chapitre 1.
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IV. Une géographie culturelle en regard de la géographie physique

La  Seine  est  un  axe  fluvial  majeur,  qui,  depuis  des  millénaires,  oriente  les  flux  de 

communication du Bassin parisien vers Paris puis la Manche et  les Îles Britanniques ;  puis,  en 

retour, des provinces Atlantiques vers les Pays du Rhin supérieur et du Val de Saône, permettant 

ainsi une ouverture vers la Méditerranée (Mordant et al. 2018).  Le bassin de la Seine, structuré 

par ce réseau fluvial est non seulement un carrefour des voies de communication mais aussi, et 

surtout, un carrefour pour les différents complexes culturels. Dès l’âge du Bronze ancien (entre 

2300 et 1500 BC), on observe l’influence des cultures d’origines Atlantiques avec la diffusion de 

marqueurs culturels tels  que des poignards ou des haches en bronze ou encore l’élaboration de 

tumulus qui atteignent la Haute-Seine, en aval de la ville de Troyes (Mordant  et al. 2018). Plus à 

l’est, les marqueurs présentent des affinités avec ceux retrouvés dans la vallée de la Saône ainsi 

qu’au niveau du plateau suisse et du bassin du Rhône  (Mordant  et al. 2018). Au cours du XIVᵉ 

siècle BC, l’Aube et l’Yonne vont être marqués par l’arrivée de nouvelles influences culturelles 

issues du Rhin supérieur ce qui se traduit par un renouvellement des traits culturels (céramique, 

pratiques funéraires…) potentiellement en lien avec l’arrivée de nouvelles populations (résumé par 

Mordant, Augereau et Millet, 2018).
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Figure 3: Localisation des sites étudiés par rapport à la  
vallée de la Seine



Enfin, à la fin de l’âge du Bronze, une bipartition du bassin de la Seine est observée : l’est 

semble soumis à une influence orientale alors que le long de la basse vallée de la Seine jusqu’à 

Paris, ce sont les influences atlantiques qui prédominent (fig. 4 ; Mordant et al., 2018).

Cette partition culturelle qui se met en place à l’âge du Bronze va persister et les régions 

de la Basse-Seine et de la Haute-Seine vont évoluer distinctement, évolution rythmée par les 

différentes dynamiques culturelles (fig.  4 ;  Mordant, Augereau et Millet, 2018).  Cependant, il 

n’existe  pas  de  barrière  géographique  entre  ces  régions  et  les  échanges  entre  les  sphères 

occidentales et orientales restent possibles via la Seine (Mordant et al. 2018).

Néanmoins, ce constat nous pousse à considérer la haute Seine et la basse Seine comme deux 

espaces géographiques et  culturels  distincts,  c’est  pourquoi ils seront traités en deux parties ci-

après.  En  effet,  la  haute  vallée  de  la  Seine,  va  s’inclure  dans  le  domaine  culturel  hallstattien 

occidental alors que la basse-vallée de la Seine et la plupart des départements côtiers le long de la 

Manche vont faire partie intégrante du complexe médio-atlantique.

IV.1. La haute vallée de la Seine

Le site de Barbuise (Aube), est localisé sur la rive droite de la Seine alors que Gurgy est 

sur l’Yonne (principal affluent gauche de la Seine). Cette localisation par rapport à ce fleuve et à 

ses différents affluents revêt une certaine importance car cela les place dans des réseaux d’échanges 

différents, vers la Méditerranée ou vers le Rhin.
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Figure 4: Cultures archéologiques identifiées en haute et en basse vallées de la Seine à l’âge du  
Bronze final et au Premier âge du Fer (modifié d’après Mordant et al., 2018)



Comme mentionné précédemment, la haute vallée de la Seine fait partie, au Premier âge du 

Fer, de ce que l’on appelle le domaine hallstattien occidental (fig. 1 et 4). Les limites géographiques 

de ce complexe culturel sont vastes et correspondent au domaine Nord-Alpin, de la Bohême jusqu’à 

l’Est de la France en passant par la Suisse occidentale et le Sud de l’Allemagne (fig.  1 ;  Verger 

2015).  Le phénomène le plus emblématique de ce complexe est celui des tombes princières . 

Parmi les plus connues de la région, nous pouvons citer celle de Vix, découverte en 1953 (Joffroy 

1953),  et  celle  de  Lavau,  découverte  plus  récemment,  en  2015  (Dubuis  et  al. 2015).  Ces 

découvertes archéologiques ont confirmé l’importance des réseaux d’échanges à cette époque, 

avec la présence, au sein de la tombe de la « Princesse de Vix », d’un cratère en bronze d’origine 

italique de Grande Grèce et de récipients étrusques. La tombe de Lavau (V ᵉ siècle BC) représente, à 

bien  des  égards,  la  transition  entre  le  Premier  et  le  Second  âge  du  Fer.  En  effet,  de  par  son 

architecture, cette tombe fait partie des dernières sépultures princières de tradition hallstattienne 

alors que certains éléments mobiliers et immobiliers sont porteurs de nouveautés  (Dubuis, 2018 ; 

Garcia, 2018 ; Verger, 2018). Ainsi, certains spécialistes n’hésitent pas à dire de la sépulture de 

Lavau que « […] c’est ‘encore’ le premier âge du Fer et ‘déjà’ le second âge du Fer » (Dubuis, 

2018, p.243).

Au Second âge du Fer, la haute vallée de la Seine fait donc partie intégrante du « monde 

celtique ».  Comme  nous  l’avons  vu  précédemment,  une  diversité  culturelle  est  tout  de  même 

perceptible au sein de cet ensemble, notamment en ce qui concerne les pratiques funéraires. Une 

importante documentation est disponible concernant cet aspect de ces sociétés, voir par exemple L. 

Baray, 2003, 2016.

IV.2. La basse vallée de la Seine

Dès  l’âge  du  Bronze,  nous  l’avons  vu,  cette  région  géographique  est  imprégnée  des 

cultures altlantiques. Outre cette composante « atlantique », il est important de noter qu’il existe 

des liens très forts avec l’Angleterre, en particulier le sud-est, et que ces liens ont conduit certains 

chercheurs à parler d’un complexe Manche-Mer du Nord (fig. 1 et4; Marcigny et Talon, 2009). Ces 

liens  culturels  perdurent  tout  au  long  des  âges  du  Fer,  comme  en  témoignent  de  nombreux 

marqueurs, tels que les objets métalliques,  les céramiques, les habitats  circulaires ou encore les 

pratiques funéraires  (Marcigny et Talon, 2009 ; Godard, 2013).  Les régions côtières le long de 

l’Atlantique  et  de  la  Manche  sont  d’ailleurs,  au  Premier  âge  du  Fer,  englobées  dans  un 

complexe dit médio-atlantique (Milcent 2006).
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Au Second âge du Fer, la basse vallée de la Seine, de même que la majorité de l’Europe, est  

associée aux cultures celtiques. Comme pour la haute vallée de la Seine, des différences existent et 

mettent  en avant  la  variabilité  des  groupes  observés.  Les  pratiques  funéraires  sont,  à  bien  des 

égards, un aspect révélateur des différences entre des groupes régionaux contemporains et peuvent 

renseigner non seulement sur les choix culturels mais aussi sur l’organisation sociale du groupe. 

L’essor de l’archéologie préventive nous permet aujourd’hui de dresser un bilan des connaissances 

concernant les pratiques funéraires à l’âge du Fer en Basse-Normandie. Le corpus, estimé à une 

quinzaine de sites dans les années 1990 est passé à près de quatre-vingt-dix aujourd’hui, rendant 

difficile l’élaboration d’une synthèse. Dresser un portrait des pratiques funéraires en basse vallée de 

la Seine ne nous semble pas être ici le plus pertinent, et nous préférons replacer notre site d’étude,  

Urville-Nacqueville, au sein de ces pratiques (Partie 2 – Chapitre 1).

IV.3. Diversité culturelle et diversité biologique

Si une documentation variée et abondante existe concernant la diversité culturelle des groupes 

celtiques du Second âge du Fer en Europe, force est de constater que leur identité biologique reste 

méconnue. Le vaste domaine géographique considéré fait que la documentation accessible reste 

inégale entre les régions.  Cela reste vrai  pour les données génomiques récemment acquises car 

même  si  les  études  sont  de  plus  en  plus  nombreuses,  seuls  une  trentaine  de  génomes  sont 

disponibles pour le second âge du Fer en Europe de l’ouest et seulement trois génomes pour l’est. 

Par ailleurs, les données disponibles à l’ouest portent essentiellement sur le Second âge du Fer alors 

que ceux de l’est documentent plutôt le Premier âge du Fer. En ce qui concerne le territoire de la 

Gaule ainsi que ses habitants, aucune donnée n’est, à ce jour, disponible. Or, comme nous allons le 

voir, les données paléogénétiques et paléogénomiques obtenues au cours de la dernière décennie ont 

permis d’apporter de nouveaux arguments convaincants permettant de discuter des problématiques 

de  peuplements,  de  transition  culturelle  vs  mouvements  de  populations… Par  ailleurs,  il  nous 

semble important de présenter ces études afin de dresser le cadre méthodologique et de discuter de 

la diversité biologique des groupes antérieurs à ceux de l’âge du Fer européen, afin de pouvoir 

appréhender celle des groupes de l’âge du Fer et de comprendre comment elle se met en place. La 

partie ci-après sera donc dédiée à l’apport des données paléogénétiques et paléogénomiques dans la 

compréhension de la mise en place des groupes du Paléolithique supérieur jusqu’à l’âge du Fer.
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L’âge du Fer en Europe

• L’âge du Fer en Europe tempérée couvre environ 800 ans et se découpe en deux périodes :

∘ le Premier âge du Fer, entre 800 et 450 BC

∘ le Second âge du Fer, entre 450 et 25 BC

• Le Premier âge du Fer ne correspond pas à une culture homogène, plusieurs complexes étant 
définis en fonction des régions.

• Le Second âge du Fer ne représente pas une culture uniforme et il est plus prudent de parler  
des cultures celtiques plutôt que de la culture celtique

• Les transitions entre l’âge du Bronze et le Premier âge du Fer ainsi qu’entre le Premier et le  
Second âge du Fer ne semblent pas être en lien avec un/des remplacement(s) de populations 
mais en lien avec des bouleversements sociaux et économiques.

European Iron Age

• In temperate Europe, Iron Age covers about 800 years and is subdivided into two periods :

∘ the Early Iron Age, between 800 and 450 BC

∘ the Late Iron Age, between 450 and 25 BC

• The Early Iron Age is not a homogeneous culture, as several complexes are identified.

• The Late Iron Age do not represent a single culture and it is more cautious to talk about Celtic  
cultures rather than Celtic culture

• The shifts observed between the Bronze Age and the Early Iron Age and between the Early 
and Second Iron Age do not appear to be due to the replacement(s) of populations but to social 
and economic changes.



CHAPITRE 2. 

LA GÉNÉTIQUE, UN OUTIL PRÉCIEUX POUR RECONSTRUIRE LES 

ÉVÈNEMENTS DU PASSÉ

Les données génétiques et génomiques obtenues au cours des dernières décennies ont mis en 

évidence que l’histoire de l’Homme est complexe et que les populations modernes sont le résultat 

de nombreuses migrations (fig.  5) et  colonisations ayant favorisé les métissages entre différents 

groupes  (Harris et DeGiorgio 2016). Ces données ont révélé des flux de gènes qui ont laissé une 

signature  dans  les  génomes de  leurs  descendants,  que  ce  soit  entre  l’Homme Anatomiquement 

Moderne (HAM) et différents hominidés archaïques (Néandertal, Denisova…) ou bien l’Histoire du 

peuplement de l’Europe ou de l’Amérique (Harris et DeGiorgio 2016).

Pour la région qui nous intéresse pour ce travail, à savoir l’Europe, nous nous attacherons à 

discuter des évènements qui ont modelé les populations actuelles du Paléolithique Supérieur, i.e. à 

partir de l’arrivée de l’Homme Anatomiquement Moderne, jusqu’à l’âge du Fer.
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Figure 5: Carte des migrations humaines à l’échelle mondiale (P. Combemorel et E.-
M. Geigl https://planet-vie.ens.fr/video/2520/dernieres-etapes-evolution-humaine-

peuplement-eurasie-vues-paleogenomique)



Les  différents  évènements  de 

migrations  et  de  flux  de  gènes  entre 

populations se traduisent par le fait que la 

majorité  des  populations  européennes 

actuelles  s’expliquent  avec  trois  sources 

distinctes  (fig.  6) :  (i) une  ascendance 

« chasseurs-cueilleurs »  héritée 

principalement  de  groupes  humains  du 

Paléolithique,  (ii) une  ascendance 

« agriculteur  néolithique »  liée  à  la 

migration des fermiers originaires du nord-

ouest  de  l’Anatolie  et  à  l’expansion  du 

néolithique  en  Europe,  et  (iii) une 

ascendance  ‘Yamnaya’  reflétant  la 

diffusion en Europe au cours  du troisième millénaire  BC de groupes  pastoraux originaires  des 

steppes pontiques-caspiennes et présentant des affinités génétiques avec des individus associés au 

complexe Yamnaya.

Ces trois composantes seront décrites dans les parties ci-après.

Pour  chaque  période  chronologique,  nous  discuterons  d’abord  de  l’apport  des  données 

paléogénétiques, c’est-à-dire des données portant sur les marqueurs uni-parentaux (à savoir l’ADN 

mitochondrial, qui permet de retracer les histoires maternelles, et le chromosome Y, qui lui permet 

de discuter des histoires paternelles), puis des données paléogénomiques obtenues plus récemment. 

Pour plus de détails concernant les méthodes en paléogénétique et paléogénomique, nous renvoyons 

les lecteurs à la Partie 2 – Chapitre 2.

Il  nous  semble  important  de  préciser  que  pour  les  périodes  les  plus  anciennes  (du 

Paléolithique supérieur au Néolithique), les dates seront données, si possible en BP2 alors que pour 

les périodes plus récentes (à partir du Néolithique final et du début de l’âge du Bronze) les dates 

seront données en BC3. Nous avons souhaité conserver les dates telles que publiées par les auteurs 

des différents travaux.

2 BP : Before Present

3 BC : Before Christ
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Figure 6: Proportion des 3 composantes  
génétiques majeures constituant les génomes des  

populations européennes actuelles (Haak et al., 2015)



I. Du Paléolithique supérieur à la Néolithisation

I.1. Le Paléolithique supérieur

a. Les marqueurs uni-parentaux

Les premiers groupes humains modernes sont arrivés en Europe il y a environ 45 000 ans 

avant notre ère et sont associés aux cultures du Proto-Aurignacien et de l’Aurignacien (Mohen et 

Taborin, 2009). Plusieurs restes humains, notamment en France (par exemple Brassempouy, Henry-

Gambier, Maureille et White, 2004) ou en République Tchèque (par exemple Mladec,  Wild et al., 

2005) ont  été  retrouvés  et  associés  à  ces  cultures  (Mohen  et  Taborin,  2009).  Les  données 

paléogénétiques  générées  pour  ces  individus  ont  principalement  été  obtenues  sur  de  l’ADN 

mitochondrial et ont donc concerné les lignées maternelles. Les études publiées démontrent que 

tous les individus modernes hors Afrique appartiennent aux haplogroupes de base M et N (par 

exemple : Wallace, Brown et Lott, 1999 ; Maca-Meyer et al., 2001). 
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Figure 7: Répartition des haplogroupes mitochondriaux en Europe au cours du Paléolithique  
supérieur. A : L’Europe avant le Dernier Maximum Glaciaire (45-25 ka BP), B : L’Europe après le  

Dernier Maximum Glaciaire (19,5-14,5 ka BP), C : l’Europe au cours du Dryas (14,5-11,5 ka BP) et  
D : L’Europe à l’Holocène (11,5-7,5 ka BP) (Posth et al., 2016)



Les  populations  asiatiques,  amérindiennes  et  australiennes  appartiennent  à  ces  deux 

haplogroupes et  à  leurs  sous-clades  alors  que  les  populations  européennes  sont  uniquement 

porteuses de l’haplogroupe N et de ses sous-clades (Maca-Meyer et al. 2001).

Deux hypothèses peuvent expliquer cette différence :

1) une première vague de diffusion de l’haplogroupe M vers l’Asie suivie d’une seconde vague 

de peuplement qui aurait participé à l’expansion de l’haplogroupe N en Europe et en Asie ;

2) une  vague  de  peuplement  qui  aurait  entraîné  la  diffusion  des  haplogroupes  M et  N en 

Europe et en Asie suivie d’une disparition de l’haplogroupe M en Europe. Cette deuxième 

hypothèse a été soutenue par une étude publiée par Posth et collaborateurs  (Posth  et al. 

2016).

Au Paléolithique Supérieur, avant le Dernier Maximum Glaciaire (DMG, entre 45 et 25 000 BP), en 

Europe, la plupart des individus sont porteurs des haplogroupes R, U, U5, U’2’3’4’7’8’9 (qui sont 

des sous-clades de l’haplogroupe N) mais C. Posth et collègues ont pu démontrer que trois individus 
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Figure 8: Fluctuation climatique et démographie des  
populations de chasseurs-cueilleurs en Europe au cours du  

Paléolithique supérieur et de l’Holocène (Posth et al., 
2016)



(Goyet Q116-1, Goyet Q376-6 et La Rochette) datés entre 35 000 et 28 000 BP, étaient porteurs de 

l’haplogroupe M (fig. 7A ; Posth et al., 2016). La compilation des données obtenues par C. Posth et 

collaborateurs avec les autres séquences mitochondriales disponibles a mis en évidence, d’une part, 

que l’haplogroupe M n’était plus présent en Europe après le DMG et, d’autre part, que la plupart 

des individus entre 19 000 et 14 500 BP étaient porteurs de l’haplogroupe U’2’3’4’7’8’9 signalant 

ainsi  une  réduction  de  la  diversité  mitochondriale  (fig.  7B ;  Posth  et  al.,  2016).  Un  autre 

changement  climatique,  le  Dryas  (16000-10200  BP  qui  correspond  à  une  période  de 

refroidissement) semble avoir impacté la structuration des groupes chasseurs-cueilleurs en Europe. 

En effet, au cours de cette phase (fig. 7C), la diversité mitochondriale est modifiée et les individus 

étudiés  datant  de  cette  période  sont  porteurs  de  l’haplogroupe  U5*  (Posth  et  al. 2016).  Ce 

bouleversement pourrait s’expliquer par un remplacement des populations.

Les données obtenues mettent en évidence des lignées maternelles principalement dérivées 

du  macro-groupe N et  une  prépondérance  des  haplogroupes  U.  La  présence  de  trois  individus 

porteurs  de  l’haplogroupe  M  permet  d’émettre  l’hypothèse  d’une  dispersion  unique,  rapide  et 

récente  d’une  population  issue  d’Afrique  porteuse  des  haplogroupes  M  et  N  contribuant  à  la 

diversité actuelle des populations non africaines (Posth et al. 2016).

En Europe, les changements climatiques majeurs qui ont eu lieu au cours du Paléolithique ont 

contribué à la structuration du pool génétique mitochondrial des chasseurs-cueilleurs. En effet, les 

périodes de froids ont poussé les populations à coloniser des zones refuges (notamment dans le Sud-

Ouest  et  le  Sud),  créant  ainsi  des  évènements  dits  de  « goulot  d’étranglement »  suivi  de  ré-

expansion (fig. 8; Posth et al., 2016).

b. Les données paléogénomiques

Les  données  génomiques  ont  permis  de  montrer  que  la  première  vague  de  population, 

représentée génétiquement par les individus d’Ust’Ishim (Sibérie occidentale, 45 000 BP ; Fu et al., 

2014) et d’Oase1 (Roumanie, 42 000 – 37 000 BP ; Fu et al., 2015) ne semble pas avoir contribué 

aux génomes des populations européennes modernes (Fu et al. 2016).

Plusieurs groupes culturels se sont ensuite succédés, et ce n’est qu’à partir du Gravettien, qui 

débute aux alentours de 37 000 BP, que tous les individus analysés partagent une ancestralité avec 

les  Européens  actuels  (Fu  et  al. 2014 ;  2015 ;  2016).  Les  analyses  conduites  sur  les  génomes 

obtenus (f-statistiques, voir Partie 2 – Chapitre 2) ont permis de mettre en évidence cinq clusters 

d’individus (Fu et al., 2016). Ces clusters, ou groupes, ont été nommés d’après l’individu le plus 
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ancien  du  groupe  ayant  une  couverture  supérieure  à  1X  et  sont  présentés  ci-après  par  ordre 

chronologique :

• ‘Věstonice’ est composé de 14 individus antérieurs au DMG et sont datés entre 34 000 et 

26 000 BP. Tous ces individus sont associés au Gravettien, culture pan-Européenne que l’on 

retrouve de la Russie à la côte Atlantique (Mohen et Taborin, 2009) ;

• ‘El Mirón’ est composé de 7 individus postérieurs au DMG datés entre 19 000 et 14 000 

BP.  Ce  cluster  est  associé  à  la  culture  Magdalénienne,  qui  s’étend  sur  l’ensemble  de 

l’Europe occidentale. La validité de ce cluster a été remise en question récemment grâce aux 

travaux de Villalba et collaborateurs (Villalba-Mouco et al. 2019). En effet, le re-séquençage 

du  génome  d’un  individu  découvert  en  Belgique  (Goyet  Q2,  environ  15 000  BP, 

Magdalénien) a permis de mettre en évidence que l’individu « El Mirón », qui a été utilisé 

pour définir ce cluster, est lui même issu du métissage entre les les clusters Goyet Q2 et 

Villabruna (fig. 9; Villalba-Mouco et al., 2019)

• ‘Villabruna’ est  composé  de  15 

individus postérieurs au DMG associés 

aux  cultures  de  l’Azilien,  de 

l’Epipaléolithique  et  du  Mésolithique. 

Ces  individus,  datés  entre  14 000  et 

7000 BP, sont ceux qui semblent avoir 

le  plus  impacté l’ouest  de l’Europe au 

Paléolithique  (Fu  et  al. 2016). 

L’individu  qui  représente  actuellement 

le  mieux  l’ancestralité  du  cluster 

‘Villabruna’  chez  les  chasseurs-

cueilleurs  d’Europe  de  l’Ouest  est 

Loschbour  (environ  8 000  BP, 

Luxembourg ;  Mathieson  et al., 2018)). 

C’est d’ailleurs le génome de l’individu 

de  Loschbour  qui  est  généralement 

utilisé  pour  déterminer  la  part  de  chasseurs-cueilleurs  dans  les  populations  modernes 

européennes (fig. 9), notamment car c’est l’individu le mieux couvert ;
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Figure 9: Proportion des deux  
composantes génétiques Goyet Q2 et Villabruna  

en Europe (Villalba-Mouco et al., 2019)



• D’autres  clusters,  comme  ‘Mal’ta’ (3  individus,  24 000  –  17 000  BP,  Lac  Baïkal)  et 

‘Satsurblia’ (2 individus, 13 000 – 10 000 BP, Sud du Caucase) ont aussi été définis. Ils 

sont associés aux chasseurs-cueilleurs de Sibérie et du Caucase.

Pour résumer, le Paléolithique supérieur en Europe est composé de plusieurs populations qui 

vont  se  succéder  en  laissant  plus  ou  moins  leur  signature  dans  les  génomes  des  populations 

modernes.  Le groupe des chasseurs-cueilleurs de l’Ouest (WHG) représente une population 

homogène (Jones  et  al. 2015) répartie  en  Europe  depuis  la  façade  Atlantique  jusqu’aux 

Balkans et à la Sicile (Mathieson et al. 2017), et ce pendant au moins 6 000 ans (i.e. entre 12 000 

et  6 000  BC ;  Mathieson  et  al., 2017).  Cette  population  s’est  étendue  à  la  fin  du  DMG,  aux 

alentours de 15 000 BP, depuis un refuge du sud-est de l’Europe vers l’ouest  (Mathieson  et al. 

2017). Au cours de son expansion, cette population a pu se métisser avec des populations issues des 

refuges d’Europe de l’ouest (Mathieson et al., 2017 ; Villalba-Mouco et al., 2019).

Une  autre  transition  qui  a  contribué  de  façon  majeure  à  la  constitution  génétique  des 

populations modernes est la Néolithisation.

I.2. La Néolithisation

Le  phénomène  de  Néolithisation  débute  au  Proche-Orient  vers  13 000  BP.  Les  hommes 

passent  d’un  mode  de  vie  chasseur-cueilleur  à  un  mode  de  vie  sédentaire  et  développent  la 

domestication des végétaux et des animaux. C’est aux alentours de 10 600 BP que les premières 

preuves de ce mode de vie sont observées hors du Proche-Orient (Chypre ; Vigne et al., 2012) et il 

faut attendre 6 500 BP pour que toute l’Europe tempérée soit « néolithisée ». Cette néolithisation de 

l’Europe s’est faite via deux courants : le courant Danubien et le courant Méditerranéen (fig.  10 ; 

par exemple : Childe, 1925 ; Zvelebil, 2001)

Trois théories ont été proposées pour expliquer les modalités de diffusion du mode de vie 

néolithique en Europe :

• la  théorie  migrationniste défend  l’idée  d’un  remplacement  des  chasseurs-cueilleurs 

autochtones par des fermiers allochtones venus du Proche-Orient renouvelant ainsi le pool 

génétique. Cette théorie peut s’expliquer par deux mécanismes : le premier est la diffusion 

démique et  le  second la  colonisation « leapfrog » qui  se définit  comme l’installation de 

petits groupes au sein d’aires d’exploitation optimales et formant des enclaves parmi les 

groupes autochtones (Zvelebil 2001) ;
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• la théorie culturaliste, qui soutient que la Néolithisation de l’Europe a eu lieu uniquement 

par contact et diffusion culturelle. Cette théorie exclut complètement l’idée de migrations 

(Zvelebil 2001) ;

• la théorie  intégrationniste est une théorie plus intermédiaire entre les deux précédentes. 

Elle accepte l’idée de migrations et de colonisation de type « leapfrog » mais intègre aussi la 

notion de métissages entre les groupes autochtones et les populations qui arrivent du Proche-

Orient (Zvelebil 2001).

Pour une synthèse de ces différentes idées, nous renvoyons à des ouvrages de référence (par 

exemple :  Childe  1925 ;  Bailloud  et  al. 1986 ;  Guilaine  1998 ;  Zvelebil  2001) et  nous  ne 

présenterons ici que les principaux résultats apportés par l’ADN ancien.

a. Les marqueurs uni-parentaux

Les données obtenues au cours des dernières décennies sur les marqueurs uniparentaux ont 

permis de mettre en évidence une forte diversité des lignées maternelles (haplogroupes ; Fernández 

et al., 2014) en rupture presque totale avec les pools de chasseurs-cueilleurs établis sur ces mêmes 

territoires. En effet, le pool génétique maternel des chasseurs-cueilleurs précédemment établis en 

Europe semble avoir été remplacé par les haplotypes des populations migrantes  (Bramanti  et al., 
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Figure 10: Diffusion du Néolithique en Europe (Source : F. Giligny, in J.-P. Demoule  
(dir.), La révolution Néolithique en France, La Découverte, 2007)



2009 ; Haak et al., 2010 ; Hervella et al., 2012). Le grand nombre de données accumulées a permis 

de documenter de nombreuses régions d’Europe et de mettre en évidence que, dans chaque région, 

ce sont les mêmes haplogroupes qui sont retrouvés et que seules les fréquences varient, ce qui a  

conduit G. Brandt et collaborateurs à parler de « package mitochondrial néolithique » (Brandt et al. 

2015).

Par  ailleurs,  la  proximité  avec  les  données  disponibles  en  Anatolie et  au  Proche-Orient 

semble cohérente avec une diffusion du Néolithique par migration depuis ces régions (Haak et  

al., 2010 ; Fernández et al., 2014 ; Mathieson et al., 2015).

b. Les données paléogénomiques

Des données obtenues sur des fermiers néolithiques d’Anatolie (Turquie, 6 700 BP) et de la 

Mer Egée (6 500 BP) ont montré que ces deux groupes sont ceux qui ont le plus contribué aux 

génomes  des  premiers  fermiers  Européens  (E.E.  Harris  2017).  Des  analyses  menées  sur  des 

individus  d’Europe  (allant  de  la  Hongrie  à  l’Espagne)  ont  démontré  que  la  contribution  des 

chasseurs-cueilleurs aux génomes des fermiers européens était inférieure à 10 %, suggérant ainsi 

une faible admixture entre les populations migrantes et les populations indigènes (Harris, 2017). De 

manière générale, ces données soutiennent l’idée d’une diffusion démique qui plus est menée à 

parts égales par les hommes et les femmes (Harris, 2017).

Désormais,  les  données  disponibles  permettent  de  discuter  de  ce  phénomène  à  l’échelle 

régionale et d’observer des processus différents en fonction des zones étudiées (Harris, 2017).

Ces  données  sont  valables  jusqu’au  Néolithique  récent  qui  marque  une  nouvelle  phase 

majeure de transformation des pools génétiques européens.

II. La fin du Néolithique et l’âge du Bronze

II.1. Les marqueurs uni-parentaux

En 2013, une étude publiée par G. Brandt et collaborateurs  (Brandt  et al. 2013) portant sur 

l’ADN mitochondrial de 364 individus datés du Néolithique ancien au début de l’âge du Bronze en 

Europe Centrale met en évidence une nouvelle discontinuité maternelle entre les groupes culturels 

d’Europe. Ces discontinuités sont celles correspondantes aux évènements C et D (fig. 11) qui ont eu 

lieu au Néolithique récent.
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L’évènement  C (fig.  11b correspond à l’émergence de la culture cordée (Corded Ware 

Culture ; CWC) aux alentours de 2 800 BC dont les groupes se sont répandus en Europe de l’Est et 

en Europe Centrale (fig. 11a). L’évènement D est lui associé à l’émergence et à la diffusion de la 

culture campaniforme (Bell Beaker Culture ; BBC) vers 2 500 BC en Europe de l’Ouest (fig. 

11b). À ces cultures sont associés les haplogroupes mitochondriaux I, U2, T1, U4 et U5.
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Figure 11: (a) Réparition des complexes chrono-culturels en Europe à la fin du Néolithique et au  
début de l’âge du Bronze (Fischer et al., 2018) et (b) : Les composantes mitochondriales en Europe, du  

Mésolithique à aujourd’hui (modifié d’après Brandt et al., 2013)



Comme illustré sur la figure 4b, ces haplogroupes passent de 0 % à presque 15 % (courbe 

jaune) vers 2 800 cal. BC et on observe, de façon concomitante une diminution des haplogroupes 

spécifiques du Néolithique (courbe marron) qui se poursuit au cours de la phase D jusqu’à atteindre 

sa fréquence la plus basse vers 2 500 cal. BC. Au même moment, les fréquences des haplogroupes 

du Néolithique récent et du début de l’âge du Bronze diminuent (jusqu’à 0 % pour ces derniers) 

alors que les haplogroupes caractéristiques des chasseurs-cueilleurs augmentent. Ces haplogroupes 

chasseurs-cueilleurs (courbe grise) qui  disparaissent vers 5 500 cal.  BC réapparaissent de façon 

sporadique aux cours des millénaires suivants. Ces phénomènes de variations de fréquences peuvent 

s’expliquer  par  les  remplacements  de  population  (baisse  des  fréquences  des  haplogroupes 

autochtones  et  augmentation  /  apparition  des  haplogroupes  allochtones)  ainsi  que  par  les 

résurgences  de  lignées  plus  ancestrales  en  lien  avec  le  métissage  des  populations  locales  et 

migrantes. Les résurgences liées au métissage de populations autochtones et allochtones ne sont pas 

observables dès l’arrivée des nouvelles populations et interviennent après un délai.

Par ailleurs, les données ont permis de démontrer (i) des liens (lignées maternelles mais aussi 

paternelles) entre les Kourgans (Sibérie) et les groupes CWC et (ii) des affinités entre les CWC et 

les populations modernes d’Europe de l’Est et du Caucase  suggérant un flux de gènes de l’Est 

vers  l’Europe  Centrale  principalement  influencé  par les  cultures  kourganes (Brandt  et  al. 

2013). Ce schéma semble différent pour l’Europe de l’Ouest et les groupes BBC partagent plus 

d’affinités avec les populations de la péninsule Ibérique, permettant ainsi de proposer un flux de 

gènes depuis l’Europe du Sud-Ouest vers l’Europe Centrale (Brandt et al. 2013), ce qui est cohérent 

avec les données archéologiques qui proposent le Portugal comme point d’émergence des groupes 

BBC (Lemercier 2005).

G. Brandt et collaborateurs ont permis de poser les premiers jalons permettant de comprendre 

les transitions qui ont eu lieu à la fin du Néolithique. Cependant, cette étude, bien que conséquente,  

ne portait que sur des marqueurs uni-parentaux et sur l’Europe centrale ce qui ne permet pas de 

dresser un bilan plus global à l’échelle européenne.

II.2. Les données paléogénomiques

Il  a  fallu  attendre  2015  pour  que  deux  études  paléogénomiques,  à  l’échelle  européenne, 

discutent de la mise en place des populations de la fin du Néolithique et de l’âge du Bronze. Il s’agit 

des publications de W. Haak  et al. « Massive migration from the Steppes was a source for Indo-

European languages in Europe » et de M. Allentoft  et al. « Population genomics of Bronze Age 

Eurasia ». Ces deux articles ont lancé une dynamique de recherche sur ces périodes allant de 2500 
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BC jusqu’au début de l’âge du Fer. D’autres études, à l’échelle européenne, ou plus locales, ont vu 

le jour dans les années suivantes. Ces travaux ont porté sur les groupes campaniformes à l’échelle 

de l’Europe (Olalde et al. 2018), sur les groupes chalcolithiques et âge du Bronze de la péninsule 

Ibérique (Szécsényi-Nagy et al., 2017 ; Olalde et al., 2019) mais aussi des Balkans (Damgaard et  

al. 2018).

Les données paléogénomiques obtenues par W. Haak et collaborateurs (2015) ainsi que par M. 

Allentoft et collègues (2015) ont confirmé les résultats précédemment mis en avant par Brandt et al. 

L’ACP présentée par W. Haak et al. (2015) permet de visualiser les différents groupes anciens en 

Eurasie  (fig. 12).  Les  individus  anciens  sont  « projetés »  sur  une  ACP construite  à  partir  des 

populations modernes d’Europe et du Proche-Orient (voir Partie 2 Chapitre 2). Plusieurs clusters 

sont individualisés :

• les chasseurs-cueilleurs de l’Europe de l’Ouest, en bleu ;

• les  fermiers  Néolithiques,  en  orange.  Ces  individus  du  Néolithique  ancien  et  moyen  se 

rapprochent  des  populations  du  Proche-Orient,  illustrant  ainsi  le  remplacement  des 

populations locales par des groupes venus d’Anatolie ;

• les  individus  CWC,  Néolithique  récent  et  Bronze  ancien,  en  vert.  Ces  individus  se 

« déplacent » vers les individus de l’Est de l’Europe et du Caucase (EHG : Eastern Hunther-

Gatherers ;  Yamnaya)  et  occupent  une  position  intermédiaire  entre  les  fermiers  du 

Néolithique et les groupes pastoralistes des Steppes.

Les individus associés à la culture cordée d’Allemagne sont ceux se rapprochant le plus des 

individus Yamnaya et portent jusqu’à 75 % d’ancestralité liée aux Yamnaya, ce qui témoigne d’une 

migration massive d’Europe de l’Est / Caucase vers l’Europe Centrale  (Allentoft et al., 2015 ; 

Haak et al., 2015). Les groupes culturels qui succèdent aux CWC se différencient, notamment par 

leur  proportion  de  l’ancestralité  Yamnaya,  qui  a  tendance  à  diminuer  au  cours  des  périodes 

suivantes.  W. Haak et  collègues  mettent  en évidence  que cette  dilution est  liée  à  l’arrivée des 

groupes Bell Beaker et Unetice, ce qui a aussi été explicité par l’étude de M. Allentoft  et al., qui 

démontre que les individus CWC partagent plus d’affinités avec les Yamnaya que les individus 

BBC d’Europe Centrale (Allentoft et al. 2015).

De plus, ils observent au sein des populations modernes un gradient nord-est / sud-ouest, les 

populations du nord-est partageant plus d’affinités avec les individus Yamnayas que les populations 
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du sud-ouest. Ces résultats ont été confirmés par d’autres études (Allentoft et al., 2015 ; Juras et al., 

2018).

En Europe,  la  diffusion  de  cette  « steppe-related  ancestry »  s’est  effectuée  grâce  à 

l’expansion de deux cultures majeures : la culture cordée et le campaniforme. Ce changement 

brutal est aussi perçu via les marqueurs uniparentaux, confirmant ainsi les résultats obtenus par 

Brandt et collègues en 2013. Par exemple, l’haplogroupe maternel N1a, répandu en Europe Centrale 

au  Néolithique  disparait  au  Néolithique  final  et  à  l’âge  du  Bronze  et,  concernant  les  lignées 

paternelles, la diversité observée au Néolithique chute drastiquement et n’est plus représentée que 

par les haplogroupes R1a et R1b à partir du Néolithique final (fig. 13).
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Figure 12: ACP réalisée avec des données génomiques et représentant l’évolution des groupes  
culturels en Europe, du Mésolithique jusqu’à l’âge du Bronze (modifié d’après Haak et al., 2015)



Cependant,  si  ce  schéma est  valable  pour  l’Europe,  des  variations  régionales  ont  pu  être 

démontrées pour d’autres régions que l’Europe Centrale.

En effet, dans le contexte de l’évolution des populations européennes, le campaniforme a un 

statut  particulier  et  plus  complexe que  les  cultures  archéologiques  plus  anciennes,  puisqu’il  ne 

correspond pas à une population génétiquement homogène (fig.1 ;  Olalde  et  al.,  2018).  Les 

données récemment publiées ont fourni des arguments convaincants en faveur de la combinaison 

de deux processus distincts, à savoir la transmission culturelle et la migration humaine, dans 

différentes  régions,  responsables  de 

l’expansion  du  complexe  culturel 

campaniforme.

Ainsi,  en  Grande-Bretagne,  les 

résultats  ont  montré  que  c’est  la 

migration  des  groupes  campaniformes 

originaires  d’Europe  centrale  qui  a 

impacté le pool génétique  (Olalde  et al. 

2018),  alors  que  pour  la  péninsule 

Ibérique,  les  données  ont  montré  une 

continuité  génétique  régionale  entre  les 

groupes  du  Néolithique  et  de  l’âge  du 

Bronze  (sans  migration  majeure  de 

groupes  allochtones)  favorisant  la 
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Figure 13: Fréquence des haplogroupes Y en Allemagne au Néolithique et à l’âge du  
Bronze (d’après la base de données publiée par D. Reich ;  

https://reich.hms.harvard.edu/datasets)

Figure 14: Proportion de « steppe-related  
ancestry » (en noir) dans les groupes associés à la  

culture Campaniforme en Europe (Olalde et al., 2018)



transmission  culturelle  du  campaniforme  entre  les  régions  du  sud  et  du  centre/nord-ouest  de 

l’Europe (Szécsényi-Nagy et al., 2017 ; Olalde et al., 2018). De plus, l’absence de migration au sein 

de la péninsule Ibérique a conduit à la quasi-absence de « steppe-related ancestry » dans le groupe 

âge du Bronze de la région (fig.1).

Ces données paléogénomiques obtenues au cours des dernières années ont aussi conduit les 

auteurs à discuter de la  diffusion des langues Indo-Européennes, ce qui a soulevé de nombreux 

débats au sein de la communauté des archéologues. En effet, deux hypothèses sont généralement 

débattues pour discuter de l’origine et de la diffusion des langues Indo-Européennes :

• la théorie Anatolienne, qui propose que les langues Indo-Européennes émergent en Anatolie 

durant le Néolithique et soient ensuite diffusées lors de la néolithisation ;

• la  théorie  des  Steppes,  qui  propose  que  les  langues  Indo-Européennes  arrivent  avec  les 

pasteurs des Steppes. Cette dernière est l’hypothèse soutenue par les résultats des analyses 

paléogénomiques qui apportent la preuve d’une migration massive venue des Steppes autour 

de 2500 BP.

De façon plus générale, la notion de migrations et de remplacement de population est très débattue 

par les archéologues, comme en témoigne les nombreux articles qui ont fait suite aux publications 

de W. Haak et al. (2015) et de M. Allentoft et al. (2015). En 2017, deux articles ont été publiés dans 

le numéro 356 (vol. 91, 2017) d’Antiquity par V. Heyd  (Heyd 2017) et par K. Kristiansen  et al. 

(Kristiansen et al. 2017) auxquels J. Guilaine a adressé une réponse en 2018 (Guilaine 2018).

Certains voient dans ces publications un retour aux idées de G. Kossinna (1858-1931). Ce 

dernier propose en effet  que les cultures archéologiques  correspondent à  des ethnies et  que les 

limites de distribution des artefacts correspondent à des limites ethniques et linguistiques (Heyd, 

2017).  Malheureusement  ses  idées  ont  été  largement  reprises  dans  les  années  1930  à  des  fins 

politiques et idéologiques. Ce qui a été majoritairement reproché à ces études est l’utilisation d’une 

équation de type « Volg = Kultur » ainsi que des explications mono-causales et trop simplistes pour 

expliquer la complexité des évènements survenus en Europe au cours du 3ᵉ millénaire avant J.-C.

III. L’âge du Fer

La période suivante, correspondant à l’âge du Fer reste, du point de vue de la génétique, 

méconnue. Jusqu’en 2019, quelques études paléogénétiques étaient disponibles pour l’Allemagne 

(Knipper et al. 2014), l’Espagne (Núñez et al. 2016) et l’Italie (Serventi et al. 2018) mais ces études 
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concernaient  un  faible  nombre  d’individus.  Quelques  données  génomiques  étaient  disponibles, 

notamment en Angleterre (Martiniano et al., 2016 ; Schiffels et al., 2016), en Hongrie (Gamba et al. 

2014), en Bulgarie ainsi qu’en Croatie (Mathieson et al. 2018) mais ce n’est qu’avec la publication 

de Olalde et collaborateurs (Olalde et al. 2019) qu’un plus grand nombre de génomes a été généré 

pour cette période, passant ainsi à 26 le nombre d’individus disponibles (fig. 15, tableau 2).
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Figure 15: Répartition géographique des données paléogénétiques et  
paléogénomiques disponibles pour des individus ou des groupes de l’âge du Fer en Europe



Tableau 2: Données paléogénétiques et paléogénomiques disponibles pour l’âge du Fer en Europe

Pays Types de données Nb ind. publiés Référence
Allemagne Lignées maternelles 9 Knipper et al., JAS 2014
Espagne Lignées maternelles 25 Nunez et al., PLOSone 2016

Italie Lignées maternelles 10 Serventi et al., AHB 2018
Total 44

Angleterre Génomes complets 3 Schiffels et al., Nature 2016
Angleterre Génomes complets 1 Martiniano et al., Nature 2016
Bulgarie 1 Mathieson et al., Nature 2015
Croatie 1 Mathieson et al., Nature 2015

Espagne
« Genome-wide » data 

(SNPs)
19 Olalde et al., Science 2019

Hongrie Génome complet 1 Gamba et al., Nature Com. 2014
Total 26

III.1. Les marqueurs uni-parentaux

Les quelques études disponibles concernent non seulement un  faible nombre d’individus 

mais aussi une région géographique voire même un site donné et ne discutent que très peu des 

affinités de ces groupes avec les groupes anciens présents pour une même région.

a. Le cas de l’Allemagne

L’étude,  publiée par C. Knipper et collègues (2014) porte à la fois sur les isotopes et sur 

l’étude  de  l’ADN  ancien.  Les  individus  choisis  pour  cette  étude  proviennent  tous  du  site  du 

Glauberg (Hesse) et sont datés du Hallstatt D1-D2-D3 et de La Tène A, entre 600 et 400 BC. Ce site 

a  révélé  des  tombes  exceptionnelles,  riches  en  mobilier,  au  sein  de  tumulus  mais  aussi  des 

inhumations dans des fossés ainsi que plusieurs sépultures dites « non normatives » qui accueillent 

jusqu’à  8  individus  dans  des  fosses  de  stockage.  Les  analyses  en  ADN ancien  concernent  27 

individus et seul l’ADN mitochondrial a été ciblé afin de discuter d’éventuels liens de parentés, 

notamment entre les individus issus des sépultures multiples. Sur les 27 individus analysés, seuls 11 

ont livré des résultats exploitables. Les résultats ont montré que seuls deux individus pouvaient 

avoir  un  lien  maternel  et  la  forte  diversité  mitochondriale  observée  au  sein  de  chaque  fosse 

démontre  que  le  lien  maternel  n’est  pas  celui  qui  prévaut  dans  le  dépôt.  Les  données 

archéologiques, notamment le fait que les sépultures les plus riches concernent des enfants, vont 

dans le sens de celui, déjà observé sur d’autres sites et dans la littérature, d’une transmission du 

statut social. Ces données iraient dans le sens de la patrilinéarité, hypothèse évoquée par certains 

auteurs ayant travaillé sur les textes classiques, comme S. Lewuillon (1990) ou P. Lamoine (2006).
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La  confrontation  des  données  archéologiques,  génétiques  et  isotopiques  montre  que  les 

individus inhumés dans les fosses de stockage sont différents,  avec un régime alimentaire plus 

pauvre en protéines animales et des marqueurs de stress plus importants sur le squelette, laissant 

envisager que ces individus pourraient correspondre à des travailleurs ayant contribué à la richesse 

et au prestige de ce site « princier » (Knipper et al., 2014).

Les  données  obtenues  par  cette  étude  ont  été  utilisées  pour  discuter  de  la  structuration 

sociale  de  ce  groupe,  mais  n’ont  pas  été  exploitées  pour  discuter  des  liens  avec  les  groupes 

antérieurs présents sur le territoire.

b. Le cas de l’Espagne

L’étude publiée par C. Nunez et coll.  (2016), présente les données génétiques maternelles 

obtenues  sur  25  individus  du  site  de  La  Hoya  (Alava,  Pays  Basque)  au  nord  de  la  péninsule 

Ibérique. Le site de La Hoya est un village considéré comme l’un des plus importants à la fin de 

l’âge du Bronze et à l’âge du Fer qui aurait été détruit violemment vers 600 BC et complètement 

abandonné au siècle suivant. Des données archéologiques proposent que les descendants du site de 

La Hoya se soient installés sur une colline voisine pour reconstruire un village qui correspondrait à 

l’actuel village de Laguardia. Le but de cette étude était d’obtenir des données génétiques pour le 

site archéologique de La Hoya et de les comparer aux données génétiques actuelles de groupes 

résidant dans la région. Pour les analyses en ADN ancien, 41 individus de La Hoya, correspondants 

au groupe des Celtibériens, ont été sélectionnés. Pour les analyses sur les populations actuelles, 51 

individus vivants proche de Laguardia ainsi que 56 individus de la province d’Alava (où se situe La 

Hoya) ont été sélectionnés.

Les résultats obtenus mettent en évidence que les groupes de la péninsule Ibérique, qu’ils 

soient préhistoriques ou historiques, ont tendance à se regrouper d’un point de vue géographique et/

ou chronologique. Cette continuité génétique au sein de la péninsule Ibérique a aussi été démontrée 

par  d’autres  études,  notamment  celles  de A.  Sczécsényi-Nagy  et  al. (2018)  ou I.  Olalde  et  al. 

(2019).

Les analyses comparant les données génétiques obtenues à La Hoya avec celles obtenues pour 

les  populations  modernes  montrent  que la  diversité  observée à  l’âge du Fer  est  inclue  dans  la 

variabilité moderne mais ne permettent pas de confirmer ou de rejeter l’hypothèse d’une continuité 

généalogique entre les individus de La Hoya et de Laguardia.
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Par ailleurs, les résultats exploités à l’échelle intra-site mettent en évidence des partages de 

lignées maternelles entre individus. Deux individus immatures, inhumés au sein du même groupe, 

partagent la même lignée maternelle, impliquant donc un possible lien de parenté (maternel) entre 

ces deux enfants. Les autres individus partageant des lignées maternelles ne sont pas inhumés au 

sein des mêmes tombes, ce qui pourrait, encore une fois, être mis en lien avec une hypothèse de 

société patrilinéaire.

Contrairement  à  l’article  publié  pour  le  site  du Glauberg en Allemagne (Knipper  et  al., 

2014), les objectifs de cette étude ne sont pas d’aborder les questions liées au statut des individus ou 

à l’organisation sociale du groupe.

c. Le cas de l’Italie

Cette  étude,  publiée  par  P.  Serventi  et  collègues  (2017),  chercher  à  documenter,  via les 

données mitochondriales, d’une part, la contribution de groupes de l’âge du Fer dans les populations 

modernes d’Italie  et,  d’autre  part,  à  discuter  de l’organisation du groupe inhumé sur le  site  de 

Novilara, daté du VIIIᵉ au VIIᵉ siècle avant J.-C. et correspondant au groupe des « Piceni ». Pour ce 

travail, 27 individus ont été sélectionnés et 10 individus ont livré des résultats exploitables.

Les données n’ont pas permis de démontrer de relations de parenté au sein des individus 

étudiés. Les analyses ont mis en évidence une faible diversité nucléotidique ainsi qu’une affinité 

génétique  entre  ce  groupe  de  l’âge  du  Fer  et  les  populations  modernes  du  centre  de  l’Italie, 

impliquant que les différents événements migratoires qui ont eu lieu après l’âge du Fer aient eu peu/

pas d’incidence sur la composition des pools génétiques maternels.

Les rares études publiées ayant généré des données paléogénétiques sur l’âge du Fer sont 

donc des études plutôt récentes, publiées entre 2014 et 2017 qui ont cherché à répondre à deux 

questions principales : l’organisation de l’espace funéraire et/ou du groupe ainsi  que la possible 

continuité  génétique entre  ces  groupes  et  les  populations  actuelles.  Ces trois études,  bien que 

ciblant des sites différents et des pays différents, tendent vers des résultats similaires :

• une  absence  de  regroupement  en  lien  avec  les  données  maternelles,  cohérente  avec 

l’hypothèse de patrilinéarité proposée pour ces populations ;

• une  continuité génétique maternelle entre les groupes de l’âge du Fer et les populations 

actuelles de la même région.
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À ce jour, six études ont généré des données paléogénomiques sur l’âge du Fer en Europe 

(tableau 2).

III.2. Les données paléogénomiques

a. L’Europe de l’Est et les Balkans

Les premières données paléogénomiques pour un individu daté de l’âge du Fer en Europe ont 

été  obtenues  par  C.  Gamba  et  collègues  (2014),  dans  une  étude  diachronique  qui  discute  des 

changements observables entre le Néolithique et l’âge du Fer dans les Grandes Plaines de Hongrie. 

Notons que l’individu de l’âge du Fer (IR1 ; 980-830 BC) échantillonné par l’équipe de Gamba est 

attribué à la culture Pré-Scythienne. Les principaux résultats de cette étude mettent en évidence une 

continuité au Néolithique, qui est interrompue au IIIᵉ millénaire avec l’arrivée de l’âge du Bronze 

en Europe (fig.  12).  Les deux individus  datés de l’âge du Bronze sont  plus semblables à ceux 

d’Europe Centrale, ce qui peut être mis en lien avec la densification des réseaux d’échanges entre 

cette  région  et  l’Europe  Centrale,  notamment  pour  l’approvisionnement  en  matière  première. 

L’individu de l’âge du Fer est plus proche des populations actuelles d’Europe de l’Est et d’Asie et 

sa position sur l’ACP diffère de celle des individus de l’âge du Bronze (fig. 16), permettant ainsi de 

proposer  que  ces  groupes  Pré-Scythiens  pourraient  être  originaires  de  l’est.  Par  ailleurs,  la 
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Figure 16: ACP réalisée avec des données génomiques et représentant l’évolution des populations en  
Hongrie, entre 5710 et 900 BC(Gamba et al., 2014)



population actuelle de Hongrie se situe entre les individus de l’âge du Bronze et celui de l’âge du 

Fer, suggérant que les populations modernes de cette région résultent du métissage des individus 

présents aux périodes anciennes.

Une étude plus récente a tenté de comprendre l’histoire génétique des Steppes eurasiennes 

et, entre autre, l’histoire des groupes Scythes (populations nomades vivant entre la Hongrie et la 

Roumanie à l’ouest, et la Mongolie et le nord-est de la Chine à l’est ; Damgaard et al., 2018). Les 

Scythes  sont  des  groupes  contemporains  de  ceux  de  l’âge  du  Fer  en  Europe  de  l’ouest.  Leur 

présence est attestée dans cette région entre 800 et 200 BC et, contrairement aux « Celtes », ils sont 

locuteurs de langue Iranienne. Tout comme les « Celtes » en Europe, plusieurs groupes sont définis 

géographiquement, mais ces groupes semblent unis par des pratiques culturelles communes. Les 

résultats obtenus par l’équipe de P. Damgaard permettent de démontrer que les différents groupes 

géographiques sont génétiquement différenciés.  Les deux principaux groupes distingués sont les 

Scythes Hongrois et les Scythes d’Asie Centrale. Un point intéressant mis en avant par cette étude 

est la composition génétique des Scythes de Hongrie qui est liée à la présence d’un héritage des 

populations d’Europe de l’Ouest qui se traduit par la proportion de fermiers d’Europe qui aurait été 

apportée par admixture avec les individus du Bronze final.

Ces données semblent corroborer celles obtenues par A. Juras et collaborateurs (2017) sur des 

génomes mitochondriaux complets d’individus Scythes de la Mer Noire. Cette étude a pu démontrer 

que ces groupes sont composés à la fois de lignées maternelles venant de l’Eurasie occidentale 

(74 % dont  une partie  semble être  héritée des chasseurs-cueilleurs  Européens et  une partie  des 

fermiers Néolithique d’Europe) et de lignées plus spécifiques à l’Eurasie orientale (26 % ; Juras et  

al., 2017).

b. L’Europe de l’Ouest

Tout comme les groupes de l’âge du Fer d’Europe de l’est, ceux de l’ouest commencent aussi 

à  être  étudiés.  Mais,  comme pour  les  études  précédemment  citées,  il  s’agit  principalement  de 

travaux diachroniques visant à comprendre l’évolution génétique d’une région au cours du temps. 

Jusqu’à  présent,  deux  zones  géographiques  ont  été  concernées :  l’Angleterre  et  la  péninsule 

Ibérique.

L’étude  publiée  par  S.  Schiffels  et  collègues  (2015)  avait  pour  objectif  de  documenter 

l’impact  des  migrations  ayant  eu  lieu  en  Grande-Bretagne,  notamment  l’impact  des  premières 

migrations anglo-saxonnes (400-650 BC), sur la composition génétique de la population britannique 
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actuelle. Pour répondre à cette question, 10 individus situés dans le sud-est de l’Angleterre et datés 

de l’âge du Fer jusqu’au milieu de la période Anglo-Saxonne ont été sélectionnés. Parmi ces 10 

individus, 3 sont associés à l’âge du Fer. Il s’agit des échantillons provenant des sites de Linton 

(N=1 ; 360-50 BC) et d’Hinxton (N=2 ; 170-26 BC).

Les  données  obtenues  ont  permis  de  mettre  en  évidence  que  les  individus  anciens  sont 

proches  des  populations  modernes  anglaises  et  écossaises  (Schiffels  et  al., 2015).  Cependant, 

quelques différences sont observées entre les groupes de l’âge du Fer et ceux de la période Anglo-

Saxonne :

• une proximité  génétique entre  les  individus de l’âge du Fer et  les populations  actuelles 

françaises et anglaises (fig. 17) ;

• une  proximité  génétique  entre  les  individus  Anglo-Saxons  et  les  populations  actuelles 

d’Ecosse et de Norvège (fig. 17) ;

• une légère différenciation génétique entre les individus de l’âge du Fer et ceux de la période 

Anglo-Saxonne.
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Figure 17: ACP réalisée avec des données génomiques et comparant les données obtenues  
pour les individus anciens d’Angleterre et les populations européennes actuelles (Schiffels et al., 

2016)



Une  autre  étude,  publiée  par  R.  Martiniano  et  collègues  (2016)  explore  aussi  l’histoire 

génétique de la Grande-Bretagne à travers l’étude de 9 individus issus de 3 sites archéologiques : un 

site attribué à l’âge du Fer (Melton, N=1, 210 BC – 40 CE), un cimetière romain (York, N=7, 200-

400 CE) et un site anglo-saxon (Norton, N=1, 650-910 CE). Les résultats confrontant les données 

obtenues sur ces individus avec les populations modernes européennes confirment ceux obtenus par 

Schiffels  (2015),  suggérant  ainsi  une  continuité  génétique  entre  les  populations  anciennes  et 

modernes depuis au moins l’âge du Fer.

L’étude la plus récemment publiée ayant généré des données génomiques pour l’âge du Fer 

est celle réalisée par I. Olalde et al. (2019). Ce travail s’inscrit dans une perspective diachronique 

visant l’étude de l’évolution génétique au cours des 8 derniers millénaires sur la péninsule Ibérique. 

Pour explorer cette histoire, 271 individus, dont 24 de l’âge du Fer, ont été étudiés  (Olalde  et al. 

2019). Les données compilées ont permis de confirmer que l’héritage des Steppes, qui arrive en 

Espagne autour de 2500 – 2000 BC est moins important que dans d’autres parties de l’Europe, 

notamment en Europe du Nord (Olalde et al. 2018 ; 2019) et qu’il est principalement apporté par les 

hommes, ce qui se traduit par un remplacement total des lignées Y (Olalde et al., 2019). De façon 

intéressante, les auteurs ont pu mettre en évidence que l’héritage lié à l’Europe Centrale et l’Europe 

du Nord augmente entre l’âge du Bronze et l’âge du Fer avec des proportions variées en fonction de 

la géographie et des langues parlées. Ainsi, les individus associés aux Celtibères (localisés au nord 

de la Meseta) sont ceux pour lesquels la proportion d’héritage d’Europe Centrale / Nord est la plus 

forte (jusqu’à 43 % ; Olalde et al., 2019) mais d’autres individus de l’âge du Fer, situés le long de la 

côte  méditerranéenne  et  n’étant  pas  locuteurs  de  langues  indo-européenne  (mais  de  langues 

ibériques)  montrent  aussi  cette  augmentation  (10  à  19 % ;  Olalde  et  al., 2019).  L’arrivée  de 

l’héritage des  Steppes,  souvent  mis  en relation  avec la  diffusion des  langues  indo-européennes 

(Haak  et al., 2015), semble obéir à un schéma différent pour la péninsule Ibérique. En effet, les 

populations modernes basques, locutrices d’une langue non indo-européennes sont celles qui sont 

génétiquement les plus proches des populations de l’âge du Fer d’Espagne.

Par  ailleurs,  les  3  études  présentées  ici  ont  permis  de  déterminer  les  haplogroupes 

mitochondriaux ainsi que les haplogroupes du chromosome Y. Parmi les 28 individus, 14 sont des 

hommes et tous, sauf un, sont porteurs de l’haplogroupe R1b. Cet haplogroupe est considéré comme 

un marqueur de l’arrivée des pasteurs des Steppes en Europe (Allentoft  et al., 2015 ; Haak et al., 

2015). Au sein des populations modernes européennes,  il  est  l’haplogroupe le plus fréquent (sa 

fréquence varie de 40 à 50 %, Roostalu et al., 2007).
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III.3. Synthèse

La  présentation  de  ces  données  montre  à  quel  point  l’âge  du  Fer  reste  une  période 

chronologique  peu  exploitée d’un  point  de  vue  génétique.  Outre  le  faible  nombre  d’études 

publiées,  nous notons  aussi  une  forte  hétérogénéité  des  données,  que  ce  soit  dans  le  nombre 

d’individus étudiés et le type de sites archéologiques ciblés ainsi que dans les questions abordées. 

Ce constat est valable non seulement pour les données sur les marqueurs uni-parentaux mais aussi 

pour  les  données  génomiques,  pour  lesquelles  le  nombre  d’étude  est  encore  plus  faible  et  ne 

concerne chaque fois que quelques individus, issus d’un ou plusieurs sites, et non un groupe ou une 

population. Cela met en exergue la difficulté de travailler sur cette période et de confronter des 

données variées. Néanmoins, ce manque de données génétique, pour l’instant, est contrebalancé par 

la  richesse  de  la  documentation  archéologique  ainsi  que  l’existence  de  textes  Classiques  nous 

renseignant  sur  ces  populations  de  l’âge  du  Fer.  L’intérêt  est  alors  de  confronter, 

systématiquement, les différentes données disponibles afin de mieux appréhender ces sociétés 

protohistoriques.
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L’apport des données obtenues sur l’ADN ancien

• Trois évènements majeurs ont façonné génétiquement les populations modernes européennes :

• L’arrivée des hommes du Paléolithique, aux alentours de 34 000 BP ;

• L’arrivée des fermiers du Néolithique ;

• L’arrivée  des  pasteurs  des  Steppes  aux alentours  de  2500 BC,  associés  à  l’expansion des 
cultures CWC et BBC.

• Ces trois évènements ont apporté des composantes génétiques que l’on retrouve encore dans 
les populations actuelles, en proportions différentes selon les régions.

• Les données disponibles pour l’âge du Fer sont encore parcellaires.

Contributions of data obtained on ancient DNA

• Three major events have genetically shaped modern European populations :

• The arrival of the Paleolithic humans, around 34,000 BP ;

• The arrival of Neolithic farmers ;

• The arrival of Steppe pastoralists around 2500 BC, associated with the expansion of CWC and 
BBC cultures.

• These  three  events  have  brought  genetic  components  that  are  currently  found  in  modern 
populations, with varying proportions according to their geographical location.

• The data available for the Iron Age are only limited.



CHAPITRE 3 : OBJECTIFS & PROBLÉMATIQUES

L’Europe protohistorique a marqué l’histoire des Hommes. Au cours du IIIᵉ millénaire avant 

J.-C., d’importants changements ont lieu et se reflètent au niveau archéologique par la diffusion de 

deux entités culturelles majeures : la culture de la Céramique Cordée, à l’Est, et le Campaniforme, à 

l’Ouest. Ces changements se traduisent, comme nous l’avons exposé précédemment (cf. La fin du 

Néolithique et l’âge du Bronze), par un renouvellement de populations. Au niveau des marqueurs 

génétiques uniparentaux, cela se traduit par l’arrivée de nouvelles lignées mitochondriales et un 

remplacement  des  lignées  paternelles.  Au niveau génomique,  ces  individus  sont  porteurs  d’une 

ascendance dite ‘Yamnaya’, i.e. des pasteurs venus des Steppes pontiques et caspiennes. La période 

qui fait suite à ces changements, l’âge du Bronze, se caractérise par la mise en place de nombreux 

réseaux  d’échanges.  Au  niveau  culturel,  plusieurs  complexes  sont  ainsi  identifiés,  comme,  par 

exemple, le Complexe Atlantique sur la façade ouest de l’Europe. Les quelques 2000 ans de l’âge 

du Bronze font ensuite place à la période qui nous intéresse plus particulièrement ici, l’âge du Fer. 

Cette  période,  ainsi  que  nous  l’avons  énoncé  précédemment  (cf. Chapitre  1.  L’âge  du  Fer  en 

Europe : données archéologiques),  est subdivisée en deux : le Premier et  le Second âge du Fer. 

Plusieurs complexes culturels  sont définis  pour le  Premier âge du Fer,  comme,  par  exemple le 

Hallstatt en Europe Centrale, parfois considéré comme point d’émergence de ce Premier âge du Fer, 

ou le complexe médio-Atlantique, à l’Ouest, qui semble s’inscrire dans la continuité du complexe 

Atlantique défini pour l’âge du Bronze. Le Second âge du Fer, autrefois considéré comme une entité 

unique qui aurait émergée en Europe Centrale et en Bohême avant de se diffuser sur une large partie 

de l’Europe (de la Hongrie à la façade Atlantique), est désormais considéré comme pluriel. Ces 

deux  façons  d’appréhender  l’Europe  à  l’âge  du  Fer  posent  ainsi  de  nombreuses  questions,  à 

commencer par l’origine des individus. En effet, bien que les récentes études mettent en évidence la 

diversité des cultures de l’âge du Fer, tous les chercheurs admettent qu’il existe une certaine unité 

(notamment artistique avec, comme exemple le plus manifeste, le thème des dragons affrontés) au 

sein de ces groupes. Il est alors raisonnable de se demander quels sont les mécanismes à l’origine de 

ces points communs et de ces divergences culturelles. Est-on face à un phénomène de migration ? 

D’acculturation ? Ou d’un phénomène mixte impliquant à la fois l’hypothèse de migration et celle 

de contacts ? Il est intéressant de noter que si les réseaux d’échanges sont bien documentés au 

niveau archéologique, ils ne le sont pas, ou très peu, au niveau biologique. En effet, les premières 
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études paléogénétiques portant sur des groupes de l’âge du Fer n’ont été publiées que récemment, 

avec la première étude en 2014 (Knipper et al., 2014). Depuis, si les travaux sur ces groupes ont vu 

leur  effectif  augmenter,  le  nombre  d’individus  ainsi  que les  questions  adressées  par  ces  études 

restent plutôt limités. Or, à chaque fois que de telles analyses ont été menées, elles ont permis de 

réaliser de grandes avancées concernant la compréhension des groupes, comme le démontrent les 

nombreuses études concernant la période du Néolithique ou de l’âge du Bronze. Nous l’avons vu 

(cf.  Chapitre 2. La génétique,  un outil  précieux pour reconstruire les évènements du passé), les 

études  paléogénétiques  et  paléogénomiques  appliquées  à  ces  groupes  ont  permis  d’apporter  de 

nouveaux arguments convaincants pour discuter des scénarios de mise en place de ces cultures. 

L’âge  du  Fer  se  révèle  être  une  période  particulièrement  intéressante  pour  adresser  ce  type  de 

questions car, outre les données archéologiques, des témoignages indirects, laissés par des groupes 

contemporains tels que les Grecs ou les Romains, sont aussi disponibles. L’obtention de données 

paléogénétiques  et/ou  paléogénomiques  est  donc  une  opportunité  de  confronter  à  la  fois  des 

données biologiques, archéologiques et littéraires. Mais les données archéologiques et littéraires ne 

témoignent  pas uniquement  des réseaux d’échanges  (notamment d’échanges  économiques).  Ces 

témoignages permettent aussi d’esquisser le portrait de ces sociétés du Second âge du Fer. Ainsi, 

pour la Gaule et ses habitants les Gaulois, les sources dessinent une population éclatée en nombreux 

groupes, identifiés par des noms, qui nous sont transmis et qui ont laissé une trace dans notre France 

actuelle,  comme par  exemple  les  ‘Arvernes’  (groupe  alors  réparti  sur  l’actuelle  Auvergne),  les 

‘Parisii’ (pour  Paris)  ou  les  ‘Carnutes’  (Chartres). Les  données  archéologiques,  et  plus 

particulièrement les données funéraires, témoignent aussi de cette diversité des groupes du Second 

âge du Fer en Gaule. Cependant, malgré cette apparente diversité, des points communs semblent 

indéniables, comme une organisation sociale hiérarchisée et l’importance de la filiation. Là encore, 

des données paléogénétiques/paléogénomiques apporteraient des arguments biologiques permettant 

de renouveler la documentation. Pour les périodes plus anciennes, que ce soit au Néolithique ou à 

l’âge du Bronze, les études en ADN ancien ont apporté de précieuses informations pour discuter de 

l’organisation  de  l’espace  funéraire  et  a fortiori de  l’organisation  sociale  ainsi  que  des  modes 

matrimoniaux et  des  systèmes  de  filiation.  Ces  études  ont  porté  sur  des  groupes  couvrant  une 

période allant parfois jusqu’à 800 ans, et ont tout de même permis de proposer des hypothèses de 

patrilocalité, d’exogamie ou bien de patrilinéarité. L’application de ces approches sur des groupes 

gaulois  semble  encore  plus  pertinente  car  les  ‘groupes’ identifiés  couvrent  généralement  une 

période chronologique réduite (rappelons que le Second âge du Fer, pour la Gaule, couvre à peine 

450 ans). Ainsi, les ‘groupes’ ciblés ne correspondraient qu’à quelques centaines d’années et donc à 
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un nombre réduit de générations, permettant d’avoir accès à un groupe, à une ‘famille’ ou en tout 

cas à une communauté plus réduite et peut-être plus représentative.

L’enjeu de ce travail est donc multiple et vise, si ce n’est à résoudre les questions mises en 

évidence,  à  proposer  une  documentation  innovante  permettant  de  renouveler  les  débats  sur  les 

groupes du Second âge du Fer en France. Nos objectifs ont été « découpés » selon une approche 

multiscalaire  afin  de  discuter  des  groupes  à  l’échelle  (i) locale,  (ii) régionale  et  enfin  (iii) 

continentale.

Notre premier objectif  est de discuter de ces groupes à l’échelle locale. Chaque site ciblé 

possède ses particularités et se distingue des nécropoles contemporaines retrouvées dans une même 

région. Des études récentes ont démontré l’importance de maîtriser les contextes locaux, notamment 

le fonctionnement de la communauté étudiée afin de les intégrer dans des études plus vastes de 

dynamiques de populations (Veeramah, 2018). Nous avons donc voulu aborder le fonctionnement 

des communautés afin de confronter l’organisation apparente de l’espace funéraire (organisation 

perceptible via la présence d’un ou de plusieurs enclos, d’un tumulus…) aux données biologiques 

(âge, sexe, lignée maternelle et/ou paternelle) et discuter ainsi des choix funéraires.  Qui sont les 

individus  qui  ont  accès  à  la  nécropole ?  Le  groupe inhumé au sein  de  la  nécropole  est-il 

familial  ou  cosmopolite ?  La  structuration  de  l’espace  funéraire  est-elle  le  reflet  d’une 

structuration  sociale  et/ou  biologique  de  la  communauté  inhumée ? Par  ailleurs,  la 

caractérisation  des  lignées  maternelles  et  paternelles  permettra  aussi  de  discuter  des  modes 

matrimoniaux et des systèmes de lignages et de les mettre en regard des données archéologiques et 

littéraires  disponibles.  La  compilation  de  ces  données  permettra  de  mieux  appréhender  le 

fonctionnement de chaque communauté et de les mettre en regard des contextes régionaux.

Le second objectif est la comparaison de plusieurs sites localisés au sein d’une même région 

géographique (la vallée de la Seine et ses marges) mais qui sont culturellement distincts afin de 

confronter la diversité culturelle à la diversité biologique. Par ailleurs, nous disposons, pour cette 

région, de données génétiques pour des groupes du Néolithique et de l’âge du Bronze (Rivollat et  

al., soumis ; Brunel  et al., soumis) ce qui nous permettra de tester les dynamiques régionales des 

groupes  d’un  point  de  vue  diachronique.  Alors,  les  données  génétiques,  couplées  aux  indices 

archéologiques, permettront de discuter des réseaux d’échanges de biens et d’individus notamment 

en regard de l’axe fluvial majeur de cette moitié nord de la France, à savoir la Seine. Les groupes 

ciblés  entretiennent-ils  des  liens  particuliers  avec  des  régions  voisines ?  Les  indices 
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archéologiques d’échanges matériels sont-ils des témoins indirects d’échanges biologiques ? 

En outre, nous pourrons discuter de l’évolution des groupes du Second âge du Fer dans une région 

géographique donnée, notre corpus ciblant des groupes couvrant toute cette période. L’ensemble des 

données apportera un éclairage inédit sur les liens entre diversité biologique et culturelle de ces 

groupes, mais aussi sur les liens inter-sociétaux. Dans une synthèse récente sur l’Europe celtique à 

l’âge du Fer, O. Buchsenschutz et collaborateurs (2015) rappellent que pour les contextes de la fin 

de la Protohistoire, « l’unité sociale élémentaire, la famille, est peu connue » (Lejars et Gruel, 2015, 

p. 355). Ainsi, la confrontation et la comparaison systématique des données génétiques aux données 

ostéologiques  et  archéologiques,  issues  de  sites  culturellement  distincts,  devrait  nous  permettre 

d’approcher cette ‘unité élémentaire’ et ses implications en termes de filiation/parenté.  Peut-on, 

malgré l’apparente diversité des contextes, faire émerger des points communs, tels que des 

indices de patrilocalité ou de patrilinéarité ? En effet,  si on ne peut établir avec certitude un 

mode  de  fonctionnement  global  pour  ces  groupes  à  partir  d’un  seul  site,  l’obtention  et  la 

comparaison  d’informations  similaires  sera  une  opportunité  unique  de  rediscuter  quelques 

occurrences du fonctionnement social chez ces Gaulois.

Enfin, ces données seront intégrées dans une approche phylogéographique. La constitution de 

ces  groupes  peut  s’expliquer  par  diverses  hypothèses  de  migrations  et/ou  d’acculturation.  La 

comparaison de ces groupes avec  (i) des groupes contemporains, et  (ii) des groupes plus anciens 

(notamment  du  Néolithique,  du  Campaniforme  et  de  l’âge  du  Bronze)  permettra  de  mieux 

comprendre la constitution génétique des groupes du Second âge du Fer en France. Les groupes du 

Second  âge  du  Fer  forment-ils  une  population  uniforme ?  Peut-on  percevoir,  au  niveau 

génétique, une continuité régionale entre les groupes de l’âge du Bronze et ceux de l’âge du 

Fer ? Ou, au contraire, sommes-nous face à une nouvelle rupture et à un remplacement de 

populations ? Par ailleurs, la comparaison de données paléogénétiques / paléogénomiques obtenues 

pour des populations gauloises avec les populations modernes françaises revêt un enjeu particulier. 

En effet, dans l’imaginaire français, les Gaulois ont une signification toute particulière. Leur statut a 

évolué au cours du temps, passant de « barbares » au XVIIIe siècle à « Nos Ancêtres » au XIXᵉ 

siècle (Olivier, 2006). Nous le savons aujourd’hui, « Nos Ancêtres les Gaulois » est un mythe, en 

partie créé par Napoléon III. Malheureusement, ce mythe, instauré pour recréer un sentiment d’unité 

nationale après la guerre franco-prussienne de 1870, est souvent utilisé par les politiques actuels, 

comme par exemple par N. Sarkozy4 en 2016 lors d’une campagne sur l’identité nationale1. Mais 

4 « Dès que vous devenez français, vos ancêtres, ce sont les Gaulois », phrase prononcée par N. Sarkozy en 
septembre 2016 lors d’un meeting à Franconville
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que  savons-nous  réellement  de  ces  « ancêtres » ?  D’où  viennent-ils ?  Les  « Français »  sont-ils 

réellement leurs descendants ? Nous n’ambitionnons pas de résoudre cette question, mais il nous 

semble important d’apporter des données biologiques permettant d’objectiver ce débat.

Pour apporter les premiers éléments de discussions à ces questions, nous avons sélectionné les 

sites en fonction de divers paramètres comme, par exemple,  une localisation géographique à la 

charnière/interface entre la façade Atlantique, à l’Ouest, et le Rhin, à l’Est. Ainsi, l’étude de sites 

localisés le long de la vallée de la Seine permettra de discuter (i) de l’intégration de ces sites au sein 

de complexes culturels et  (ii) des réseaux d’échanges liés à la Seine. Il était aussi important de 

cibler des sites différents du point de vue des pratiques funéraires (notamment de l’organisation de 

l’espace  funéraire)  afin  de  discuter  d’une  potentielle  unité  dans  l’organisation  sociale  (modes 

matrimoniaux,  système  de  filiation…)  malgré  cette  apparente  diversité.  Ainsi,  nous  avons 

sélectionné les sites suivants :

• La nécropole de Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’, fouillée par S. Rottier et J. Piette en 2000 

et située dans la haute vallée de la Seine, en rive droite de ce fleuve. Ce site est, au sein de 

notre corpus, le plus ancien (daté entre le Vᵉ et le IIIᵉ siècle avant J.-C.) et celui qui se situe 

le plus à l’Est, permettant d’aborder la question des échanges vers le Rhin. L’organisation de 

l’espace funéraire soulève de nombreuses questions. En effet, deux secteurs, organisés de 

façon distincte, sont définis et chaque secteur se compose de plusieurs enclos agencés les 

uns par rapport aux autres.

• La nécropole de Gurgy ‘Les Noisats’, occupée entre le IIIᵉ et le Iᵉʳ siècle avant J.-C. a été 

fouillée par S. Rottier et C. Mordant en 2004. Ce site, localisé lui aussi dans la haute vallée 

de la Seine, se trouve sur la rive droite de l’Yonne. Un site daté du Néolithique a aussi été  

découvert à Gurgy ‘Les Noisats’ et les données obtenues (archéologiques et génétiques) ont 

permis de confirmer le rôle de carrefour entre l’Est et le Sud (Rivollat et al., 2015).de cette 

zone géographique. Ce rôle de carrefour se maintient-il jusqu’à l’âge du Fer ? Les réseaux 

d’échanges avec l’Est et le Sud (notamment l’Espagne) perdurent-ils ? Peut-on observer une 

continuité génétique entre les individus datés du Néolithique et ceux du Second âge du Fer ?

• La nécropole d’Urville-Nacqueville, occupée entre 120 et 80 avant J.-C., a été fouillée par 

A. Lefort et S. Rottier entre 2011 et 2017. Cette nécropole est celle se situant le plus à  

l’ouest de la région géographique ciblée. Les données archéologiques et funéraires, obtenues 

par  A. Lefort  et  S. Rottier,  mettent  en évidence des  liens  étroits  avec l’Angleterre,  nous 
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permettant de discuter des réseaux d’échanges le long de la Manche et, par extension, de la 

façade  Atlantique.  De surcroît,  l’identification  de  (i) traitements  funéraires  différents  en 

fonction de l’âge, (ii) d’un enclos accueillant une partie de la population ainsi que (iii) des 

gestes funéraires particuliers (quelques exceptions d’adultes inhumés, des individus sans tête 

et des têtes sans corps…) en font un site de choix pour discuter de l’organisation de l’espace 

funéraire et de l’identité (biologique, sociale) des individus.

Ces sites feront l’objet d’une analyse paléogénétique individuelle, puis collective afin d’aborder les 

questions d’unité et de diversité des groupes gaulois. Une partie sera ensuite consacrée aux analyses 

paléogénomiques  et,  enfin,  une  dernière  partie  reprendra  tous  ces  éléments  en  les  mettant  en 

perspective d’une part les uns avec les autres et, d’autre part, des données actuellement disponibles 

pour l’Europe.
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PARTIE 2

MATÉRIEL & MÉTHODES
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CHAPITRE 1. 

MATÉRIEL : TROIS NÉCROPOLES AU NORD DE LA FRANCE

Les trois sites ayant fait l’objet d’analyses paléogénétiques et paléogénomiques sont présentés 

ici. Deux de nos sites, Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’ et Gurgy ‘Les Noisats’ sont situés dans la 

haute vallée de la Seine et de l’Yonne. Le dernier site, Urville-Nacqueville, est localisé dans le 

prolongement  de  la  basse  vallée  de  la  Seine.  Dans  ce  chapitre,  nous  présenterons  les  sites, 

l’historique des recherches, les données biologiques et funéraires disponibles. La présentation des 

sites pourra paraître inégale au lecteur, mais elle révèle la disparité des données disponibles pour 

chacun des sites. En effet, les sites de Barbuise et de Gurgy n’ont pas fait l’objet, à ce jour, de 

publications autres que les rapports de fouilles. Enfin, une partie de ce chapitre sera dédiée aux 

critères qui ont présidé nos choix concernant le type de prélèvements.
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Figure 18: Chronologie relative des site au sein du Second âge du Fer et localisation géographique



I. Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’

I.1. Généralités

Le site de Barbuise, situé dans le département de l’Aube, sur la rive droite de la Seine (fig. 

18), est composé d’un ensemble de localités découvertes dès le XIXᵉ siècle. En 1832, un inventaire 

des mégalithes est effectué par la Société Académique de l’Aube et plusieurs menhirs et dolmens à 

Courtavant  ainsi  qu’à  La  Saulsotte  (Rottier  et  Piette,  2001) ont  été  relevés.  Il  faut  cependant 

attendre 1937 pour que la nécropole laténienne dite « Les Grèves de Frécul » soit découverte et 

partiellement fouillée par Henri Lamarre (Rottier et Piette, 2001).

Le site « Les Grèves de Frécul » a été occupé, à l’âge du Fer, entre le Vᵉ et le IIIᵉ siècle BC.

I.2. Historique des découvertes

Lors des premières fouilles menées par H. Lamarre, deux secteurs (est et ouest, fig. 19 et 20) 

ont  été  explorés,  mettant  ainsi  au  jour  150  sépultures  réparties  au  sein  de  cinq  enclos.  Ces 

découvertes ont pu être attribuées à deux périodes chronologiques :  le Bronze final et  La Tène 

(Rottier et Piette, 2001). Un enclos circulaire, quatorze inhumations en puits, trente incinérations en 

tombe plate et deux incinérations sont attribués au Bronze final  (Rottier et Piette, 2001). Pour la 

période  de  La  Tène,  on  compte  alors  plus  de  80  inhumations  ainsi  que  3  enclos  carrés  et  1 

circulaire. De 1968 à 1975, d’autres sépultures sont découvertes et rattachées au Bronze final. J. 

Piette en 1991, 1998 et 2000, a repris l’étude du site dans le cadre de fouilles de sauvetage. Cela a  

permis de découvrir, en 1991, 5 nouveaux enclos carrés, de petite dimension, ainsi que 7 sépultures 

attribuées à La Tène et 7 au Bronze final I et, en 1998, 5 enclos carrés datés de La Tène ainsi que 4 

sépultures : 1 Laténienne et 3 du Bronze Final (Rottier et Piette, 2001). Le site a ensuite fait l’objet 

d’une reprise de fouilles de juin à septembre 2000 par J. Piette et S. Rottier. Lors de ces fouilles, 

plus de 100 sépultures sont comptabilisées et presque toutes sont associées à un enclos funéraire. 

Cependant, il est important de noter que parmi toutes ces sépultures, seules 15 sont considérées 

comme intactes, c’est-à-dire non fouillées par H. Lamarre dans les années 1930-1940 qui, après 

avoir  fouillé  les  sépultures,  ré-enterrait  les  squelettes  sans  prendre  en  considération  la  logique 

anatomique, la position du corps ou même le nombre d’individus présents dans la sépulture. En 

effet, pendant de nombreuses années, les archéologues ont privilégié l’étude de l’architecture et du 

matériel  funéraire  et  le  squelette  –  considéré  comme  gênant  (ou  tout  du  moins  d’un  intérêt 

secondaire) – était parfois ré-enfoui (Duday et al., 1990).
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Figure 19: Plan du site de Barbuise 'Les Grèves de Frécul', secteur ouest, et localisation des  
individus sélectionnés pour les analyses en ADN ancien



Figure 20: Plan du site de Barbuise 'Les Grèves de Frécul' secteur est, et localisation des individus sélectionnés pour les analyses en  
ADN ancien



I.3. Données biologiques et archéologiques

Suite  aux  fouilles  réalisées  par  J.  Piette  et  S.  Rottier,  des  études  archéologiques  et 

anthropologiques ont été menées sur les vestiges datés du Bronze final (Rottier, 2003). Pour l’âge 

du Fer, des travaux avaient été engagés mais n’ont pas été finalisés. Des données partielles sont 

disponibles  concernant  la  biologie  des  individus  inhumés  (âge,  sexe ;  non  publié)  mais 

malheureusement ces données ne sont pas disponibles pour la totalité de la nécropole, rendant ainsi 

compliquées les discussions, notamment celles portant sur le recrutement.

Des données sont toutefois disponibles au sujet des espaces de décomposition, des positions 

des  corps,  du  type  d’inhumation  et  de  la  localisation  des  sépultures.  On  dénombre  ainsi  130 

individus. Il s’agit principalement d’inhumations individuelles en fosse, le sujet étant en décubitus 

dorsal ou trois-quarts latéral, ce qui est classiquement observé pour l’âge du Fer régional  (Baray, 

2003). Les 15 sépultures intactes ont permis de mettre en évidence des décompositions en espace 

vide (12/15) témoignant de la présence de contenant périssable et la présence de blocages en grès 

(11/15),  permettant  d’inclure  Barbuise  dans  le 

contexte  régional  puisque  47 %  des  sépultures 

inclues dans l’étude de L. Baray sur Bassin parisien 

présentent ce type d’aménagement (Baray, 2003).

Les  fosses  sépulcrales  se  retrouvent 

principalement au centre de l’enclos ou en bordure 

des  fossés  et  certains  enclos,  notamment  le  E  21 

(fig.  19)  semblent  être  organisés  autour  d’une 

sépulture  centrale  qui  pourrait  être  considérée 

comme « fondatrice ». Par ailleurs, l’orientation des 

tombes semble être en fonction de la forme du fossé, 

comme  cela  a  déjà  été  décrit  pour  les  cimetières 

tumulaires ou à enclos de la région (Baray, 2003).

Cependant,  trois  inhumations  ne 

correspondent  pas  à  ce  schéma.  Il  s’agit  des 

sépultures  1376,  1377  et  1379  (fig.  19)  qui  se 

détachent  de  l’ensemble  de  par  leurs 

caractéristiques :  elles  sont  exclues  des  enclos  et 
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Figure 21: Sépulture en fosse  
circulaire 1376



correspondent  à  des  sépultures  en  petites  fosse  circulaire  au  sein  desquelles  les  individus  sont 

inhumés en position assise (fig.  21). Pour la période qui nous concerne, à savoir La Tène, moins 

d’une soixantaine d’inhumations en puits sont décrites (Delattre et Pecqueur, 2017).

À Barbuise, ces trois stuctures accueillent uniquement des adultes de sexe masculin mettant 

ainsi en évidence une sélection qui a déjà été démontrée pour ce contexte chronologique (Delattre et 

Pecqueur,  2017).  Par ailleurs,  la  localisation de ces  sépultures  au sein de l’espace funéraire  ne 

semble pas non plus se différencier des autres cas recensés puisque jusqu’à présent,  toutes ces 

sépultures  ont  été  localisées  hors  des  nécropoles  et  souvent  à  proximité  d’un lieu  dévolu  aux 

pratiques rituelles (Delattre et Pecqueur, 2017). L’inventaire et l’étude de ces différentes sépultures 

a conduit certains auteurs à tenter de discuter du statut de ces défunts. V. Delattre et L. Pecqueur, 

dans leur article de 2017, voient dans cette position une référence à la statuaire celtique. Plusieurs 

interprétations sont possibles pour ces défunts particuliers : il peut s’agir d’une relégation sociale, 

d’un sacrifice ou de sépultures mettant en scène le divin (Delattre et Pecqueur, 2017). Cette dernière 

hypothèse semble celle privilégiée par V. Delattre et L. Pecqueur : « On peut toutefois, sans s’égarer 

à  l’outrance,  proposer  que  ces  hommes  inhumés  assis,  sans  ostentation  et  sans  mobilier 

d’accompagnement, figés à jamais dans la posture sacrée par excellence, relèvent d’une population 

resserrée,  sélectionnée,  dont  tout  ou  partie  de  la  vie  était  associée  au  divin.  Des  garants  de 

l’accomplissement de la spiritualité en vigueur.  S’il  est  prématuré d’y voir  les représentants du 

sacerdoce  celtique  –  le  terme  « druide »  est  d’usage  délicat  –  l’histoire  de  cette  position,  la 

codification précise qu’elle exprime, isole sans aucun doute ces hommes du commun des mortels 

dont ils sont éloignés tant géographiquement que symboliquement. Et qui doivent le demeurer dans 

la mort, immobiles, et assis à jamais » (Delattre and Pecqueur, 2017, p. 15). Quoiqu’il en soit, les 

données disponibles pour les sépultures de Barbuise ne permettent pas de trancher en faveur d’une 

des hypothèses mais la présence de ces individus au sein d’un ensemble funéraire aussi vaste est 

une opportunité unique de comparer les données génétiques afin de tester si des différenciations 

existent entre ces deux ensembles distincts,  à  savoir  d’une part  les individus  « inclus » dans la 

nécropole et d’autre part ceux qui semblent « exclus ».

I.4. Choix des individus étudiés

Comme évoqué  plus  haut,  cette  nécropole  est  un  grand ensemble  funéraire,  composé  de 

plusieurs enclos et ayant livré plus d’une centaine de sépultures. Il n’était pas possible d’étudier la 

totalité  des  vestiges  et  nous  avons  ainsi  sélectionné  47  individus,  en  prenant  en  considération 

plusieurs critères, afin de répondre à nos problématiques :
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• Inclure prioritairement  les  sépultures  nouvellement  découvertes  et  fouillées en 2000.  En 

effet, les données archéologiques et anthropologiques sont plus fiables pour ces individus 

que pour ceux fouillés par H. Lamarre ;

• Choisir des individus sur l’ensemble de la nécropole afin de tester la diversité du groupe et  

discuter de l’origine géographique du groupe inhumé ;

• Inclure  plusieurs  individus  d’un  même enclos  afin  d’appréhender  le  fonctionnement  de 

l’espace funéraire ;

• Inclure des sépultures doubles afin de discuter d’éventuels liens de parenté et ainsi mieux 

comprendre le fonctionnement de la société ;

• Inclure les sépultures en fosse ciculaire afin de les comparer aux individus inhumés au sein 

des enclos.

II. Gurgy ‘Les Noisats’

II.1. Généralités

Le site de Gurgy ‘Les Noisats’, occupé entre le IIIᵉ et le Iᵉʳ s. BC, se situe dans le département 

de l’Yonne (89), sur la rive droite de l’Yonne (fig.18). Ce temps d’occupation, relativement court, 

correspond à environ 7 générations (une génération correspondant à 28 ans ; Moorjani et al., 2016).

Ce gisement a fait l’objet de sondages en 1997 par S. Collet et F. Müller. Ces derniers parlent 

de quelques structures mal datées d’un intérêt  minime, mais mettent en avant la présence d’un 

important  site  funéraire  du 1ᵉʳ  et  du 2nd âge du Fer associant  un enclos  circulaire  et  un enclos 

quadrangulaire qui n’est pas sans rappeler le site de Gurgy ‘La Picardie’, situé à quelques centaines 

de mètres (Verger, 1995). L’ensemble funéraire que nous avons étudié a été fouillé par S. Rottier en 

2004.  Il  s’agit  d’un tumulus  d’environ  700 m²  qui  a  livré  40  individus  répartis  au  sein  de  35 

sépultures (fig. 22). Notons que le tumulus a été arasé et qu’il ne reste que les sépultures les plus 

profondes et les plus tardives  (Mordant et Rottier, 2004) et le nombre d’individus ne représente 

donc pas le groupe dans son ensemble.
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Les vestiges archéologiques et humains issus de ces fouilles ont fait l’objet de diverses études. 

Le mobilier métallique a été étudié par E. Millet. L’âge au décès ainsi que la détermination du sexe 

ont été réalisés sur le terrain puis affinés en laboratoire et une partie des vestiges humains a été 

analysée par S.  Charbouillot  dans le cadre d’un mémoire de Master 2 réalisé à l’Université de 

Bourgogne.

II.2. Données biologiques et archéologiques

Le tumulus de Gurgy ‘Les Noisats’, d’un diamètre d’environ 30 m, fait partie de la classe 3 

définie par L. Baray (2003). Ce dernier distingue 4 classes de tumulus en fonction de leur diamètre. 

La première classe comprend les structures de 5 à 10 mètres, la deuxième les structures de 11 à 25 
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Figure 22: Plan du tumulus de Gurgy 'Les Noisats'



mètres,  la  troisième les  tumulus  de 26  à  35 mètres  et  enfin  la  quatrième classe  comprend les 

structures de plus de 35 mètres de diamètre (Baray, 2003). Cependant, si le tumulus fait bien partie 

des 4 classes distinguées par L. Baray, il est, pour l’étape qui nous concerne (La Tène B1-C1, qui 

correspond globalement aux étapes VA et VB définies par L. Baray) hors normes. En effet,  les 

tumulus  des  étapes  VA et  VB,  bien  que  rares  et  tous  localisés  dans  les  Ardennes  (rendant 

compliquées les comparaisons) sont plutôt de petites dimensions, avec un diamètre moyen de 10 

mètres  (Baray,  2003).  Le  monument  funéraire  de  Gurgy  fait  partie  des  tumulus  à  occupation 

collective,  sans tombe centrale.  En effet,  les  35 sépultures  sont  toutes  organisées en suivant  le 

creusement du fossé et aucune sépulture centrale n’est observée. Cette orientation des sépultures ne 

semble pas se démarquer de celle observée pour les tumulus du Bassin parisien (ici dans le sens 

défini  par  L.  Baray)  à  cette  époque  (Baray,  2003).  Si  la  plupart  des  tombes  semblent  être 

« ordinaires »,  i.e.  des  tombes non aristocratiques(Baray,  2003),  notons  tout  de  même quelques 

particularités.

Les restes osseux étant fortement détériorés, les données biologiques obtenues sont partielles 

mais ont tout de même permis de discuter du recrutement du groupe inhumé. On note que les 

adultes  représentent  plus  de  70 % des  sujets.  Les  immatures  (toutes  classes  d’âge  confondues) 

représentent moins de 30 % des individus, mettant en évidence un déficit des enfants et non une 

exclusion totale de cette catégorie. Etant donné l’état de conservation des squelettes ainsi que la 

présence d’individus immatures, le sexe ostéologique n’a pu être déterminé de façon fiable que pour 

17 individus. On décompte 13 hommes et 4 femmes. Si le ratio semble être en faveur des hommes, 

il n’en demeure pas moins que les femmes sont aussi admises à l’intérieur du tumulus, signifiant 

ainsi  qu’il  n’y a pas de sélection en fonction du sexe ostéologique des individus.  Ces données 

semblent  corrélées  aux  hypothèses  de  L.  Baray  qui  voit  dans  les  modes  d’organisations  des 

cimetières  un  reflet  de  l’organisation  sociale  et  l’accentuation  progressive  d’une  organisation 

sociale de type familiale (Baray, 2003). Ce monument, que l’on peut qualifier de collectif, pourrait 

ainsi regrouper les membres d’une même communauté ou d’une même « famille », sans que l’on 

puisse à ce jour définir cette « famille ».

II.3. Choix des individus étudiés

Étant donné le nombre restreint d’individus au sein de cette nécropole, nous avons décidé de 

ne pas effectuer de sélection et d’étudier ainsi la totalité du groupe. Cette approche nous permet de 

répondre à plusieurs questions, telles que la diversité du pool génétique, l’origine géographique des 

lignées des individus et bien évidemment la structuration de l’espace funéraire.

76



III. Urville-Nacqueville

III.1. Généralités

Le site d’Urville-Nacqueville se situe en Basse-Normandie, dans le département de la Manche 

(50) à une dizaine de kilomètres à l’ouest de la ville de Cherbourg au lieu-dit « La Batterie Basse ». 

Ce gisement archéologique, qui s’étend sur près de cinq cents mètres de côte et qui a révélé des 

occupations du Néolithique jusqu’au début  de l’époque antique  (Lefort  et  Marcigny, 2009),  est 

connu depuis cent quarante ans environ. Sa découverte est liée aux grandes marées ou aux tempêtes 

qui,  lors du retrait  des plages, ont permis la mise au jour des vestiges. Sa localisation en zone 

d’estran comporte des avantages et des inconvénients : d’une part, le sédiment constamment humide 

a permis une conservation exceptionnelle des vestiges (on y retrouve par exemple des structures et 

des objets en bois tels que : un bâton de jet, des cercueils monoxyles,…) mais d’autre part le site est 

soumis à des phénomènes d’érosion(Lefort et Marcigny, 2009).

Dans le cadre de ce travail, les études ne porteront que sur les ossements humains de l’âge du 

Fer.  À  cette  époque,  le  site  semble  composé  de  deux  ensembles :  un  secteur  artisanal  et  une 

nécropole.

III.2. Historique du site : premières découvertes, premières opérations

Les données présentées ci-après, permettant de retracer l’historique du site, sont issues de 

l’article publié par A. Lefort et C. Marcigny en 2009. Dès la fin du XIXᵉ siècle, le site d’Urville-

Nacqueville a fait l’objet de fouilles. Les premières recherches de terrain ont été menées en 1868 

sous l’impulsion de la Société des Sciences Naturelles de Cherbourg suite à la découverte fortuite, 

sur le rivage, de poteries et d’ossements. Cependant ces premières investigations n’ont pas permis 

de  caractériser  le  site.  Il  faudra  attendre  une  dizaine  d’années  pour  qu’une  réelle  démarche 

archéologique soit mise en place suite à la découverte, lors de travaux, d’un matériel archéologique 

riche et abondant. Le colonel Delambre, en charge de ces travaux, se rend compte du potentiel du 

site et entreprend des fouilles. Un an plus tard, E. Clavenad date le gisement de l’Âge du Bronze. 

Jusqu’à  la  fin  des  années  1870,  seule  la  sphère  domestique  du  gisement  est  connue  (poteries, 

anneaux de schistes…). L’aspect funéraire de ce site est mis en évidence pour la première fois en 

1880 suite à la découverte d’une urne funéraire. Il a fallu ensuite attendre le début du XXᵉ siècle 

pour que les scientifiques s’intéressent de nouveau au site d’Urville-Nacqueville.  Entre 1904 et 

1922, G. Rouxel fouille et publie des données. Grâce à lui la chronologie du site est réévaluée et 

Urville-Nacqueville est ainsi attribué à l’époque de La Tène. Il est le premier à parler du site comme 
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d’un atelier  de production de bracelets en lignite.  Il émet aussi  l’hypothèse que ce site est  une 

agglomération ou un village. Concernant le domaine funéraire, il ne sera pas étudié avant 1969, date 

à laquelle des sépultures individuelles sont observées. La découverte de ces deux sépultures conduit 

la Direction des Antiquités Préhistoriques de Caen à organiser des fouilles de sauvetage. Au début 

des années 1990, le site connaît un regain d’intérêt grâce à P.-R. Giot qui s’intéresse aux bracelets 

en lignite. Pour lui, la matière première pourrait provenir du site de Kimmeridge, en Angleterre. Il  

met ainsi en évidence de possibles liens transmanche à La Tène finale. En 1992, dans le cadre du 

Projet Collectif de Recherche « Les Âges du Fer en Basse-Normandie : définition par les matériaux 

céramiques », C. Peuchet décide de reprendre l’étude du site. Le projet n’aboutira jamais.

Quoiqu’il  en  soit,  de  ces  premières  recherches  sur  le  site  d’Urville-Nacqueville,  on  peut 

retenir qu’il s’agit d’un site composé de deux secteurs : un voué à l’artisanat (qui a été le plus 

prospecté jusqu’à présent) et un dédié au funéraire. Les publications présentées jusqu’à aujourd’hui 

font  état  d’un  site  d’habitat  protohistorique  exceptionnel  non  seulement  de  par  son  état  de 

conservation mais aussi de par son originalité. En effet,  on peut noter la présence de bâtiments 

circulaires qui ne correspondent pas à l’habitat classique de type « ferme » que l’on retrouve pour 

l’âge du Fer sur le continent. Ce type d’habitat semble plutôt se retrouver outre-Manche sur les îles 

Britanniques  (Godard, 2013). Un autre indice de lien transmanche est la présence de bracelets en 

lignite  à  toutes les étapes de fabrication avec une probable importation de la  matière  première 

depuis l’Angleterre. Le site d’Urville-Nacqueville s’inscrit comme un jalon dans la compréhension 

des relations transmanche à la fin de l’âge du Fer. C’est cette situation particulière qui a conduit A.  

Lefort à reprendre les études sur Urville-Nacqueville dans le cadre de sa thèse « Contributions à une 

archéologie des relations transmanche à la fin de l’âge du Fer entre Seine et Armorique. Echanges 

matériels et culturels ».

III.3. La reprise des études

La reprise des études sur ce site, en 2009, a permis de mettre en évidence les deux secteurs 

que l’on soupçonnait déjà grâce aux précédentes investigations : un secteur artisanal et commercial 

et un secteur funéraire (Lefort, 2011b) distants de 500 mètres. Jusqu’à présent, le secteur artisanal 

est  organisé  comme  un  enclos  abritant  quelques  bâtiments  circulaires,  ainsi  que  des  fossés 

structurant un espace extérieur où existait un puits ou une citerne (Lefort et Rottier, 2013). Dès le 

début  des  investigations,  les  vestiges  se  sont  révélés  être  les  témoins  d’une économie multiple 

caractérisée par la pêche (à pied, au filet, à la ligne… ; Lefort and Rottier, 2013), la pratique de la 

chasse (nombreux restes de faune, possible bâton de jet en bois ; Lefort and Rottier, 2013) et la 
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production de bracelets en lignite. Le mobilier fait aussi état d’une situation de prestige attestée par 

la présence d’or (statères locales et étrangères) et d’amphores vinaires venues d’Italie (Lefort et al., 

2010). Ces traces permettent donc d’imaginer que le site détenait un statut particulier sur le plan 

régional.  Les  premiers  essais  d’interprétation  font  d’Urville-Nacqueville  un pôle commercial  et 

artisanal influencé par les pratiques culturelles des Îles Britanniques, hypothèse fortement renforcée 

par la localisation du site d’Hengistubury Head, un oppidum portuaire breton, qui se trouve être au 

Nord  exact  du  site  d’Urville-Nacqueville  (Lefort,  2011a).  Des  études  complémentaires 

(palynologie,  carpologie…)  permettent  de  replacer  le  site  d’Urville-Nacqueville  dans  son 

environnement.  À l’époque où le site était  occupé,  il  s’agissait  d’une plaine littorale  largement 

ouverte et anthropisée avec des champs de céréales, des pâtures, des chemins et des landes (Lefort 

et  Rottier,  2012).  L’exploration  de  la  nécropole  n’a  débuté  qu’en  avril  2011  dans  le  but,  non 

seulement  de  documenter  ce  secteur,  mais  aussi  de  vérifier  son  lien  avec  le  site  artisanal  / 

commercial afin de tester l’hypothèse d’habitat groupé émise dès le début du projet (Lefort and 

Marcigny, 2009).

III.4. La nécropole : données biologiques et archéologiques

Repérée  dès  2009  par  les  sondages  et  fouillée  à  partir  de  2011,  la  nécropole  d’Urville-

Nacqueville est un gisement qui se distingue des autres sites funéraires observés pour la région 

Basse-Normandie à La Tène finale. En effet, contrairement aux autres ensembles funéraires qui sont 

généralement petits, c’est-à-dire moins de 40 sépultures par ensemble  (Chanson  et al., 2010), la 

nécropole d’Urville-Nacqueville a déjà livré 111 sépultures pour une surface d’environ 1000 m2 

(fig. 23). De plus, parmi ces 111 sépultures, on compte une trentaine d’adultes, 9 grands enfants et 

adolescents (classe d’âge [10-19] ans) et 35 enfants de moins de 10 ans (Lefort and Rottier, 2013). 

Or, pour cette période, les immatures sont rarement présents (Chanson et al., 2010). En outre, cette 

nécropole présente la particularité de combiner deux types de traitement du corps : la crémation et 

l’inhumation (Lefort et Rottier, 2013). Au vu des premières analyses, il semble que la crémation soit 

plutôt réservée à des individus adultes alors que l’inhumation concerne plutôt les immatures même 

si on note quelques exceptions. Certains adultes jeunes ([16-30] ans) présentent une flexion plus ou 

moins marquée des membres inférieurs. Cette position du corps n’est pas sans rappeler ce que l’on 

observe  outre-Manche,  et  plus  particulièrement  dans  le  Dorset,  pour  les  sépultures  dites 

« durotriges »  (Fitzpatrick,  2010).  Ceci  est  un  élément  supplémentaire  à  la  documentation  des 

relations qui existent entre Urville-Nacqueville et les Îles Britanniques.
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D’une  manière  générale,  il  semble  que  toute  la  population  ait  accès  à  l’espace  funéraire 

(toutes les classes d’âge sont représentées) même si, comme nous l’avons déjà dit, l’âge semble être 

un critère  dans  le  choix  du traitement  du corps.  Avant  la  campagne 2014,  et  la  découverte  de 

l’enclos, aucune organisation au sein de cet ensemble ne transparaissait  (Lefort et Rottier, 2013). 

Notons  aussi  l’existence  de  pratiques  particulières,  en  lien  avec  le  crâne.  Certains  individus 

présentent une récupération avérée du crâne et des crânes et/ou mandibules surnuméraires ont pu 

être repérés au sein de sépulture ou de façon erratique sur l’ensemble du site.

III.5. Choix des individus étudiés

Comme nous l’avons dit  précédemment,  le site  d’Urville-Nacqueville est  structuré par  un 

enclos et les études bio-anthropologiques mettent en évidence une éventuelle sélection des individus 

immatures au sein de cet espace funéraire. Ces données, ainsi que (i) l’hypothèse arguant que ce site 

soit  un site  portuaire  accueillant  de  nombreuses  populations  et  (ii) les  forts  liens  avec les  Iles 

Britanniques démontrés au niveau archéologique nous ont permis de cibler les individus à étudier.

Afin de vérifier ces différentes données et hypothèses, nous avons sélectionné les individus de 

la manière suivante (fig. 23) :

• Inclure un grand nombre d’individus afin d’avoir  accès à la diversité du groupe et ainsi 

évaluer l’hypothèse d’un port et discuter de l’origine géographique et de la mise en place de 

ce pool génétique ;

• Inclure  des  individus  à  l’intérieur  et  à  l’extérieur  de  l’enclos  afin  d’observer  si  des 

différences existent et ainsi mieux appréhender la structuration de l’espace funéraire ;

• Inclure  des  sépultures  doubles  et  les  groupes  de  sépultures  afin  de  vérifier  si  des  liens 

génétiques  existent  entre  ces  individus  et  ainsi  mieux  comprendre  la  structuration  de 

l’espace funéraire ainsi que l’organisation du groupe inhumé ;
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Figure 23: Plan de la nécropole d’Urville-Nacqueville



• Inclure les adultes inhumés afin de comprendre si ce traitement particulier du corps est lié à 

des origines différentes (est-ce que les individus font partie du groupe et dans ce cas on peut 

supposer que le traitement est lié à un statut social ou alors est-ce que ce sont des individus 

allochtones (ex venant du Sud de l’Angleterre) et qui ont été inhumés selon leurs traditions 

d’origine) ;

• Inclure les têtes sans corps et les corps sans tête, afin de tester de possibles appariements 

entre ces individus.

IV. Critère de sélection des échantillons

IV.1. Critères bio-moléculaires

Les  protocoles  de  prélèvements  ont  été  adaptés  selon  la  faisabilité  propre  à  chaque  site. 

Concernant le choix des échantillons, nous avons préférentiellement prélevé les os pétreux, suivant 

les recommandations de plusieurs auteurs (Gamba et al., 2014 ; Hansen et al., 2017). Lorsque les 

pétreux n’étaient pas disponibles, nous avons choisi des dents en respectant les critères mis en place 

par Grimoud et collaborateurs (Grimoud et al., 2004) et lorsqu’aucun des deux n’étaient utilisables, 

nous avons sélectionné des os (par exemple : fibula, phalange, coxal…). Le récapitulatif du nombre 

d’individus traités pour chaque site ainsi que le nombre d’extraction effectuées est présenté dans le 

tableau ci-après (tableau 3).

Le détail des individus étudiés pour chaque site est disponible en annexe : Partie 2 – Chapitre  

1 (III).

Seul le site d’Urville-Nacqueville a bénéficié de conditions de prélèvement optimales. Fouillé 

entre 2010 et 2017, les échantillons ont été, dès 2012, prélevés sur le terrain de façon stérile (port de 

gants, masque, charlotte, pinces et contenants stériles) et placés, dès prélèvement, au froid.

Les sites de Gurgy « Les Noisats » et de Barbuise ont été échantillonnés plus de 10 ans après 

les fouilles ce qui implique que (i) les échantillons ont été manipulés plusieurs fois pour des études 

et  (ii) stockés  dans  des  dépôts  archéologiques  avec  des  conditions  variables  (température, 

humidité…).  Pour  ces  individus,  un  protocole  de  décontamination  a  été  effectué  (i) lors  de  la 

préparation des échantillons et (ii) lors de l’extraction (voir Chapitre 2 : Méthodes).
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Tableau 3: Nombre d’individus ayant fait l’objet d’une analyse en ADN ancien

Sites
Archéologue & 
Anthropologue

Dates des 
fouilles

Date de 
prélèvement

Conditions de 
prélèvements

Nb 
individus 

total

Nb individus 
analysés

Urville-
Nacqueville

A. Lefort & S. 
Rottier

2010 à 
2017

2012 à 2017
Majoritairement 

optimales
120 53

Gurgy S. Rottier 2004 2017 Non optimales 40 40
Barbuise S. Rottier 2000 2017 Non optimales 102 47

IV.2. Critères archéologiques

La stratégie d’échantillonnage mise en place sur les trois sites a été sensiblement la même afin 

de pouvoir répondre à différents questionnements à l’échelle de chaque site mais aussi, et surtout, 

de pouvoir comparer les sites entre eux afin de tester si, derrière cette apparente diversité culturelle 

(en  lien avec la  chronologie  mais  aussi  avec la  localisation  de ces  sites),  des  points  communs 

pouvaient être mis en avant et nous apporter, ainsi, des informations sur la structuration génétique et 

sociale de ces groupes Gaulois.

Trois échelles d’analyses ont été ciblées à travers (i) le choix des sites et (ii) l’échantillonnage.

a. À l’échelle du site

Chaque  site  possède  ses  particularités  et  se  distingue  des  nécropoles  contemporaines 

retrouvées dans une même région. Notre échantillonnage a pour but de confronter l’organisation 

apparente de l’espace funéraire (organisation perceptible via la présence d’un ou de plusieurs 

enclos, d’un tumulus…)  aux données biologiques (âge, sexe, lignée maternelle et/ou paternelle) 

afin  de  discuter  des  gestes  funéraires.  Plusieurs  questions  peuvent  être  posées.  Elles  seront 

reprises  au  début  de  chaque chapitre  concernant  les  sites  mais  nous  pouvons  donner  quelques 

exemples ici :

• Les individus inhumés à  l’intérieur  et  à  l’extérieur  d’un enclos  font-ils  partie  du même 

groupe biologie ?

• Existe-t-il des liens de parenté entre des individus dont les tombes sont regroupées ?

• Quel est le lien entre deux individus issus d’une sépulture double ?

• Les  individus  présentant  des  caractéristiques  particulières  (position  assise,  reprise 

intentionnelle du crâne…) se distinguent-ils (génétiquement) des autres individus du site ?
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Par  ailleurs,  la  caractérisation  des  lignées  maternelles  et  paternelles  permettra  aussi  de 

discuter des modes matrimoniaux et des systèmes de lignages et de les mettre en regard des 

données archéologiques et littéraires disponibles.

b. À l’échelle régionale

La comparaison des pools génétiques de ces différents groupes Gaulois permettra de tester 

une éventuelle corrélation entre différenciation culturelle (diversité culturelle des groupes de la 

période  proposée  sur  des  bases  archéologiques  et  historiques)  et  biologique.  Les  données 

génétiques, couplées aux indices archéologiques, permettront de discuter des réseaux d’échanges 

de biens et d’individus notamment en regard de l’axe fluvial majeur de cette moitié nord de la 

France, à savoir la Seine. L’ensemble des données apportera un éclairage inédit sur les liens entre 

diversité biologique et culturelle de ces groupes, mais aussi sur les liens inter-sociétaux.

Dans  une  synthèse  récente  sur  l’Europe  celtique  à  l’âge  du  Fer,  O.  Buchsenschutz  et 

collaborateurs (2015) rappellent que pour les contextes de la fin de la protohistoire, « l’unité sociale 

élémentaire, la famille, est peu connue » (Lejars and Gruel, 2015, p. 355). Ainsi, la confrontation et 

la comparaison systématique des données génétiques aux données ostéologiques et archéologiques, 

issues  de  sites  chronologiquement,  culturellement  et  géographiquement  distincts,  devrait  nous 

permettre de décrypter l’unité élémentaire et  ses implications en termes de filiation/parenté.  En 

effet, si on ne peut établir avec certitude un mode de fonctionnement global pour ces groupes à 

partir d’un seul site, l’obtention et la comparaison d’informations similaires sera une opportunité 

unique de rediscuter du fonctionnement social de ces Gaulois.

En outre,  les sites choisis couvrant la  quasi totalité du Second âge du Fer dans une zone 

géographique  plutôt  restreinte,  la  confrontation  des  données  nous  permettra  de  discuter  de 

l’évolution de ces groupes Gaulois au cours de cette période.

c. À l’échelle continentale

Comme précédemment mentionné, peu de données génétiques et génomiques sont disponibles 

pour l’âge du Fer. L’analyse des groupes d’Urville-Nacqueville, de Barbuise et de Gurgy constitue 

donc  une  opportunité  unique  d’accès  au  pool  génétique  des  groupes  de  l’âge  du  Fer,  et  à  la 

documentation de leurs affinités génétiques avec les groupes anciens (Néolithique, âge du Bronze) 

et  actuels.  Notre  approche  permettra  de  proposer  les  premières  données  paléogénétiques  et 

paléogénomiques à grande échelle.
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En  outre,  notre  approche  ciblant  systématiquement  un  nombre  important  d’individus  (le 

minimum étant N=40 pour GLN), chaque groupe pourra être documenté indépendamment les uns 

des autres. Les affinités génétiques ainsi observées pourront donc être corrélées à la documentation 

archéologique  existante  et  permettre  de  confirmer,  ou  non,  les  échanges  documentés  entre 

différentes régions.
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Matériel ciblé pour notre étude

• Trois  sites  funéraires :  Urville-Nacqueville  (Manche),  Gurgy  ‘Les  Noisats’  (Yonne)  et 
Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’ (Aube).

• Sites  chronologiquement  cohérents  afin  d’obtenir  un  pool  génétique  représentatif  de  ces 
groupes du Second âge du Fer de la moitié Nord de la France.

• Sites  avec  un  nombre  important  d’individus  afin  d’avoir  accès  au  fonctionnement  de  ces 
communautés.

• Sites proches chronologiquement mais géographiquement et culturellement distincts afin de 
confronter la diversité biologique et culturelle.

Materials

• Three  funeral  sites :  Urville-Nacqueville  (Manche),  Gurgy  « Les  Noisats »  (Yonne)  and 
Barbuise « Les Grèves de Frécul » (Aube)

• Chronologically relevant sites in order to obtain a gene pool representative of these groups of 
the Late Iron Age in the Northern France

• Sites  with  a  large  number  of  individuals  to  have  access  to  the  functioning  of  these 
communities

• Sites  that  are  chronologically  close,  but  geographically  and culturally  distinct  to  confront 
biological and cultural diversity.



CHAPITRE 2.

LES MÉTHODES EN PALÉOGÉNÉTIQUE ET PALÉOGÉNOMIQUE

Deux avancées majeures ont permis l’émergence de la paléogénétique. Il s’agit, d’une part, de 

la  possibilité  d’extraire  de  l’ADN  à  partir  d’os  et  de  dents  (Source)  et,  d’autre  part,  du 

développement de la PCR (Polymerase Chain Reaction ; Source), i.e. l’amplification de l’ADN.

La première étude,  pionnière,  a porté sur l’analyse d’un quagga empaillé  (Higuchi  et al., 

1984). Un an plus tard, une équipe analysait, pour la première fois, l’ADN d’une momie datée de 

plus de 2000 ans (Pääbo, 1985). Au cours des années qui ont suivi, les études se sont multipliées et 

les méthodes n’ont cessé de s’améliorer, repoussant toujours plus loin les limites de cette discipline.

Pour notre travail, nous avons couplé des études paléogénétiques dites « classiques », et des 

analyses paléogénomiques. Ces deux approches sont développées ci-après.

I. Objet d’étude : l’ADN humain

Dans  tous  les  organismes  vivants  appartenant  au  règne  animal,  on  distingue  deux  types 

d’ADN :  l’ADN  mitochondrial  et  l’ADN  nucléaire.  Dans  le  cadre  de  cette  étude,  nous  ne 

présenterons que les données concernant les génomes humains.

Les  deux  types  d’ADN  peuvent  être  étudiés  par  la  paléogénétique  classique  et  la 

paléogénomique,  méthodes  explicitées  ci-après.  Cependant,  ces  études  sont  limités  par  les 

propriétés intrinsèques à l’ADN ancien, à savoir : la conservation et la contamination.

I.1. L’ADN nucléaire

Le génome nucléaire, diploïde, est composé de 3.109 paires de bases organisées en 23 paires 

de chromosomes (22 dits « autosomes » et 1 paire dite « sexuelle » ou « hétérochromosome »). Il 

est présent dans le noyau des cellules et n’existe qu’en deux copies par cellule, ce qui explique qu’il 

soit moins évident à étudier.

L’ADN nucléaire est transmis par les deux parents et son étude permet donc d’avoir accès à la 

totalité  des  informations  génétiques  d’un  individu  et  donc  des  informations  concernant  son 

ascendance.  Les  données  concernant  les  lignées  paternelles  et  maternelles  peuvent  aussi  être 
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étudiées en ciblant uniquement  le chromosome Y (lignée paternelle) et l’ADN mitochondrial 

(lignée maternelle) qui sont ce que l’on appelle des marqueurs uni-parentaux.

I.2. Le chromosome Y

Le chromosome Y est un des deux chromosomes sexuels, l’autre étant le chromosome X. 

L’association de ces deux chromosomes permet de déterminer le sexe génétique de l’individu : XY 

pour un homme et XX pour une femme.

Le chromosome Y partage deux régions homologues avec le chromosome X qui peuvent subir 

des recombinaisons (fig. 23). Cependant, une région de ce chromosome Y (qui représente 95 % de 

ce chromosome) appelée  NRY (pour Non-recombining Region of the Y chromosome ; fig.  24) et 

qui est dite « mâle-spécifique » ne subit pas de recombinaison pendant la méiose assurant ainsi une 

transmission clonale de père à  fils.  Cette  spécificité  permet  de retracer  l’histoire  génétique des 

hommes via l’étude d’haplogroupes et d’haplotypes spécifiques.

Un  haplotype  (contraction  des  mots  haploïdes  et  génotype  issus  de  l’anglais  « haploid 

genotype »)  est  un  groupe  d’allèles  de  différents  loci  situés  sur  un  même  chromosome  et 

habituellement  transmis  ensembles.  Les  haplogroupes,  dans  notre  approche,  sont  des  grands 

groupes d’haplotypes.

I.3. L’ADN mitochondrial

L’ADN  mitochondrial  est  présent  en  de  multiples  exemplaires  au  sein  de  chaque 

mitochondries, organites elles-mêmes présentes en de nombreuses copies dans chaque cellule. De 

ce fait, l’ADN mitochondrial, génome haploïde composé de 16 569 paires de bases (Anderson et  
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Figure 24: Schéma de comparaison des chromosomes sexuels X et Y  
(https://slideplayer.com/slide/5736260/)



al., 1981), est lui aussi présent en de nombreuses copies, ce qui en fait un matériel de choix car il 

est plus facilement récupérable. En effet, une cellule possède environ 2000 mitochondries et une 

mitochondrie contient de 2 à 4 molécules d’ADN mitochondrial. Jusqu’au début des années 2010, 

les  études  portaient  presque  exclusivement  sur  l’ADN  mitochondrial  des  individus.  

Cet ADN est un  marqueur uniparental. En effet,  il  est  transmis de la mère à l’enfant, sans 

recombinaison et permet donc de retracer l’histoire des lignées maternelles.

Cette molécule d’ADN s’organise en deux 

régions.  La  première  région,  appelée  région 

codante,  constitue  l’essentiel  de  la  molécule  et 

porte  les  37 gènes impliqués  dans la  respiration 

cellulaire.  La  deuxième  région,  dite  région  non 

codante  ou  « D-loop »  est  divisée  en  plusieurs 

parties : les régions hyper variables I et II (HVR-I, 

située entre les positions 15996 et 16401 ; HVR-

II, située entre les nucléotides 29 et 408 ; fig. 25). 

Ces séquences, très polymorphes, accumulent les 

mutations  permettant  de  caractériser  les  lignées 

maternelles,  à  savoir  les  haplogroupes et  les 

haplotypes.

Pour la suite de notre propos, nous considérerons que l’haplotype est la combinaison des 

données  SNPs  (Single  Nucleotide  Polymorphism ;  cf.  IV)  et  de  l’ensemble  des  mutations 

situées sur la région HVR-1. Nous considérons alors qu’un haplogroupe désigne toutes les 

lignées issues d’un même ancêtre commun.

La séquence HVR-I, particulièrement intéressante et diagnostique pour les haplotypes (car 

plus  polymorphe)  a  été  privilégiée  lors  des  études  en  ADN ancien,  permettant  ainsi  d’obtenir 

d’importantes bases de données pour les populations européennes anciennes (voir  Rivollat  et al., 

2015 ; Beau et al., 2017).

II. Les limites de l’ADN ancien

II.1. La conservation

Après la mort de l’individu, les cellules se dégradent et libèrent leur contenu. L’ADN est alors 

libéré et attaqué par les différentes enzymes présentes non seulement dans les cellules mais aussi 
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Figure 25: Schéma du génome 
mitochondrial (modifié d’après :  

https://fr.wikipedia.org/)



chez les agents extérieurs (bactéries, champignons…).  Ainsi, lorsque l’ADN est conservé, il est 

présent (i) en faible quantité ; (ii) chimiquement modifié (fig. 26) et (iii) fragmenté. Parmi les 

réactions chimiques, nous notons :

• l’oxydation (flèches bleues) ;

• l’autolyse ;

• l’hydrolyse (flèches vertes) ;

• les déaminations (flèches rouges)

Plusieurs  facteurs  sont  à  prendre 

en  compte  pour  la  conservation  de 

l’ADN.  L’âge  ne  semble  pas  être  le 

principal  facteur  qui  influence  la 

conservation  de  l’ADN  (bien  que 

certains  auteurs  aient  tenté  de  calculer 

une limite théorique, estimée à 100 000 ans (Hofreiter et al., 2001) qui a depuis été dépassée).

D’autres facteurs, comme les  paramètres environnementaux (température,  pH du sol… ; 

Bollongino,  Tresset  and  Vigne,  2008) ou  le  stockage  après  prélèvement  (Pruvost  et  al., 

2007) semblent plus impliqués dans la conservation.

Les  régions  les  plus  froides  semblent  être  les  plus  propices  à  la  conservation de  l’ADN, 

comme le montre la carte de répartition des génomes publiés en 2017 (fig. 27 ; Marciniak et Perry, 

2017)). Nous pouvons citer, à titre d’exemple, le séquençage d’une espèce du genre Equus, espèce 

disparue dont le spécimen a été retrouvé dans du permafrost et dont l’âge est estimé entre 560 et 

780 ka BP (Orlando et al., 2013). C’est, à ce jour, le plus ancien génome obtenu. Les méthodes ne 

cessent de repousser les limites et, en 2014, un individu découvert à la Sima de los Huesos, en 

Espagne, et daté de 400 ka BP a livré le plus ancien génome mitochondrial d’un hominine (Meyer 

et al., 2014).
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Figure 26: Dommages affectants une molécule  
d’ADN fossile (Hofreiter et al., 2001)



II.2. La contamination

Un autre problème, inhérent à l’étude de l’ADN ancien, est la contamination. Ce problème 

est d’autant plus important lorsque l’on travaille sur des échantillons humains  (Malmström et al., 

2005 ; Bouwman et al., 2006 ; Sampietro et al., 2006).

Comme nous l’avons dit précédemment, l’ADN ancien est dégradé. En cas de contamination 

de l’échantillon par un ADN moderne non dégradé, c’est cette molécule qui sera majoritairement 

extraite et  amplifiée lors des analyses.  C’est  pourquoi de nombreuses  précautions sont  prises à 

chaque étape du processus, i.e. de la fouille jusqu’à l’analyse de l’échantillon. Ces différentes étapes 

ainsi  que  les  précautions  et  moyens  mis  en  œuvre  pour  se  prémunir  des  contaminations  sont 

explicités ci-après.

III. Préparation, extraction et purification de l’ADN

Ces différentes étapes sont communes aux deux méthodes qui seront présentées ci-après, à 

savoir la paléogénétique « classique » et la paléogénomique.
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Figure 27: Carte de répartition des génomes anciens obtenus (Marciniak et Perry, 2017)



Toutes les étapes qui suivent ont été effectuées au sein de la plateforme Paléogénétique de 

l’UMR PACEA, Université de Bordeaux. Les étapes de typage des SNPs et de séquençage ont été 

réalisées à la Plateforme Genome Transcriptome de Bordeaux (INRA, Pierroton).

III.1. Les prélèvements

Idéalement, les prélèvements doivent être effectués directement lors de la fouille, en laissant 

le moins de temps possible l’échantillon à l’air libre et en utilisant du matériel stérile. La personne 

en charge du prélèvement doit porter un masque, une charlotte et des gants et l’échantillon, prélevé 

avec du matériel à usage unique, doit être placé dans un contenant stérile (sachet Minigrip® stérile 

ou tube Falcon®) puis stocké au réfrigérateur ou au congélateur. Par ailleurs, toutes les personnes 

ayant manipulé l’échantillon sont typées afin de tracer d’éventuelles contaminations dans le cadre 

des études paléogénétiques.

Ce protocole de prélèvement a pu être mis en place à Urville-Nacqueville mais pas pour les 

deux autres sites. Voir Partie 2, Chapitre 1, IV. Critères de sélection des échantillons.

III.2. La préparation des échantillons

Selon  le  type  d’échantillon  (dent,  os  ou  pétreux)  ainsi  que  selon  les  conditions  de 

prélèvements, plusieurs étapes ont été nécessaires. Toutes ces étapes sont réalisées dans une salle 

dédiée, à l’aide de matériel stérile à usage unique.

a. Les prélèvements en conditions aseptiques

Dans le cas où les échantillons ont été prélevés dans des conditions optimales, la surface de 

l’élément anatomique (dent, os ou os pétreux) est grattée sur quelques millimètres (environ 2 mm) 

afin de retirer le sédiment et la couche externe potentiellement contaminée. Dans le cas d’une dent, 

celle-ci est placée entière dans un sachet stérile puis réduite en morceaux. Pour les os, une partie est  

prélevée puis placée dans un sachet stérile puis réduite en poudre. Dans le cas des os pétreux, le 

prélèvement se fait directement au niveau de la cochlée à l’aide d’une Dremmel et la poudre est 

récupérée dans un tube Eppendorf.

b. Les prélèvements en conditions non aseptiques

Dans le cas où les échantillons n’ont pas pu être prélevés dans des conditions optimales, la 

surface de l’élément anatomique est grattée sur quelques millimètres. Les deux faces des os sont 

ensuite placées aux UV pendant environ 20 minutes. Le protocole pour réduire en poudre l’os est 
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ensuite identique à celui présenté précédemment. Dans le cas des dents, le protocole inclut en plus 

un lavage à l’eau de javel puis un rinçage à l’eau ultra-pure avant le passage aux UV.

Les poudres obtenues sont ensuite transférées en salle blanche et stockées au congélateur.

III.3. L’extraction

Les extractions  ont  eu lieu  au sein d’un espace dédié  en salle  blanche.  Au cours  de nos 

travaux, nous avons testé plusieurs méthodes d’extraction et plusieurs méthodes de décontamination 

afin d’optimiser la récupération d’ADN endogène.

a. La décontamination

Plusieurs méthodes permettant de  décontaminer les échantillons et  d’améliorer l’accès à 

l’ADN endogène ont été mises en évidence ces dernières années.

Une des méthodes consiste à faire une « pré-digestion » de 15 à 30 minutes dans un tampon 

(4,7 mL d’EDTA (0,5 M), 50 µL de protéinase K et 250 µL de N-Lauryl Sarcosyl (10 %)) avant de 

faire la lyse (Damgaard et al., 2015). Cette méthode, conseillée lorsque la quantité de matériel de 

départ est supérieure ou égale à 50 mg, permet d’éliminer une forte proportion d’ADN contaminant 

et d’augmenter la proportion d’ADN endogène extrait.

Une autre méthode préconise de combiner un lavage à l’eau de javel ainsi qu’une étape de 

pré-digestion (Boessenkool et al., 2017). La première étape consiste à incuber la poudre dans 1mL 

d’eau de Javel (0,5 %) pendant 15 minutes puis de rincer l’échantillon avec de l’eau ultra-pure. 

L’étape de pré-digestion est identique à celle présentée par Damgaard et collaborateurs en 2015 

(voir Supra).

Étant donné que nous avons travaillé sur des échantillons issus de fouilles anciennes et qui ont 

été manipulés plusieurs fois, il nous a semblé important d’ajouter ces étapes de décontamination. 

Nous avons testé ces deux méthodes pour différents échantillons et nous n’avons pas constaté de 

différences majeures entre ces protocoles. Après cette phase de test, nous avons systématiquement 

utilisé la pré-digestion de 15 minutes  (Damgaard  et al., 2015). Le détail des étapes pour chaque 

échantillon est disponible en annexe (Partie 2 – Chapitre 2, II à IV).

b. L’extraction

Pour les premières extractions sur l’ensemble des vestiges, nous avons, après pré-digestion et/

ou rinçage à l’eau de Javel, réalisé une lyse dans un tampon d’extraction constitué d’EDTA (0,5 M), 

de N-Lauryl Sarcosyl (10 %) et de protéinase K (1 mL dans 25 mg). Le tout est incubé à 55 °C, sous 
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agitation, pendant 24 heures. Ensuite, l’ADN mis en solution a été purifié en suivant le protocole du 

kit MinElute® de Qiagen (Allentoft et al., 2015).

Nous avons par la suite ré-extrait la quasi totalité de nos vestiges avec le protocole proposé 

par  Dabney  et  collaborateurs  (Dabney  et  al., 2013) afin  d’optimiser  la  récupération  des  petits 

fragments d’ADN.

c. La purification

Pour certains échantillons, notamment ceux issus du site d’Urville-Nacqueville, les extraits 

avaient une couleur très particulière, allant du jaune au brun foncé. De plus les typages de SNPs 

réalisés sur ces extraits ont permis de mettre en avant des inhibitions. En effet, les profils obtenus 

étaient  vierges,  aucun  SNP n’était  détectable.  Une  étape  supplémentaire  de  purification  a  été 

nécessaire et a été réalisée avec le kit PowerClean® (MoBio). Cette étape était nécessaire malgré 

l’étape de pré-digestion et s’est révélée efficace puisque nous avons pu obtenir des profils SNPs 

et/ou des séquences HVR-1 pour ces individus.  Le détail  est  disponible en annexe  (Partie 2 –  

Chapitre 2, IV).

IV. La paléogénétique « classique »

La paléogénétique dite « classique » est une méthode qui permet de travailler « a priori », i.e. 

nous  allons  sélectionner  une  séquence  d’intérêt  (par  exemple  la  séquence  HVR-1  de  l’ADN 

mitochondrial)  que  nous  allons  étudier.  A l’inverse,  la  paléogénomique  permet  de  travailler  a 

posteriori. Les séquences sont générées puis triées ou filtrées en fonction des besoins.

IV.1. Les Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs)

Les SNPs sont des variations d’un seul nucléotide sur la séquence ADN qui peuvent avoir 

lieu sur les régions codantes et non codantes. Ce sont de très bons marqueurs du polymorphisme, 

permettant ainsi de caractériser des clades ou haplogroupes. Par ailleurs, l’étude des SNPs permet 

de rendre compte de l’état de conservation de l’ADN. En effet, ce type d’analyse cible de petites 

régions d’ADN, ce qui permet d’étudier des molécules fragmentées (Keyser et Petkovski, 2006). De 

plus, la technique iPLEX Gold genotyping est sensible et permet de détecter de faibles quantités 

d’ADN (Mendisco et al., 2011).
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Les SNPs typés (ADN mitochondrial et chromosome Y) sont ceux publiés par Rivollat et 

collaborateurs  permettant  d’identifier  les  lignées  maternelles  et  paternelles  majeures  en  Europe 

(Rivollat  et al., 2015).  Les détails  concernant  le design des SNPs et  les multiplex utilisés sont 

disponibles dans la thèse de M. Rivollat (Rivollat, 2016).

Nous avons choisi de séparer ce multiplex en 2 parties : un multiplex pour les SNPs de l’ADN 

mitochondrial  (fig.  28)  et  un  multiplex  pour  ceux  du chromosome Y (fig.  29)  et  cela  afin  de 

diminuer  la  compétition  entre  les  amorces  et  favoriser  l’accès  à  l’ADN,  notamment  à  l’ADN 

nucléaire qui est minoritaire.

IV.2. Le séquençage de la région HVR1

En paléogénétique  classique,  l’étude  de  l’ADN mitochondrial  se  fait  via  deux  approches 

principales : l’étude des SNPs et l’étude de la région HVR-I.

Cette  région  est  amplifiée  par  PCR  (Polymerase  Chain  Reaction).  L’ADN  ancien  étant 

fragmenté, les 393 paires de bases constituant cette région sont amplifiées par l’intermédiaire de 

quatre fragments chevauchants de taille inférieure à 114 paires de bases (fig.  30).  La séquence 

obtenue est comparée à la séquence de référence, aussi appelée séquence de Cambridge (rCRS, 

Anderson et al., 1981 ; Andrews et al., 1999).
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Figure 28: SNPs de notre plex, permettant  
la caractérisation des principaux haplogroupes  

mitochondriaux en Europe

Figure 29: SNPs de notre plex, permettant  
la caractérisation des principaux haplogroupes du  

chromosome Y en Europe



Les  mutations  observées  sont  ensuite  comparées  aux  bases  de  données  existantes 

(http://www.phylotree.org) afin de définir l’haplotype. Les séquences obtenues sont retenues si elle 

valident les critères suivants :

• tous les résultats (SNPs, HVR-1) ont été répliqués au moins deux fois

• les résultats obtenus sont cohérents entre les données SNPs et les données HVR-1

• les séquences sont différentes de celles des manipulateurs

Les séquences consensus obtenues, après vérification de tous les critères d’authentification, 

sont  alors  comparées  aux  bases  de  données  actuelles  et  anciennes  pour  différentes  analyses 

statistiques. La base de données pour les populations anciennes, compilée par F. Mendisco et M. 

Rivollat  puis  actualisée  dans  le  cadre  de  ce  travail,  est  composée  de  2562  séquences 

mitochondriales  datées  du  Paléolithique  à  l’âge  du  Fer  (42 500  –  80  cal.  BC).  Nous  avons 

sélectionné  1531 séquences  d’intérêt,  divisées  en  32  groupes  chronologiques,  géographiques  et 

culturels (Fischer et al., 2019). Le détail des groupes est donné en annexe (Partie 3 – Chapitre 1,  

I.3).

La base de données concernant les populations actuelles est composée de 16 901 séquences 

HVR-1 obtenues sur 34 populations européennes (Rivollat et al., 2015).
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Figure 30: Détail de l’amplification de la séquence HVR-1 grâce à quatre fragments chevauchants  
(Houzelot, 2018)

http://www.phylotree.org/


IV.3. L’ADN mitochondrial : analyses statistiques

Nous présenterons ici les généralités concernant ces analyses. Le détail des analyses réalisées 

est disponible dans la partie matériel et méthodes des articles.

a. Description génétique

Pour une première description de la  diversité  mitochondriale  de nos groupes,  nous avons 

calculé  les  fréquences  d’haplogroupes.  Nous  avons  systématiquement  choisi  les  haplogroupes 

suivants : H, HV, I, J, K, N, T, U4, U5a, U5b, U5, U*, V, W, X et « autres » qui représentent les 

principaux  haplogroupes  européens  distingués  dans  la  littérature  et  détectés  chez  les  groupes 

européens  anciens  et  actuels.  Ces  fréquences  nous  ont  permis  de  réaliser  des  Analyses  en 

Composante Principale (ACP) qui représentent les affinités entre groupes à partir de la variance 

observée sur des axes indépendants en deux dimensions. Pour réaliser ces ACP, nous avons utilisé le 

logiciel R (version 1.0.153) et le package FactoMineR (Lê, Josse et Husson, 2008).

Deux  mesures  de  diversité  ont  été  calculées  avec  le  logiciel  Arlequin  (version  3.5.1.2, 

Excoffier et Lischer, 2010) afin d’appréhender la diversité intra-populationnelle :

• la diversité génétique de Nei (h²) qui évalue la probabilité que deux allèles tirés au hasard 

dans une population soient différents l’un de l’autre ;

• la diversité nucléotidique (π) qui évalue la probabilité que deux nucléotides tirés au hasard 

à la même position dans un ensemble de séquences soient différents l’un de l’autre.

b. Distances génétiques

Les distances permettant de quantifier les relations génétiques entre populations. Nous avons 

majoritairement  utilisé  le  Fst,  définit  par  Wright  et  qui  varie  de  0  à  1,  0  signifiant  que  les 

populations sont identiques et 1 signifiant que les populations ne partagent aucun allèle. Pour ce 

faire, nous avons utilisé le logiciel Arlequin (version 3.5.1.2, Excoffier et Lischer, 2010).

Ces distances génétiques peuvent être représentées graphiquement sous la forme de  MDS 

(MultiDimensional Scaling) réalisées sous R (version 1.0.153).

Nous avons aussi quantifié les proportions d’haplotypes partagés entre les différents groupes 

grâce au logiciel Arlequin (version 3.5.1.2, Excoffier et Lischer, 2010). Les haplotypes sont répartis 

en trois groupes :
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• les  haplotypes non informatifs, qui sont ceux que l’on retrouve majoritairement dans les 

groupes anciens et actuels (par exemple H_CRS) ;

• les haplotypes uniques, que l’on ne retrouve que dans un seul groupe ;

• les  haplotypes  informatifs qui  sont  partagés  par  un  faible  nombre  d’individus  et  qui 

peuvent ainsi fournir des informations phylogéographiques précieuses.

Toutes ces analyses ont été appliquées aux individus issus des trois sites. Les résultats sont 

présentés dans la Partie 3.

IV.4. Chromosome Y : analyses

Les données obtenues via les analyses paléogénétiques ont permis de caractériser uniquement 

les haplogroupes et non les haplotypes ce qui ne nous a pas donné la possibilité de réaliser des 

analyses quantitatives. Nous nous sommes intéressés à la répartition géographique ainsi  qu’à la 

chronologie  des  haplogroupes  en  comparaison  avec  les  données  anciennes  disponibles  et  les 

données modernes.

Les  données  paléogénomiques  ont  permis  de  définir  avec  plus  de  précisions  les  lignées 

paternelles mais sur un nombre plus restreint d’individus.

V. Les années 2000 et l’essor de la paléogénomique

Depuis  maintenant  plus  d’une  décennie,  la  recherche  en  paléogénétique,  bénéficiant  des 

avancées en séquençage à haut débit, a fait un spectaculaire bond en avant, nous permettant ainsi 

d’avoir accès à des génomes entiers, partiels ou « genome-wide » (Shendure et al., 2017).

Les balbutiements de cette approche ont commencé en 2005, avec une étude portant sur la 

caractérisation  de  larges  portions  de  génome  d’ours  des  cavernes  datés  d’environ  40 000  ans 

(Noonan et al., 2005). Puis, en 2010, le premier génome du genre Homo a été publié (Rasmussen et  

al., 2010)et depuis, le nombre de génomes n’a cessé de croître, surtout pour l’Europe (fig. 31). En 

mars  2018,  E.  Callaway dénombrait  1372 génomes anciens,  dont  1144 uniquement  en Europe. 

Parmi ces 1144 génomes, 400 sont attribués à des individus datant du Néolithique à l’âge du Bronze 

dont  226  au  Campaniforme  (Callaway,  2018).  Deux  études,  publiées  par  P.  Damgaard  et 

collaborateurs  (Damgaard  et  al., 2018) ainsi  que  par  I.  Olalde  et  collaborateurs  (Olalde  et  al., 

2019) ont  permis  d’augmenter  sensiblement  ce  nombre  et  de  livrer  les  premières  données 

génomiques pour des individus de l’âge du Fer.
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V.1. Principe

La paléogénomique permet d’obtenir l’ADN contenu dans un échantillon sans sélection  a 

priori des  régions  d’intérêt.  La  première  étape  est  la  construction  de  ce  que  l’on  appelle  des 

banques,  ou  librairies,  d’ADN (fig.  32).  Ces  banques  sont  ensuite  amplifiées puis séquencées 

(séquençage de type NGS). afin de récupérer la totalité de l’ADN présent dans l’extrait, que ce soit 

l’ADN  dit  « endogène » (i.e. l’ADN  de  l’individu  que  l’on  étudie)  ou  exogène  (i.e. ADN 

environnemental, ADN des bactéries…). Ce sont des outils bio-informatiques qui permettront de 

trier, a posteriori, les séquences (ou « reads ») et d’analyser celles d’intérêt. Pour notre étude, ces 

séquences d’intérêt correspondent à de l’ADN humain, i.e. les reads qui vont mapper sur le génome 

humain  de  référence  (hg19  ou  sur  Hs37d5)  et  qui  correspondent  à  l’ADN endogène  de  notre 

échantillon.

Deux méthodes sont aujourd’hui disponibles pour obtenir  des informations génomiques, à 

savoir le séquençage shotgun de génomes (que ce soit des génomes complets ou bien des génomes 

à faible couverture) et la capture (voir Lan et Lindqvist, 2018 pour une revue récente des principes 

et  méthodes). Pour ces deux méthodes, les premières étapes de construction des librairies et de 

détermination du taux d’ADN endogène sont similaires. Le protocole de construction de librairies 

utilisé est celui de N. Rohland et collègues (2015),
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Figure 31: Génomes humains obtenus entre 2006 et 2017 (Marcianik et Perry, 2017)



Pour  ces  deux  approches,  un  séquençage  de  type  NGS (Next  Generation  Sequencing), 

autrement  appelé  séquençage  à  haut  débit,  est  privilégié.  Ce  type  de  séquençage  permet  de 

séquencer  un  grand  nombre  de  fragments  de  petite  taille  (30  à  250  paires  de  bases  selon  la 

technologie) ce qui est particulièrement adapté à l’ADN ancien qui, comme mentionné plus haut, 

est fragmenté.

Une fois les librairies construites, la première étape consiste à adopter ce qu’on appelle la 

« stratégie shotgun », i.e. le séquençage de tous les fragments contenus dans les librairies. Cette 

première  étape  va permettre,  après  un traitement  bio-informatique,  d’une part,  de  vérifier  qu’il 

s’agit bien d’ADN ancien (profils de déamination, taille des fragments) et, d’autre part d’évaluer le 

pourcentage d’ADN endogène et d’orienter la suite en choisissant la méthode la plus adéquate.

a. Les génomes complets et les génomes à faible couverture

Cette méthode qui consiste à séquencer la totalité du génome (génome complet) ou une partie 

du génome (génome à faible couverture) est adaptée (car moins coûteuse) pour des échantillons 

présentant un taux élevé d’ADN endogène (i.e. supérieur ou égal à 15 % pour notre étude). Pour 

notre  étude,  nous  avons  choisi  de  travailler  sur  des  génomes  à  faible  couverture  (0,1X).  Ces 

analyses  sont  moins  coûteuses  que  des  génomes  complets  et  permettent  de  répondre  à  de 

nombreuses questions (fig. 33).
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Figure 32: Schéma de la construction des librairies d’ADN (Rohland et al., 2015)



Pour choisir nos échantillons, plusieurs étapes ont été nécessaires :

• réalisation d’une  qPCR (aussi appelée PCR quantitative, qui permet d’estimer la quantité 

d’ADN de l’extrait) sur nos extraits. Cette première étape nous a permis de sélectionner les 

échantillons qui étaient amplifiés (pour le fragment HVR-1 5b) avant 30 cycles de PCR, ce 

qui est un indice de conservation de l’ADN mitochondrial ;

• réalisation des librairies non traitées à l’UDG ;

• dosage  des  librairies  au  BioAnalyzer  afin  d’éliminer  les  librairies  présentant  trop  de 

dimères ;

• séquençage de ces librairies (stratégie « shotgun screening ») ;

• caractérisation  des  librairies.  Pour  cette  étape,  nous  avons  utilisé  le  logiciel  EAGER 

(Efficient Ancient Genome Reconstruction ; Peltzer et al., 2016). Hg19 puis Hs37d5 ont été 
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Figure 33: Analyses réalisables en fonction du type de données (génome complet Vs capture) et de la  
couverture (Günther et Jakobsson, 2019)



choisis comme génomes de référence, avec la séquence rCRS pour l’ADN mitochondrial et 

le logiciel a intégré les paramètres suivants :

◦ Clip & Merge (lmin = 30). Cette option permet de retirer les adaptateurs et de merger les 

fichiers (reads 1 et 2) obtenus pour chaque individu ;

◦ BWA (-n:0,01 ; – q:30), qui permet d’aligner les séquences obtenues sur le génome de 

référence ;

◦ MapDamage,  qui  permet  de  quantifier  les  dommages  de  l’ADN,  comme  les 

déaminations  aux extrémités,  caractéristiques  de  l’ADN ancien  ou  bien  d’estimer  la 

taille des fragments (fig. 34).

Cette  étape nous a  permis  de  sélectionner les  individus présentant les  caractéristiques 

typiques de l’ADN ancien et ayant un taux d’ADN endogène supérieur à 15 %. Nous avons 

ensuite refait les librairies finales (traitées avec de « l’half UDG », Rohland et al., 2015)) afin de les 

séquencer en vue d’obtenir des génomes à 0,1X.
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Figure 34: Dommages caractéristiques de l’ADN ancien. (a) distribution de la longueur  
des fragments et (b) profils de déaminations aux extrémités (Günther et Jakobsson, 2019)



b. L’enrichissement par capture

Afin d’optimiser la récupération de séquences d’ADN endogène, des méthodes de capture, 

basées  sur  le  principe  de 

l’hybridation  avec  des  séquences 

complémentaires,  appelées  sondes 

ou baits (disposées en plaque ou en 

milieu liquide), ont été développées. 

Les  fragments  qui  ne  s’hybrident 

pas  sont  alors  éliminés.  Cette 

méthode  a  été  validée  par  de 

nombreuses  études  (voir  par 

exemple  Burbano  et al., 2010 pour 

une  étude  sur  un  individu 

néandertalien  ou  Enk  et  al., 2014 

pour du mammouth, fig. 35).

En  2015,  Haak  et 

collaborateurs  (Haak  et  al., 

2015) ont utilisé une capture ciblant 

390 000 SNPs (390k) sur 69 sujets datés du Mésolithique à l’âge du Bronze à travers l’Europe. La 

méthode s’est développée et permet aujourd’hui de cibler 1 200 000 SNPs (1200k ;  Mathieson et  

al., 2015) pour le génome nucléaire ou d’obtenir des génomes mitochondriaux complets d’espèces 

connues  ou  non  (par  exemple  Krause  et  al., 2010 pour  le  génome  mitochondrial  complet  de 

Denisova ou Fu et al., 2013 pour un homme anatomiquement moderne de Chine).

Cette méthode semble  particulièrement performante pour les études populationnelles, avec 

des taux d’ADN endogène très variables entre les échantillons.  Comme expliqué dans la partie 

précédente,  nous  n’avons  sélectionné  que  les  individus  présentant  plus  de  15 %  d’ADN 

endogène pour les génomes à faible couverture (pour des raisons de faisabilité et de coûts) 

mais cela implique que nous n’avons accès qu’à quelques individus par site, limitant ainsi 

l’approche populationnelle  que nous privilégions pour nos études.  La capture permet  de se 

défaire  de  ces  contraintes  car  elle  rend  possible  l’accès  à  des  données  génomiques  pour  des 

individus  ayant  un  taux  d’ADN  endogène  proche  de  0,1 %.  À  titre  d’exemple,  Carpenter  et 

collègues  (Carpenter  et al., 2013) ont pu obtenir des données génomiques (environ 50 000 SNPs 
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Figure 35: Principe de la capture MYbaits (modifié  
d’après : https://arborbiosci.com/products/whole-genome-

enrichment/)



pour 1 million  de  reads)  pour  des  individus  ayant  en  moyenne 1,2 % d’ADN endogène.  Cette 

approche semble aussi privilégiée pour les études de parenté, permettant ainsi la comparaison des 

mêmes parties du génome ou en tout cas des mêmes SNPs. Au début de cette thèse, nous avions 

envisagé de créer une capture MyBAITS ciblant l’ADN mitochondrial, le chromosome Y ainsi que 

des SNPs du génome nucléaire.  Pour cela,  nous avions commencé,  avec l’aide de F.  Santos,  à 

identifier les SNPs les plus informatifs ainsi qu’à déterminer le nombre de SNPs nécessaires pour 

pouvoir  comparer  nos  données  à  celles  publiées.  Cependant,  nous  avons  ensuite  appris  qu’une 

capture ciblant plus d’1 millions de SNPs allait être mise sur le marché.

V.2. Les analyses bio-informatiques

Nous présenterons ici une synthèse sur le traitement bio-informatique. Le détail des analyses 

effectuées  sera  donné dans  la  Partie  3 :  Analyses  paléogénétique  et  paléogénomique des  sites ; 

Chapitre 3 : Approche paléogénomique.

Traitement des données

Une  fois  encore,  les  premières  étapes  permettant  d’aboutir  à  notre  génome  partiel  sont 

réalisées avec EAGER (fig.  36,  étape 2).  Une fois  les génomes générés (.bam), il  faut réaliser 

l’appel des variants et compiler les données de nos individus avec celles qui sont publiées (fig. 36, 

étape 3). Nous avons séparé les analyses et utilisé deux jeux de données différents en fonction des 

questions  (tableau  4).  Pour les analyses réalisées avec les populations  actuelles (ACP, f3) nous 

avons utilisé la base de données « Human Origins », typée sur 600 000 SNPs qui contient un plus 

grand nombre de populations actuelles. Pour les analyses réalisées avec les populations anciennes 

(f3,  f4,  qpAdm)  nous  avons  utilisé  la  base  de  données  mise  en  ligne  par  D.  Reich 

(https://reich.hms.harvard.edu/downloadable-genotypes-present-day-and-ancient-dna-data-

compiled-published-papers), que nous avons actualisée avec les publications de Brace et al., 2019 ; 

Olalde et al., 2019 ; Sánchez-Quinto et al., 2019 ; Villalba-Mouco et al., 2019. Pour ces analyses, 

nous avons utilisé la liste des 1240 kSNPs disponible.

Tableau 4: Compositions des bases de données utilisées (https://reich.hms.harvard.edu/downloadable-
genotypes-present-day-and-ancient-dna-data-compiled-published-papers)

Base de données Nb individus actuels Nb individus anciens Nb SNPs
Human Origins + 1240k 5637 2107 600 000

1240k 2974 2170 1 240 000
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Figure 36: Les différentes étapes permettant d’obtenir les génomes à faible couverture



À l’issue de l’étape 2, plusieurs données permettant de caractériser la qualité du génome sont 

obtenues. Nous pouvons ainsi :

• connaître la qualité du séquençage ;

• vérifier  la présence de modifications post-mortem (les profils  doivent être différents des 

séquençages shotgun « screening » étant donné l’utilisation d’UDG) ainsi que la longueur 

des fragments ;

• calculer le taux d’ADN endogène ;

• estimer les contaminations (logiciel ContamMix) ;

• déterminer le sexe de l’individu en calculant le ratio
Y
X+Y

 (Skoglund et al., 2013).

À partir des fichiers « .bam » obtenus après le ‘mapping’ sur le génome de référence, nous avons 

réalisé  un  ‘trimming’ (afin  de  supprimer  les  bases  aux  extrémités  qui  comportent  encore  des 

modifications post-mortem pouvant conduire à de fausses interprétations). Pour les génomes non 

traités à l’UDG, nous avons choisi de retirer 10 paires de bases de chaque côté et pour les génomes 

traités half-UDG nous avons ôté 2 paires de bases de chaque côté. A partir des « .bam » trimmés et 

indexés  nous  avons  fait  l’appel  des  variants  via  Samtools  puis  le  merging  avec  les  données 

existantes grâce au software Eigenstrat (fig. 36, étape 3).

V.3. Les analyses statistiques

Le tableau présenté ci-après (fig. 36) illustre les différentes analyses possibles en fonction des 

questions ciblées.

Tableau 5: Analyses réalisées à différentes échelles sur les génomes faibles couvertures

À l’échelle de l’individu À l’échelle du groupe À l’échelle de la population
Haplogroupe mitochondrial Relations de parenté ACP

Détermination du sexe f statistiques (f3, f4)
Haplogroupe du chr. Y Admixture (non réalisé)

Phénotype qpAdm
Pathogènes (non réalisé)

a. À l’échelle de l’individu

Les analyses réalisées ici nous ont permis de caractériser les individus étudiés. Nous avons 

ainsi pu déterminer :
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• le sexe de l’individu (Skoglund et al., 2013)

• l’haplogroupe mitochondrial,  obtenu grâce au software Phy-Mer  (Navarro-Gomez  et  al., 

2015)

• l’haplogroupe Y, déterminé par le software Y-leaf (Ralf et al., 2018)

b. À l’échelle du groupe

Pour les sites pour lesquels nous avions plusieurs individus, nous avons testé si des relations 

de parenté existaient. Pour ce test, nous avons utilisé le software READ (Monroy Kuhn, Jakobsson 

et Günther, 2018). Les résultats permettent d’établir si les deux individus sont identiques (jumeaux), 

apparentés au 1ᵉʳ degré ou au 2nd degré.

c. À l’échelle de la population

Analyse en composante principale

Les ACP permettent de visualiser les proximités génétiques entre chaque individu. Elles sont 

réalisées grâce au logiciel Eigenstrat (Price et al., 2006) et à la commande « smartpca »(Patterson, 

Price et Reich, 2006). L’ACP est calculée à partir d’une liste de populations actuelles comprenant 

les groupes d’Europe et du Proche Orient dans notre cas, puis les individus anciens sont projetés. 

Cette approche permet de construire les vecteurs à partir de données de qualité (i.e. des individus 

avec des génomes complets) et d’éviter de « déformer » les groupes formés. Les figures ont été 

réalisées grâce au logiciel DataGraph® (version 4.4, https://www.visualdatatools.com/DataGraph/).

Les   f  -statistiques  

Les f-statistiques ont été introduites par N. Patterson et collègues et permettent de mesurer le 

métissage  et  les  ancestralités  partagées  entre  les  populations  d’intérêt  à  partir  des  fréquences 

alléliques  (Patterson  et  al., 2012).  Elles  sont  calculées  à  l’aide  du  software  Admixtools® 

(commande « qp3pop » pour les f3 et « qpDstat » pour les f4 avec l’option f4).

• Les valeurs  des statistiques  f3 ‘outgroup’  (fig.  37 ; 

Population  A,  Population  B ;  Population  C)  sont 

proportionnelles  à  la  quantité  de  dérive  génétique 

partagée  entre  la  population  A et  la  population  B 

depuis  une  population  ancestrale  commune  (C) 

jusqu’à  leur  divergence.  Cette  analyse  peut  être 

rapprochée  des  valeurs  de  Fst  obtenues  avec  les 
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Figure 37: f3 Outgroup (https://

gaworkshop.readthedocs.io/en/latest/)



séquences HVR-I, cependant elle n’est pas affectée par la dérive génétique propre à chaque 

population  (Allentoft  et  al., 2015). Plus  les  f3 sont élevées,  plus  les  populations sont 

proches. À partir  des  ces  f3 entre  chaque paire  de population,  nous pouvons créer  des 

matrices de similarité permettant de construire :

◦ des  cartes  de  chaleur (ou  ‘heatmap’)  qui  peuvent  ensuite  être  visualisées 

graphiquement sous R. Ces cartes de chaleur mettent en évidence des clusters.

◦ des MDS (Multi Dimensional Scaling) qui peuvent aussi être visualisées sous R.

• Les statistiques f3 ‘admixture’ permettent de tester si une population cible (C) résulte du 

métissage de deux populations tests (A et B). Le test se construit de la façon suivante : f3 

(A, B ; C). Ce test mesure la part de chaque population test au sein de la population cible. Si  

les  valeurs  sont  significativement  supérieures  à  0 alors la  population test  (C) résulte  de 

l’admixture des populations A et B.

• Les  statistiques  f4 (Reich  et  al., 2009) mesurent  la  différence  d’introgression d’une 

population sur deux autres. Le test se construit de la façon suivante :  f4 (Population A, 

Population B ;  Population Cible,  Outgroup).  Si  f4=0, les populations A et B forment un 

clade par rapport à la population cible et à l’outgroup. Si le résultat est positif (f4 > 0), il y a 

un flux de gène entre la population cible et la population A alors que si le résultat est négatif  

(f4 < 0) le flux de gène est entre la population B et la cible. Lors de la construction de ce 

test, il est important de respecter la notion de clade entre les populations A et B.

Admixture entre populations (qpAdm)

Différentes méthodes permettent de tester les métissages entre populations. Une partie de ces 

méthodes consiste à utiliser les  f-statistiques présentées précédemment. Pour une synthèse de ces 

différents tests  et  de leur mise en œuvre,  nous recommandons la revue de Harris  et  DeGiorgio 

(2016). Nous ne présenterons ici que le test qpAdm qui est généré via Admixtools®. Les qpAdm 

sont basées sur les idées relatives aux statistiques f4 dans un contexte de régression et incorporent 

en  plus  les  méthodes  de  qpWave.  Grâce  à  ce  test,  nous  pouvons  tester  la  part  de  plusieurs 

populations sources au sein de notre population cible. De façon intéressante, ce test peut aussi se 

réaliser à  l’échelle  de l’individu, permettant ainsi  de discuter  de la  variabilité de l’héritage des 

individus au sein d’un même site archéologique ou d’une même région géographique.

Ce test se construit à l’aide de « sets » de populations définis comme ci-après :
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• ‘Left populations’ = le groupe (ou individu) ciblé + les populations dont nous souhaitons 

tester l’impact sur notre groupe cible

• ‘Right populations’ = un set de populations considérées comme ‘outgroup’

Par exemple, si nous souhaitons tester la part des chasseurs-cueilleurs de l’ouest et des fermiers 

d’Anatolie dans un groupe (ou un individu) néolithique français, nous allons construire le test de la 

façon suivante :

• Left  populations  =  individus  néolithiques  français  (=cible)  +  Néolithique  d’Anatolie 

(=population 1) + Chasseurs-cueilleurs de l’ouest (=population 2)

• Right populations = Mbuti, Onge, Papous (…) + Natoufiens (= population dont descendent 

les fermiers d’Anatolie) + Villabruna (= population ancestrale des chasseurs-cueilleurs de 

l’ouest)

Les résultats sont donnés avec des pourcentages. Pour notre exemple, le résultat pourrait être : le 

groupe néolithique français peut s’expliquer 80 % de fermiers d’Anatolie + 20 % de chasseurs-

cueilleurs de l’ouest.
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Figure 38: Récapitulatif des protocoles mis en œuvre pour notre étude (hg : haplogroupe)
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Méthodes utilisées pour notre étude

• Nous avons ciblé les marqueurs uniparentaux via une approche « classique » :

∘ Lignées maternelles (ADN mitochondrial) ;

∘ Lignées paternelles (chromosome Y).

• Ces marqueurs uniparentaux ont été documentés par l’analyses des SNPs (ADN mitochondrial 
et chromosome Y) ainsi que par le séquençage de la région HVR-1 (ADN mitochondrial).

• Pour  les  individus  ayant  suffisamment  d’ADN endogène  (>  15 %)  nous  avons  ciblé  une 
approche paléogénomique (séquençage shotgun, génomes à faible couverture).

• Les données mitochondriales ont été compilées aux autres séquences disponibles (populations 
européennes  anciennes  et  actuelles)  et  sont  analysées  en  termes  de  d’affinités  (ACP),  de 
diversité (h²: diversité génétique et π : diversité nucléotidique) et de distances génétiques (Fst).

• Les génomes à faible couverture ont été compilés avec les autres données disponibles et des 
analyses  sont  en  suite  réalisées  à  l’échelle  de  l’individu (haplotypes  mitochondriaux et  Y, 
sexe…), du groupe (liens de parentés) et de la population (ACP, f-statistiques, qpADM)

Methods

• We targeted uniparental markers using a " classical " approach :

∘ Maternal lineages (mitochondrial DNA) ;

∘ Paternal lineages (Y chromosome).

• These uniparental  markers  were documented by SNP analysis  (mitochondrial  DNA and Y 
chromosome) and HVS-1 region sequencing (mitochondrial DNA).

• For individuals with sufficient endogenous DNA (> 15 %) we used a palaeogenomic approach 
(shotgun sequencing, low coverage genomes).

• Mitochondrial data were compiled to other available sequences (old and current European 
populations) and are analyzed in terms of affinity (PCA), diversity (h²: genetic diversity and π : 
nucleotide diversity) and genetic distance (Fst).

• Low-coverage  genomes  were  compiled  with  other  available  data  and  analyses  were  then 
performed  at  the  individual  (mitochondrial  haplotypes  and  Y,  sex…),  group  (related 
relationships) and population (PCR, f-statistics, qpADM) scales.



PARTIE 3

DE L’APPROCHE 

POPULATIONNELLE AUX 

DYNAMIQUES DE POPULATION
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CHAPITRE 1.

ANALYSES DE LA NÉCROPOLE D’URVILLE-NACQUEVILLE

I. Objectifs des études

La nécropole d’Urville-Nacqueville est une nécropole atypique pour la période et la région 

concernée  (cf.  Partie  2  –  Chapitre  2)  et  qui  soulève  de  nombreuses  questions  auxquelles  la 

génétique peut tenter de répondre.

• Comme expliqué précédemment, cette nécropole (et le site d’artisanat qui lui est associée) 

présente de nombreux indices d’échanges transmanches. Un des objectifs de notre travail 

était de vérifier si ces échanges pouvaient aussi être perçus en termes de flux de gènes et  

apporter ainsi de nouveaux éléments de discussions à propos des complexes Atlantiques, 

Manche-Mer  du  Nord  et  médio-Atlantique  qui  sont  identifés  par  les  archéologues.  Les 

résultats de cette étude, qui ont fait l’objet d’une publication en 2018, sont présentés ci-

après.

• La structuration de la nécropole, mise en évidence par la présence d’un enclos ainsi que par 

le rapprochement de certaines tombes soulève de nombreuses questions. On peut en effet se 

demander si la structuration de l’espace funéraire peut être mise en corrélation avec des 

données biologiques (âge, sexe, ADN…) ou l’existence de plusieurs groupes (biologiques 

et/ou sociaux) au sein de cet ensemble funéraire. Par ailleurs, l’identification de pratiques 

funéraires particulières (reprise intentionnelle du crâne, dépôt simultané ou re-creusement de 

tombe afin d’y déposer un deuxième individu) pose la question du statut de ces défunts. 

Peut-on, outre les pratiques funéraires, distinguer ces individus du reste de la communauté ? 

Quel lien unit les individus inhumés ensemble ? L’absence de crâne au sein de certaines 

sépultures ainsi que la présence de restes de crânes et/ou mandibules sur l’ensemble du site 

nous a conduit à tester de potentiels ré-appariements entre les têtes sans corps et les corps 

sans têtes. Ces différentes questions seront traitées dans les parties ci-après.
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II. Les échanges transmanches en Normandie : l’apport de l’étude 

paléogénétique

The multiple maternal legacy of the Late Iron Age group of Urville-Nacqueville  (France, 

Normandy) documents a long-standing genetic contact zone in northwestern France. PLoS ONE 13 

(12) : e0207459. https://doi.org/10.1371/journal. Pone.0207459

Les SI sont disponibles en annexes (Partie 3 – Chapitre 1 : I.1 à I.12) ou bien téléchargeables à 

l’adresse suivante :   https://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0207459#sec012  

Plusieurs  travaux  en  archéologie  ont  déjà  permis  de  démontrer  l’existence  de  liens 

transmanches  (par  exemple :  Marcigny,  2011 ;  Lefort,  2015).  Cependant,  aucune  donnée  n’est 

disponible pour discuter de ces échanges d’un point de vue biologique. Or, comme nous l’avons vu 

précédemment  (Partie  2  –  Chapitre  2),  le  site  d’Urville-Nacqueville  présente  de  nombreuses 

affinités culturelles avec le sud de l’Angleterre. Cela se traduit non seulement au sein du secteur 

artisanal (avec, entre autres, la présence de bâtiments de plan circulaire) mais aussi au sein de la  

nécropole. En effet, certains adultes ont la particularité d’être inhumés dans une position pseudo 

Durotriges alors que les autres individus adultes sont brûlés. L’étude de cette nécropole représente 

donc l’opportunité d’aborder les questions d’échanges biologiques sur les rives de la Manche. En 

effet,  le  grand  nombre  d’individus  ainsi  que  la  pluralité  des  pratiques  funéraires  permettent 

d’accéder à un pool génétique que l’on espère le plus représentatif possible du groupe étudié.

Pour répondre à ces différentes questions, nous avons sélectionné 45 individus sur l’ensemble 

de la  nécropole.  Afin d’avoir  le groupe le plus représentatif  possible,  nous n’avons pas fait  de 

sélection en fonction de l’âge ou du sexe.
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Principaux résultats de l’étude

• Urville-Nacqueville (120-80 av J.-C. ; Manche) : une nécropole atypique pour la Normandie. 
Un  grand  ensemble  funéraire  composé  d’au  moins  64  inhumations,  dont  de  nombreux 
immatures et 28 crémations organisées à l’intérieur et à l’extérieur d’un enclos.

• Des  indices  archéologiques  d’échanges  culturels  avec  la  Grande-Bretagne  (bâtiments 
circulaires,  importation de lignite,  inhumation d’adultes dans des positions ressemblant aux 
Durotriges).

• 45 individus analysés, 40 haplogroupes et 37 haplotypes mitochondriaux caractérisés.

• Diversité  mitochondriale  importante  et  absence  de  regroupements  en  lien  avec  les  lignées 
maternelles.  Résultats  cohérents  avec le  système patrilocal  et  patrilinéaire,  discuté dans  les 
textes anciens.

• Un pool mitochondrial mettant en évidence l’héritage important des Steppes lié à l’expansion 
des groupes Campaniformes en Europe autour de 2500 BC.

• Des affinités génétiques maternelles avec des groupes de l’âge du Bronze en Grande-Bretagne 
et en Espagne qui soutiennent l’idée que les échanges culturels documentés archéologiquement 
le long de la côte Atlantique et de part et d’autre de la Manche s’accompagnent d’un flux de 
gène important, sur un temps long.

• Une continuité génétique maternelle entre les groupes de l’âge du bronze et de l’âge du fer qui 
plaiderait  en faveur  d’une transition culturelle  liée à  des changements économiques locaux 
progressifs plutôt qu’à un afflux massif des groupes allochtones.

Main study results

• Urville-Nacqueville  (120-80 BC ;  Manche) :  an atypical  necropolis  for  Normandy.  A large 
necropolis grouping at least 64 burials, including many immatures and 28 cremations organized 
inside and outside an enclosure.

• Archaeological evidence of cultural exchanges with Great Britain (circular buildings, lignite 
imports, burial of adults in Durotrian-like positions).

• 45 individuals analyzed, 40 mtDNA haplogroups and 37 mtDNA haplotypes characterized.

• Significant mitochondrial diversity and absence of groupings related to maternal lines. Results 
consistent with the patrilocal and patrilineal system discussed in ancient texts.

• A mitochondrial  pool  highlighting  the  important  heritage  of  the  Steppes  linked  to  the 
expansion of Bell Beaker groups in Europe around 2500 BC.

• Maternal genetic affinities with Bronze Age groups in Britain and Spain supporting the idea 
that archaeologically documented cultural exchanges along the Atlantic coast and on both sides 
of the Channel were accompanied by a significant gene flow.

• Maternal genetic continuity between the Bronze and Iron Age groups that would argue for a 
cultural transition linked to progressive local economic changes rather than a massive influx of 
allochtonous groups.



III. Croisement des données génétiques, archéothanatologiques et biologiques

Cette partie de la thèse fait l’objet d’un article en préparation avec Mélie LE ROY (LabExMed, 

MMSH-LAMPEA UMR 7269) et Ana ARZELIER (Doctorante Université de Bordeaux, UMR 5199-

PACEA).

Les données biologiques utilisées ont été acquises par A.  ARZELIER dans le cadre de son 

mémoire  de  recherche  (M2  Biogéosciences)  intitulé  « Pratiques  funéraires  et  caractérisation 

biologique du groupe inhumé à Urville-Nacqueville (IIᵉ s. avant J.-C., Normandie) » réalisé sous la 

direction  de  S.  ROTTIER (MCF,  Université  de  Bordeaux)  et  de  C.  PARTIOT (Docteur  en 

Anthropologie biologique) au sein du laboratoire PACEA (CNRS, Université de Bordeaux).

L’objectif  de  cette  étude  est  de  croiser,  au  travers  d’un  SIG,  toutes  les  informations 

disponibles pour le site d’Urville-Nacqueville, afin d’identifier, si elle existe, une structuration de 

l’espace  funéraire  corrélée  aux  éléments  archéologiques,  ostéologiques  et  génétiques  (lignées 

maternelles)  et  discuter,  ainsi,  de  la  structuration  sociale  de  cette  communauté.  Si  ce  genre 

d’approche a déjà été réalisée, notamment pour une nécropole du Néolithique (Le Roy et al., 2016), 

elle est inédite pour l’âge du Fer. Les résultats préliminaires présentés ici permettent d’esquisser le 

portrait de cette communauté et de discuter des cas particuliers observés.

III.1. Matériel & Méthodes

La structuration de l’espace funéraire a été abordée  via plusieurs critères, comme l’identité 

biologique  des  individus  (âge,  sexe,  pathologies…),  les  dispositifs  sépulcraux  (crémation, 

inhumation, espace de décomposition…) et la position des défunts. Ces critères ont été étudiés pour 

46  individus  (sélectionnés  en  fonction  de  l’état  de  conservation  ainsi  que  des  caractères 

observables),  répartis  sur  l’ensemble  de  la  nécropole  et  les  données  paléogénétiques  sont 

disponibles pour 43 individus (Fischer et al., 2019).  Étant donné le nombre important d’individus 

ainsi  que la variabilité de l’état  de conservation des restes osseux, les individus ayant livré des 

données  génétiques  et  ceux  ayant  fait  l’objet  d’une  étude  ostéologique  ne  correspondent  pas 

forcément (fig. 39).
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Le traitement SIG a été réalisé sous ArcGIS par M. Le Roy. Une première étape, nécessaire à 

la compréhension des données disponibles, est l’évaluation de leur distribution (i.e. localisation, 

direction et surface), qui peut être évaluée grâce aux ellipses standard de déviation, qui incluent 

60 % des éléments d’un même caractère. La deuxième étape est la recherche de concentrations qui 

correspondent à des  agrégats significatifs  au sein d’une distribution spatiale.  Ces différentes 

étapes permettent de décrire l’organisation spatiale de la nécropole en identifiant des patterns en 

fonction des données biologiques, archéologiques et génétiques.

III.2. Résultats et discussions de l’analyse SIG

a. Les données paléogénétiques

Les données obtenues pour 43 des individus ont mis en évidence une structuration de l’espace 

funéraire en lien avec les données maternelles.

Plusieurs résultats, qui ont déjà fait l’objet d’une publication (Fischer  et al., 2019), peuvent 

être mis en avant :
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Figure 39: Répartition et sélection des individus ayant fait l’objet d’analyses biologiques,  
archéothanatologiques et/ou en ADN ancien



• la diversité mitochondriale est plus importante à l’extérieur de l’enclos ;

• les  individus  inhumés  à  l’intérieur  de  l’enclos  partagent  des  affinités  génétiques  plus 

marquées avec les groupes situés le long de la côte Atlantique et de la Manche (notamment 

ceux de l’âge du Bronze en Grande-Bretagne et du Campaniforme d’Espagne) ;

• les lignées maternelles J et T sont a priori exclues de l’enclos (fig.40) ;

• les individus partageant une même lignée mitochondriale particulière (correspondant à ce 

que nous avons défini comme étant des haplotypes informatifs) sont inhumés à proximité les 

uns des autres. C’est notamment le cas d’individus à l’intérieur de l’enclos (fig. 40), comme 

par exemple les individus TB 96 et TB 40-2 qui partagent la lignée H2a2b_16235-16291 (en 

mauve, fig. 40) ou encore les individus 105-A et 105-B, porteurs de la lignée H1_16213 (en 

bleu ciel, fig. 40).

b. Le traitement SIG

Le traitement spatial des données a permis de mettre en avant les résultats suivants :

• Concentration et distribution en fonction du traitement funéraire :
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Figure 40: Répartition des lignées mitochondriales (ADN mitochondrial) au sein de la nécropole



L’analyse SIG réalisée a permis de confirmer (statistiquement) l’organisation de l’espace funéraire 

en  fonction  du  type  de  traitement.  Les  aires  de  distribution  montrent  que  les  crémations  sont 

majoritairement  présentes  au  sud-ouest  de  la  nécropole  alors  que  l’aire  de  distribution  des 

inhumations  est  plus centrée sur l’enclos  (fig.  41).  Par ailleurs,  nous observons aussi  plusieurs 

regroupements significatifs : 1 regroupement de crémations, au sud-ouest de la nécropole près du 

bûcher et 3 regroupements d’inhumations (2 au sud de la nécropole et 1 à l’intérieur de l’enclos ; 

fig. 41).

• Concentration et distribution des individus en fonction du sexe :

Étant donné la composition du groupe d’Urville-Nacqueville (une grande majorité des individus 

inhumés  sont  immatures),  observer  une  répartition  des  individus  en  fonction  de  leur  sexe  est 

compliqué.  À  ce  jour,  seule  une  méthode  publiée  récemment  permet  de  déterminer  le  sexe 

ostéologique des immatures à partir de la cochlée (organe situé au niveau de l’oreille interne, partie 

pétreuse  de  l’os  temporal ;  Braga  et  al., 2019).  Les  données  paléogénétiques  ont  permis  de 
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Figure 41: Distribution et regroupement significatifs des crémations et des inhumations du site  
d’Urville-Nacqueville (figure M. Le Roy)



déterminer  un  sexe  masculin  pour  16  individus  immatures,  l’absence  de  données  pour  le 

chromosome Y ne permettant pas de conclure quant au sexe de l’individu. Seules 2 femmes ont pu 

être  identifiées  (sur  des  critères  ostéologiques),  ce  qui  ne nous permet  pas  de discuter  de  leur 

distribution. Pour les hommes, même si les résultats sont à considérer avec prudence vu l’effectif, 

une distribution particulière est observée pour 5 d’entre eux. Ces cinq individus, situés au sud-est de 

l’enclos  (TB  4,  TB  74,  TB  78,  TB  105-A et  105-B),  sont  tous  biologiquement  immatures  et 

semblent former un alignement orienté nord/ouest-sud/est. Par ailleurs, notons que ces individus 

sont tous à  l’intérieur de l’enclos ou bien recoupent l’enclos (TB 4).  Aucun geste funéraire ne 

semble spécifique à ce groupe.

• Concentration et distribution des individus en fonction de l’âge :

La reprise des données biologiques par A. Arzelier a permis d’affiner les estimations d’âge pour un 

grand nombre d’individus (tableau 6). Les analyses SIG ont mis en évidence 2 regroupements en 

lien avec l’âge. Le premier regroupement, observé à l’entrée de l’enclos, est composé de 4 individus 

(TB 70-B ; TB 131, TB 200, TB 201) dont 3 sont décédés autour du terme (autour de 44 semaines 

d’aménorrhées ; s.a.) et 1 autour de 6 à 7 semaines post-partum. Le second regroupement observé 

est composé de 6 individus (TB 75, TB 76, TB 77, TB 90, TB 91 et TB 106) localisés à l’est de 

l’enclos, tous âgés de moins de 44 s.a. et formant un alignement orienté est-ouest. Une répartition 

particulière  des  individus  âgés  de  15  à  19  ans  est  aussi  observée.  Cependant,  cette  répartition 

centrée sur l’enclos est à considérer avec précaution puisqu’elle concerne uniquement 3 individus 

(TB 4, TB 39 et TB 74 ; tableau 6).

Tableau 6: Répartition des individus d’Urville-Nacqueville en fonction de l’âge et de leur localisation  
par rapport à l’enclos

Classes d’âge
Nb ind. 

Extérieur enclos
Nb ind. Intérieur 

enclos
Nb ind. Recoupe 

enclos

[0] 26 24

[1-4] 11 3

[5-9] 3 3

[10-14] 2 1

[15-19] 4 2 1

> 20 23 2 1

• Concentration et distribution en fonction du dispositif funéraire :
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Plusieurs  concentrations  ont  été  observées  en  fonction  du  dispositif  funéraire  considéré.  La 

première concentration concerne des sépultures situées à l’entrée de l’enclos (TB 70-A, TB 200 et 

TB 201). Ces 3 individus immatures ont la particularité de présenter des traces de bois (planche) et  

de fibres végétales non tressées au sein de leur sépulture.

Le  deuxième regroupement  est  orienté  selon un axe  nord/ouest-sud/est  et  concerne 4 individus 

immatures (TB 75, TB 77, TB 78 et TB 90) au centre de l’enclos.  Outre la présence de fibres 

végétales non tréssées, ils présentent la particularité d’avoir la tête positionnée sur le côté.

Enfin,  trois  concentrations  sont  liées  à  la  présence  d’un  paillage  (qui  peut  être  associé  à  une 

couverture).  Ces  trois  concentrations  sont  observées  à  l’intérieur  de  l’enclos :  une  à  l’ouest 

(comprenant 3 individus qui recoupent l’enclos (TB 87-A et 87-B, TB 129) âgés de 0 à plus de 20 

ans), une à l’est (5 individus immatures âgés de moins de 44 s.a. ; TB 75, TB 77, TB 90, TB 91 et 

TB 106) et une à l’entrée (5 individus âgés de 0 à 4 ans ; TB 114, TB 115, TB 131, TB 200 et TB 

201).

• Concentration et distribution en fonction de la position du défunt :

Les  positions  des  individus  ont  permis  de  mettre  en  évidence  plusieurs  regroupements.  Un 

regroupement est observé en lien avec la position de la tête, 3 concernent la position en décubitus 

dorsal, et 2 regroupements concernent la position des membres supérieurs ou inférieurs.

La position « tête sur le côté » a permis d’identifier un regroupement de 8 individus inhumés dans 

la partie est de l’enclos. Parmi ces 8 individus, 2 sont des hommes et aucune sélection en fonction 

de l’âge au décès n’a pu être mise en évidence.

La position sur le dos a permis d’identifier 3 regroupements. Le premier est localisé à l’extérieur de 

l’enclos et concerne 6 individus âgés de 0 à plus de 20 ans. Un autre point commun à ces individus 

est la position de leurs membres inférieurs qui sont en flexion. Le deuxième, localisé à l’entrée de 

l’enclos, comprend 4 individus âgés de 0 à 4 ans. Outre la position sur le dos, ces individus sont 

rapprochés par plusieurs éléments comme la présence de fibres végétales et d’un paillage ou encore 

la tête positionnée sur le côté. Enfin, le dernier de ces regroupements est localisé au sud-est de 

l’enclos et comprend 5 individus, dont 3 hommes. Toutes les classes d’âge sont représentées. Les 5 

individus ont été inhumés avec la tête sur le côté et aucun n’a été déposé dans un contenant ou avec  

de  la  faune ou du métal.  Par  ailleurs,  il  est  intéressant  de  noter  que  parmi  ces  5  individus,  2  

haplotypes différents sont chacun partagés par 2 individus : les individus 78 et 79 sont porteurs de 

la lignée H1_CRS et les individus 105-A et 105-B sont porteurs de la lignée H1_16213 (fig. 40).
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Enfin, la position des membres a permis d’identifier 2 regroupements. Le premier est localisé à 

l’entrée de l’enclos et est composé de 3 individus. Ces 3 immatures ont été déposés sur un paillage,  

sur le dos, la tête sur le côté et les membres supérieurs en extension. Le second est localisé dans la 

partie est de l’enclos et concerne 6 individus dont les membres inférieurs sont en flexion.

• Synthèse

Les  différentes  analyses  réalisées  ont  permis,  même  si  elles  méritent  d’être  approfondies,  de 

dégager quelques résultats principaux concernant principalement l’enclos :

━ les sépultures présentant des aménagements en bois sont uniquement identifiées à l’intérieur 

de l’enclos ;

━ les individus inhumés en position latérale droite et les membres supérieurs en extension sont 

strictement conscrits à l’enclos ;

━ il  semble  y  avoir  une  organisation  interne  à  l’enclos  qui  se  manifeste  par  plusieurs 

regroupements de plusieurs individus. Deux regroupements sont observés : 1 à l’entrée de 

l’enclos  et  1  dans  sa  partie  est.  Ces  deux  regroupements  présentent  des  particularités 

différentes liées à l’âge, à la position du corps ou encore au dispositif funéraire.

c. Confrontation des données paléogénétiques et du traitement SIG

Les  résultats  obtenus  par  l’approche  paléogénétique  et  SIG  mettent  en  évidence  la 

particularité de l’enclos au sein de cette nécropole. Les données suggèrent que cet enclos constitue 

un  secteur  funéraire  qui  accueille  un  groupe  particulier  de  défunts  (avec  une  diversité 

maternelle plus faible à l’intérieur de l’enclos qu’à l’extérieur). Cette observation est renforcée 

par l’exclusion des lignées maternelles J1 et T. Une hypothèse envisageable est que l’enclos est 

dédié  à un groupe spécifique de la  communauté,  caractérisé  par une plus  faible  diversité 

génétique,  des  dispositifs  funéraires  particuliers  (présence de bois)  ou encore une position 

particulière  au  sein  de  la  tombe.  Cette  hypothèse  fait  écho  à  celles  proposées  par  les 

archéologues. En effet, dans certaines nécropoles de la fin de l’âge du Fer, la présence d’un enclos a 

été  attribuée  à  l’appropriation du territoire  par une famille  dominante,  qui  rassemblait  ses 

défunts dans un espace funéraire dédié. La structuration de l’espace funéraire refléterait alors la 

hiérarchie  sociale  des  membres  de la  communauté  (Lambot,  2000 ;  Verger,  2009).  Dans le  cas 

particulier  de  la  nécropole  d’UN,  l’enclos  peut  donc  avoir  reçu  les  membres  d’une  famille 

dominante,  caractérisée,  entre  autre,  par  une  diversité  génétique  plus  faible  que  le  reste  de  la 
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communauté  (liée  à  son  effectif  et/ou  à  de  l’endogamie).  Si  le  partage  d’une  même  lignée 

maternelle  par  certains  individus  répartis  à  l’intérieur  et  à  l’extérieur  de  l’enclos  peut  sembler 

contre-intuitif avec l’hypothèse d’un espace funéraire organisé en fonction de liens « familiaux », il 

faut prendre en considération que ces groupes gaulois sont décrits comme des groupes patrilinéaires 

(Lewuillon, 1990). Nos résultats (à savoir une forte diversité mitochondriale et une faible diversité 

des lignées paternelles) semblent en accord avec ce qui est attendu pour des sociétés patrilinéaires. 

Ainsi,  la  structuration  de  l’espace  funéraire,  notamment  les  regroupements  observés  via  le 

traitement  SIG,  pourrait  s’expliquer  par  l’ascendance  paternelle.  Cette  hypothèse  mérite  d’être 

dévelopée en (i) augmentant les données (notamment pour le chromosome Y) et (ii) en étudiant les 

liens de parenté mais, à l’heure actuelle, en l’absence d’une méthode de capture disponible, ce type 

d’étude ne peut être réalisée à l’échelle d’un site aussi important que celui d’UN.

Une  autre  hypothèse  concernant  la  constitution  des  groupes  ayant  accès  aux  différents 

secteurs  de  la  nécropole  peut  s’expliquer  par  une  évolution chronologique.  En  effet,  certains 

arguments archéologiques,  comme par exemple la localisation des individus TB 4 et  TB 8,  qui 

recoupent  le  fossé  de  l’enclos,  peuvent  indiquer  que  l’enclos  a  été  utilisé  avant  le  reste  de  la 

nécropole. L’enclos et les individus qui y sont enterrés seraient alors plus anciens que les individus 

trouvés à l’extérieur. Dans le cas de cette hypothèse, le groupe funéraire le plus ancien serait 

celui inhumé au sein de l’enclos et il pourrait correspondre à un groupe ‘fondateur’ plus petit 

(avec une diversité plus faible), qui pourrait être à l’origine de la communauté plus grande se 

trouvant  à  l’extérieur  ou  avoir  été  remplacé  par  un  groupe  plus  récent. Néanmoins,  la 

succession chronologique de ces deux groupes génétiquement différenciés n’a pu se produire que 

sur  un  temps  très  court  correspondant  au  temps  d’utilisation  de  cette  nécropole  (une  centaine 

d’années, soit environ 3 à 4 générations), que l’absence de mobilier, notamment céramique, dans les 

tombes ne permet pas d’appréhender.

Si  aucune  des  deux  hypothèses  ne  peut  être  vérifiée  en  l’état  actuel  des  connaissances, 

certaines conclusions peuvent toutefois être mises en avant grâce à cette étude. Il semble qu’il y ait, 

à Urville-Nacqueville, une corrélation entre la structuration génétique de la communauté et la 

structuration de  l’espace  et  des  gestes  funéraires.  Ainsi,  l’enclos  semble  bien  réservé  à  une 

certaine  partie  de  la  population,  ce  qui  se  traduit  biologiquement  par  une  diversité  génétique 

maternelle moins importante. Archéologiquement, cela se traduit par plusieurs regroupements de 

tombes ainsi que par la présence d’aménagement en bois et une position du corps spécifique à cet 

enclos.
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III.3. Les cas particuliers : des corps sans tête et des têtes sans corps

Parmi les premières questions envisagées sur la nécropole, nous avions ciblé l’appariement de 

certains vestiges et la possible attribution de mandibules avec les corps acéphales. En effet, sur le 

site, certains squelettes ont été retrouvés sans tête, c’est notamment le cas des individus 87-A et 20. 

On retrouve aussi des mandibules isolées, à savoir la 108-1 et la 83-bis, ainsi qu’un os coxal (108-

2).

a. La mandibule 108- et l’os coxal 108-2

Ces deux restes erratiques ont été retrouvés en surface du remplissage du fossé, à environ 1 m 

l’un de l’autre (fig. 39). Ces ossements correspondent respectivement à une mandibule adulte et à 

un coxal adulte. Les analyses réalisées sur ces deux restes nous ont permis de déterminer qu’ils  

partagent le même haplogroupe H6/8 et la même séquence HVR-1 (16362). Cette lignée maternelle 

H_16362 fait partie de ce que nous avons défini comme les haplotypes informatifs. À UN, cette  

lignée  est  partagée  par  les  deux restes  108 ainsi  que par  un  individu immature  (TB 114).  Par 

ailleurs,  les  altitudes  relevées  pour  ces  deux  restes  « 108 »  sont  identiques.  Compte  tenu  de 

l’estimation de l’âge, de la documentation de terrain et des données mitochondriales obtenues, nous 

considérons que ces deux vestiges appartenaient vraisemblablement à un seul individu.

b. Les sépultures 40-1 et 40-2

Dans ce cas très particulier, la sépulture 39 (qui correspond à un adulte de 20-25 ans) est 

recoupée par la sépulture 40 qui contient le corps d’un adolescent (40-2) ainsi qu’un crâne et une 

mandibule (40-1 ; fig. 42). 
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Figure 42: Sépultures 39 et 40 : correspondance entre le maxillaire et la  
mandibule 40-1 sur la base de l’usure dentaire occlusale, données ADN  

mitochondrial et sexe génétique (Photo : C.-E. Fischer, DAO : A. Lefort)



Les  analyses  biologiques,  notamment  l’usure  dentaire,  nous  ont  permis  d’attester  que  les 

restes crâniens et mandibulaires 40-1 appartiennent à un seul individu (fig. 43). L’hypothèse la plus 

parcimonieuse pour expliquer ce cas est que l’implantation de la sépulture 39 a perturbé la sépulture 

40 et que le crâne de l’individu 40 a été déposé dans la sépulture 39 suite à cette perturbation.  

Cependant, les analyses génétiques réalisées ne permettent pas de valider cette hypothèse (tableau 

7).  En  effet,  concernant  les  lignées  maternelles,  l’individu  40-2  est  porteur  de  l’haplotype 

H2a2b_16235-16291,  la  mandibule  de  l’individu  40-1  est  H5_16304  et  enfin,  le  corps 

correspondant à l’échantillon 39 est H_CRS. Les restes identifiés au sein de ces 2 sépultures 

appartiennent donc à 3 individus différents et l’hypothèse de perturbation de la sépulture 

n’explique pas la situation. Ces résultats sur les lignées maternelles ne permettent pas d’expliquer 

le  lien entre  les individus  39 et  40-1 ni entre les  individus 39 et  40-2 ou même 40-1 et  40-2.  

Pourquoi ces sépultures sont-elles aussi proches ? Pourquoi réunir au sein d’une même sépulture les 

individus 40-1 et 40-2 ? Les données génomiques (issues des shotgun réalisés,  Annexe Partie 3 –  

Chapitre  3)  ont  permis  de  mettre  en  évidence  que  les  individus  39  et  40-1,  représentés 

respectivement par un corps ainsi que par un crâne et une mandibule, sont masculins alors que le 

40-2 est potentiellement féminin. Des analyses paléogénomiques, et plus particulièrement l’analyse 

des liens de parentés, pourraient permettre d’apporter de nouveaux éléments de discussion. Ces 

analyses ont été testées dans le cadre de cette thèse, mais le faible taux d’ADN endogène pour ces 

individus ne nous permet pas de conclure.

Tableau 7: Données biologiques disponibles pour les individus 39, 40-1 et 40-2

Individu Âge
Sexe 

ostéologique
ADN mitochondrial

Nb reads 
humains

% ADN 
endogène

Sexe génétique 
(Skoglund, 

2013)
39 15-20 ans nd H_CRS 965 0,095 XY (0,18-0,5)

40-1 Adulte nd H5_16304 6179 0,098 XY (0,28-0,41)
40-2 10-12 ans nd H2a2b_16235-16291 145 0,983 XX (0-0)

c. Les sépultures 87-A et 87-B

Il s’agit d’un autre cas particulier : l’inhumation d’une jeune femme (87-A), âgée de 16 à 20 

ans, dont la tête a été récupérée, ainsi que d’un immature (87-B) âgé entre 0,5 et 2 mois (fig. 45 ; 

tableau 8). Ce dernier a été déposé au-dessus de l’individu 87-A, là où aurait dû se trouver le crâne. 

Ce dépôt au-dessus de l’individu A semble par ailleurs intentionnel car les limites de la fosse de 

l’individu B suivent celles de la fosse de l’individu A. Un autre élément particulier que l’on peut  

mettre en avant est la présence d’un bracelet en alliage cuivreux pour l’individu 87-A.
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Les  données  mitochondriales  (SNPs  et  séquence  HVR-1)  obtenues  sur  les  2  individus 

permettent d’exclure un lien maternel entre la jeune femme et l’enfant pourtant regroupés 

(tableau  8). En effet, la jeune femme est porteuse de l’haplogroupe T, tandis que l’immature est 

porteur de l’haplogroupe J1.

Tableau 8: Données biologiques disponibles pour les individus 87-A et 87-B

Individu Âge
Sexe 

ostéologique
ADN mitochondrial

Nb 
reads 

humains

% ADN 
endogène

Sexe génétique 
(Skoglund, 2013)

87-A 16-20 ans F T_16126-16186-16294 555 0,260 nd
87-B 0,5-2,5 mois nd J1_16069-16126 2509 0,388 XY (0,025-0,14)
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Figure 43: Sépulture 87 : 87-A : jeune femme et 87-B : immature (Photos : S. Rottier,  
DAO : C.-E. Fischer)



d. La sépulture 20

Il s’agit d’une sépulture qualifiée de « complexe ». En effet, cette sépulture a livré les restes 

d’une jeune femme, à l’exception de la tête, âgée de 18 à 20 ans, ainsi que deux urnes cinéraires. La 

jeune femme a été inhumée avec deux bracelets en alliage cuivreux. Les données obtenues pour cet 

individu ont  permis  d’établir  sa  lignée  maternelle :  U5b1b_16174-16189-16270-16311.  À notre 

connaissance, cette lignée est unique et n’a pas encore été identifiée dans d’autres groupes anciens 

en Europe.

e. La mandibule 83-bis

Cette  mandibule  adulte  a  été  retrouvée  à  proximité  de  la  sépulture  83.  Les  données 

paléogénétiques  obtenues  ont  permis  de déterminer  la  lignée  maternelle  V_16298.  Cette  lignée 

maternelle n’est observée chez aucun des individus sans tête du site. Cependant, elle est partagée 

avec l’individu 30, inhumé au sein de l’enclos (fig. 40).

f. Synthèse & discussions

Une première hypothèse concernant les restes mandibulaires épars sur le terrain était qu’ils 

appartenaient aux individus dont le crâne était absent. Cependant, les analyses nous ont amené à 

formuler d’autres hypothèses à propos des individus dont le crâne est manquant : est-il possible que 

ce  traitement  soit  réservé  à  une  catégorie  particulière  d’individus ?  Et  peut-on  distinguer  cette 

catégorie du point de vue des lignées génétiques ? En Gaule, deux traditions donnent lieu à des 

corps sans tête et des têtes sans corps. Les premières découvertes (à la fois iconographiques et 

ostéologiques) attestant de ces pratiques ont eu lieu dans le sud de la Gaule. Il y a tout d’abord la 

mise au jour, au XIXᵉ, de bas relief à Entremont (Bouches-du-Rhône) puis la découverte de vestiges 

crâniens, au début du XXᵉ, à Roquepertuse (Bouches-du-Rhône)  (Rousseau, 2012). La fouille de 

Roquepertuse, dirigée par H. de Gérin-Ricard, a abouti à une interprétation de ce site comme un 

lieu  d’exposition  de  trophées  guerriers,  interprétation  s’appuyant  sur  les  textes  antiques 

transmettant le témoignage historique de Poséidonios d’Apamée (Rousseau, 2012). Il a cependant 

fallu attendre les années 1980 pour que la recherche sur les croyances gauloises prenne un nouvel 

élan,  avec  la  fouille  de  Gournay-sur-Aronde  (Oise)  interprété  comme  un  lieu  cultuel.  Ce  site 

présente quatre-vingt restes humains, composés d’os longs et d’éléments vertébraux qui ont livré 

des  traces  relatives  à  un  détachement  volontaire  du  crâne,  associés  à  une  panoplie  guerrière 

(Rousseau, 2012). La fouille de Ribemont-sur-Ancre (Somme) dans les années 80 a aussi livré de 

nombreux corps sans tête, présentant de nombreuses traces de coups et blessures, associés à des 

armes, confirmant ainsi la nature guerrière du lieu (Rousseau, 2012). Ces données archéologiques, 
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couplées aux données historiques, renseignent sur un rite guerrier dans lequel le crâne serait vu 

comme un trophée  (Brunaux, 2012).  Néanmoins, les corps sans tête et les têtes sans corps se 

retrouvent aussi en contexte domestique (par exemple à Montmartin)  ou funéraire (Rousseau, 

2012). Pour les sites funéraires, deux cas sont mis en avant : le dépôt d’un corps déjà acéphale 

et  la  reprise  intentionnelle  du  crâne.  Le  premier  cas  est  supposé  pour  la  sépulture  38  de 

l’ensemble  funéraire  des  Rouliers  (Ardennes),  cependant,  la  mauvaise  conservation  des  os  ne 

permet pas de documenter les modalités de séparation du crâne avec le reste du corps. Il est semble-

t-il attesté pour la sépulture double de Bucy-le-Long « le Fond du Petit Marais » (Aisne) même si, 

une  fois  encore,  les  modalités  de  séparation  ne  sont  pas  documentées  (Rousseau,  2012).  Le 

deuxième cas est avéré, notamment à Val-de-Vesles (Marne), pour la tombe 155 qui présente un 

sujet féminin accompagné de nombreux dépôts funéraires. La disparition des crânes, notamment 

dans les tombes féminines, a souvent été avancée comme la conséquence de la récupération d’objets 

de valeur (torque), or, le cas 155, à Val-de-Vesles, infirme cette hypothèse car le torque est retrouvé 

en position « anatomique », confirmant ainsi que seul le crâne était recherché  (Rousseau, 2012). 

Plus récemment, la fouille de la nécropole de la Croix-Blandin (Marne), a permis de révéler deux 

nouveaux cas de manipulation et/ou de reprise intentionnelle du crâne (Seguin, no date).

Le  premier  cas  est  la 

sépulture  16  (fig.  44)  qui  a 

livré les restes d’une femme 

âgée de plus de 20 ans dont 

le  crâne  ainsi  que  la 

mandibule  et  les  vertèbres 

cervicales  1,3  et  4  sont 

manquantes.  L’axis  a  été 

fracturé  et  les  vertèbres 

cervicales  2,  5  et  6  ont  été 

remaniées  et  se  retrouvent 

près du torque en bronze. Le 

second  cas  est  la  sépulture 

33.  Il  s’agit  d’une  jeune 

femme  âgée  d’environ  20 

ans, inhumée avec un périnatal. De nombreux dépôts funéraires ont été retrouvés, comme des restes 

de cochons et des vases. Dans le cas de cette sépulture, il semblerait que le crâne et la mandibule 
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Figure 44: Sépulture 16 de la Croix-Blandin (Photos et DAO : 
G. Seguin)



aient  été  repositionnés  dans  la  tombe  après  décomposition  du  cadavre.  En  effet,  les  vertèbres 

cervicales 2 à 7 sont manquantes (Seguin, no date). Un cas de corps sans tête est aussi avéré pour la 

nécropole de Gurgy ‘Les Noisats’ (sépulture 32). Cette sépulture correspond à un individu adulte, 

inhumé avec un bracelet  en alliage cuivreux. Les données ostéologiques et génétiques obtenues 

pour cet individu permettent de lui  attribuer un sexe masculin,  ce qui diffère des cas présentés 

jusqu’à présent.

L’hypothèse  de  la  récupération  des  crânes  en  tant  que reliques a  déjà  été  envisagée 

(Rousseau, 2012). Il semble que le cas de la sépulture 87-A d’Urville-Nacqueville puisse entrer 

dans  ce  schéma.  En  effet,  la  récupération  du  crâne  après  décomposition  est  évidente  puisque 

l’empreinte du crâne est encore visible à la fouille (fig.  43). Un autre cas est envisageable pour 

Urville-Nacqueville. Il s’agit de la sépulture 20-1, une jeune femme de [20-25] ans inhumée selon 

un schéma comparable à celui observé pour la 87-A. Il est intéressant de constater que ces deux 

jeunes femmes sont parmi les seuls individus inhumées avec du mobilier (présence de bracelets ou 

d’anneaux en alliage cuivreux) et qu’elles sont incluses dans des sépultures « complexes ». En effet, 

pour l’individu 87-A, un immature (87-B) a été déposé à l’endroit où la tête aurait dû se trouver et 

pour l’individu 20-1, deux urnes cinéraires contenant chacune les restes de deux jeunes âgés de [14-

18] ans ont été trouvées à proximité  (Lefort and Rottier, 2013). De plus, il s’agit des deux seules 

femmes identifiées jusqu’à présent sur ce site. Le cas de la sépulture 39 semble différent. En effet, il 

s’agit d’un homme alors que, jusqu’à présent, la plupart des cas auxquels nous avons été confrontés 

sont féminins.  Il  n’est  pas inenvisageable d’émettre l’hypothèse que,  dans ce cas  particulier,  la 

reprise du crâne n’ait été qu’en lien avec l’implantation de la sépulture 40-2. Le dépôt du crâne 40-1 

au sein de la sépulture 40-2 pourrait être intentionnel et cette pratique, consistant au dépôt d’un 

crâne au sein d’une sépulture, est par ailleurs attestée pour l’âge du Fer avec des exemples au Mont-

Troté (Rousseau, 2012) et à Gurgy (sépultures 13, 16 et 23 ; Rottier, inédit).

Le  corpus  d’individus  acéphales  en  contexte  funéraire  étant  limité,  nous  ne  pouvons 

conclure  quant  à  la  signification  de  cette  pratique  mais  nous  pouvons  déjà  noter  qu’il  s’agit  

préférentiellement de femmes, alors que dans le cas de crânes trophées, lié aux coutumes guerrières, 

il  s’agit  majoritairement  d’hommes  (Brunaux,  2012 ;  Rousseau,  2012).  Pour  les  cas  d’Urville-

Nacqueville, de Val-de-Vesles ainsi que de la Croix-Blandin, on peut se demander quelle était la 

place de ces jeunes femmes au sein de la société pour qu’elles soient concernées par ce traitement 

particulier. Certains auteurs envisagent que cette  pratique soit liée à des offrandes (Arcelin and 

Brunaux,  2003).  En  l’état  actuel  des  données,  nous  ne  pouvons  répondre  à  cette  question. 
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Cependant,  une question demeure :  le  lieu de dépôt  des crânes.  Pour les sites cultuels tels  que 

Gournay-sur-Aronde  ou  Entremont,  ils  étaient  vraisemblablement  exposés  à  la  vue  de  tous. 

Cependant, la présence de restes exclusivement céphaliques, comme à la Liquière (Gard), permet 

d’envisager que les crânes étaient aussi exposés au sein des espaces privés. Ainsi il est envisageable 

de penser que certains crânes, retrouvés dans les habitats, soient des reliquats d’anciens trophées ou 

des reliques familiales. L’idée que les éléments céphaliques épars dans les contextes domestiques 

soient ceux constatés manquants dans les tombes ou les sanctuaires a été suggérée par P. Méniel, P.  

Barral, G. Depierre ou encore L. Baray (Rousseau, 2012). Cette hypothèse, qui pour E. Rousseau 

est impossible à vérifier, pourrait être discutée à partir d’analyses génétiques. En effet, même si ces 

analyses n’apportent pas toujours de réponses claires quant à l’appariement de restes, elles peuvent 

toutefois permettre d’exclure l’appariement de certains. Les données obtenues sur UN montrent que 

les mandibules retrouvées (mandibule 108-1 et 83-bis) ne peuvent être appariées avec des individus 

acéphales (sépultures 20, 40-1 et 87-A). Il semble alors évident qu’il existe d’autres crânes isolés et  

d’autres corps sans tête sur le site ou en lien avec ce site. Cependant, partant de l’hypothèse qu’une 

partie au moins des individus inhumés sont originaires du Sud de l’Angleterre, le retour du crâne 

dans la famille d’origine ne peut être exclu et le pendant, qui voudrait que certains crânes pourraient 

ne pas correspondre à  un corps car  le  corps pourrait  se trouver  outre-Manche serait  également 

envisageable. La reprise des fouilles, ainsi que leur extension, dans le but notamment de repérer un 

site d’habitat qui pourrait contenir des vestiges humains permettrait de documenter les hypothèses 

présentées. Nous pouvons cependant admettre que cette pratique concerne des individus particuliers 

bien que leur  identité  sociale  ne puisse encore être définie.  Le projet  ERC, porté  par I.  Armit, 

COMMIOS :  Communities  and  Connectivities :  Iron  Age  Britons  and  Their  Continental 

Neighbours,  apportera  certainement  de  nouveaux  éléments  clefs  permettant  d’affiner  nos 

connaissances  des  échanges  transmanches  et  d’identifier  des  sites  d’intérêts  majeurs  pour  ces 

questions.
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Principaux résultats

• Urville-Nacqueville  (120-80  av  J.-C. ;  Manche) :  une  nécropole  atypique,  avec  un  enclos 
permettant de structurer l’espace funéraire.

• Cet enclos est-il réservé à une partie de la population ? Et si oui, quels sont les critères d’accès 
à cet enclos ?

• Analyse croisée des données biologiques, funéraires et génétiques au travers d’un SIG.

• Les résultats mettent en évidence une structuration biologique (ADN mitochondrial,  âge au 
décès) en lien avec cet enclos ainsi que des gestes funéraires spécifiques à cet espace (présence 
de bois…).

• Une structuration de l’espace semble aussi se dégager au sein de cet enclos, avec plusieurs 
regroupements significatifs d’individus (au niveau de l’entrée de l’enclos ainsi qu’au sud-est).

• D’autres gestes funéraires sont observés à Urville-Nacqueville, comme la reprise intentionnelle 
de  crâne  au  sein  des  sépultures  féminines.  Ces  gestes  soulèvent  de  nombreuses  questions 
concernant le statut des ces individus au sein de la société.

Main results

• Urville-Nacqueville  (120-80  BC ;  Channel) :  an  atypical  necropolis,  with  an  enclosure 
structuring the funerary space.

• Is this enclosure dedicated to a part of the population ? What are the conditions of access to the 
enclosure ?

• Combined analysis of biological, funerarary and genetic data through a GIS.

• The  results  show  biological  specificities  of  the  group  having  access  to  the  enclosure 
(mitochondrial DNA, age at death) as well as specific funerary practices in this space (presence 
of wood, etc.).

• A spatial  organization  of  the  burials  is  also  detected  inside  the  enclosure,  with  several 
significant groups of individuals (at the entrance to the enclosure as well as in its southeastern 
part).

• Other funerary practices are observed in Urville-Nacqueville, such as the intentionally removal 
of  the  skull  from women  graves.  These  observations  raise  many  questions  concerning  the 
individuals’ status in the society.



IV. Une sépulture de jumeaux à l’âge du Fer

Cette partie est présentée sous la forme d’un article. En effet, les cas de jumeaux retrouvés en 

contexte  archéologique  sont  rares  et  les  données  génétiques  permettant  de discuter  de  liens  de 

parenté entre deux individus supposés jumeaux sont,  à ce jour,  inexistantes.  De ce fait,  il  nous 

semble important de reporter ce cas à la communauté scientifique.

La publication de ces données est envisagée sous la forme d’un « short report » dans la revue 

« International Journal of Osteoarchaeology ».

First archaeological, osteological and genetic evidence of a twins’ burial from the French Late 
Iron Age

Claire-Elise Fischera,*, Ana Arzeliera, Caroline Partiota, Marie-Hélène Pemongea, Christine Couture-
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IV.1. Introduction

The identification of twins’ burials is usually based on osteological, i.e. similar age at death 

and bones’ measurements, and archaeological criteria, i.e. simultaneous deposit in a double burial. 

Therefore, the identification of twins’ burials implies both the death of both twins in a short time 

lapse and the desire of the living relatives to deposit them in a common burial. This combination of 

events may present a low probability in ancient populations and may explain why the report of 

twins’ burials in the field of archaeology remains exceptional. To our knowledge, only  few twin 

burials cases have been identified so far. Nevertheless, in the cases reported, DNA was either not 

tested or not enough conserved to provide genetic evidence of kinship between the individuals 

recovered (Crespo, Subirà et Ruiz, 2011 ; Potter et al., 2014). Interestingly, while the potential cases 

identified span from the Upper Palaeolithic to the Antiquity periods and from Europe to Southeast 

Asia, it is noteworthy that two cases were reported for the Iron Age in Europe. These Iron Age cases 

were nevertheless recovered in various contexts : one burial documented in Germany was found 

isolated inside a settlement (Flohr, 2014) whereas the burial reported in Spain was discovered in a 
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Figure 45: Map of Urville-Nacqueville necropolis and localisation of burial 105 (in red)



monument among other new-borns’ burials (Crespo, Subirà and Ruiz, 2011). Thus, the rare twins’ 

burials identified and the diversity of contexts concerned render comparisons difficult.

In the present study, we provide a new twins’ burial  case, supported for the first time by 

genetic evidence. The burial targeted was uncovered in the necropolis of Urville-Nacqueville (UN, 

fig. 45) located in north-western France (Manche, Normandy) and was dated to the Late Iron Age 

(2nd-1st century BC ;  (Lefort  et al., 2015). This necropolis was considered rather special  for the 

region  and  the  period  according  to  (i) the  very  high  number  of  individuals  (more  than  100 

individuals),  (ii) the combination of burials and cremations, and  (iii) the presence of immatures’ 

remains  (Chanson  et al., 2010). Interestingly, the necropolis was associated to a craft sector and 

both archaeological and biological (ancient DNA) data gathered for the site permitted to identify 

UN  as  a  port  welcoming  a  cosmopolitan  population,  culturally  and  genetically  connected  to 

communities from the Atlantic coast and the Channel (Lefort, Blondel et Méniel, 2011 ; Fischer et  

al., 2018).

In the present study, we propose a set of osteological, archaeological and genetic arguments 

permitting to identify the burial 105 from the UN necropolis as a twins' burial. It is worth noting 

that, for the first  time, the identification arguments include genetic evidence supporting kinship 

between the individuals. Since this new case concerns again the European Iron Age context, we 

discuss whether this potential chrono-cultural recurrence may result from a special attention paid by 

the Iron Age communities to the twins.

IV.2. A burial included in a specific funerary sector

The burial targeted by our study is the only double burials recovered from the UN necropolis : 

the burial 105 (fig. 46, “Tb 105”). This grave was located in the south-eastern part of the enclosure 

structuring the funerary space. Interestingly, analyses of ancient DNA conducted on the necropolis 

have provided persuasive evidence for genetic differentiation between the deceased groups found 

outside vs. inside the enclosure (Fischer et al., 2019). These elements raised the idea of a funerary 

space organization linked either to a social structuration of the community or to distinct origins of 

the funerary groups (Fischer et al., 2019). Whatever the case, the double burial was included in the 

special funerary group having access to the enclosure. These observations naturally raised questions 

about the circumstances that led the members of the community to set up such an unusual burial.
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IV.3. A Simultaneous burial

The position of the individuals found in the burial 105 indicates that subjects A and B were 

deposited side-by-side, turned to their right side : subject A was lying on the back, head and lower 

limbs turned on his right. Behind him, subject B, himself lying on the right side, lower limbs flexed 

and facing subject A. The right forearm as well as the lower left flexed limb of subject B covered 

the left  upper limb of subject A. Even if part of the A skeleton is missing because of a higher 

position of lower limbs due to the limit of the little pit (fig.  46), the contact of the two skeletons, 

without displacement of any bone,  testifies to the imbrication of the two bodies at  the time of 

deposit  and  thus  to  the  simultaneous  deposit  of  the  individuals.  In  funerary  studies,  “multiple 

burials” that have received several individuals in the same grave at the same time raise questions 

concerning both the relationship linking the deceased and the cause of their simultaneous death. 

Moreover, the special arrangement of the deceased in the burial, in a similar position side by side, 

may support the view that  the survivors buried these individuals  in  a way that  illustrates  their 

biological connections.

IV.4. Same age at death

Despite  the  poor  state  of  preservation  of  the  bones,  the  measurements  obtained  on  the 

humerus and the long bones of the lower limbs attest a similarity of format of the two subjects. The  
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Figure 46: The double burial 105 (Photos and DAO : S. Rottier)



method  of  Adalian  and  collegues  (Adalian  et  al., 2002) was  selected  for  the  age-at-death 

assessment. The age at death of the individual 105-A was estimated at 25,6 weeks of amenorrhea 

(WA) and the age-at-death of the individual 105-B at 24,5 WA (table 9).

Tableau 9: Measurements of the diaphysis of the entire bones from individuals 105A and 105B and the  
age at death assessment (in weeks of amenorrhea after Adalian et al 2002 method)

Ind. Left Humerus Left Femora Left Tibia Selected lenght Age (WA)
105-A 38,06 44,4 - lF 26,2
105-B 37,63 41,72 39,15 lF 25

Since  these  assessments  correspond  to  a  pregnancy  interrupted  during  the  sixth  calendar 

month, the individuals would be qualified today as extremely premature1. It is worth noting that if 

the  individuals  105-A and  105-B  were  twins,  these  age-at-death  assessments  may  be  slightly 

underestimated. Indeed, medical studies have shown that intrauterine growth restriction occurred 

today in 9.1 % of twin pregnancies, versus 3-10 % of singleton pregnancies (Russell, Quintero and 

Kontopoulos,  2007).  Moreover,  intertwin  growth  discordances  or  selective  intrauterine  growth 

restriction are reported in 10 to 15 % of monochorionic (i.e. with only one placenta) pregnancies, 

the main cause being an unequal placental sharing  (Valsky  et al., 2010). Consequently, the very 

close age-at-death assessed for the individuals is in total  accordance with the hypothesis of the 

deposit  of  twins  in  burial  105,  whose  simultaneous  death  could  be  explained  by a  pregnancy 

interrupted during the sixth calendar month.

IV.5. Same maternal lineage

To provide genetic arguments supporting the twins hypothesis, palaeogenetic analyses were 

conducted on samples collected during excavations, with all precautions against contaminations. 

Humerus and then petrous bones were targeted in order to optimize the DNA recovery (Gamba et  

al., 2014). Details concerning proceedings of samples and DNA extraction, are available in Fischer 

et al. (2019). The genetic analyses targeted the uniparental markers permitting the characterization 

of maternal (mitochondrial DNA,  mtDNA) and paternal lineages (Y-chromosome). Our approach 

combined  the  analysis  of  18  mtDNA  and  10  Y-chromosome  SNPs  (single  nucleotide 

polymorphisms) and the sequencing of the mtDNA Hyper Variable Sequence (HVS-1). Details of 

genotyping analyses can be found in Rivollat et al. (Rivollat et al., 2015). All results (SNPs typing 

1 Following the World Health Organization (WHO) and the Institut National de la Santé et de la Recherche Médicale 
(INSERM) definitions ; http://www.who.int/mediacentre/factsheets/fs363/fr/ and 
https://www.inserm.fr/thematiques/biologie-cellulaire-developpement-et-evolution/dossiers-d-information/
laprematurite-un-monde-a-explorer
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and  HVS-1  fragment  amplifications)  were  replicated  on  at  least  two  different  extracts  per 

individual, and the lineages obtained were systematically compared to the ones characterized for 

persons  having  manipulated  the  samples  (Table  10).  As  a  consequence,  the  HVS-I  consensus 

sequences retained were those  (i) presenting concordant results between distinct replications,  (ii) 

enabling coherent lineage attribution through SNPs and HVS-I typing, and (iii) presenting mtDNA 

haplotypes distinct from the manipulators. All reported mutations were established according to the 

revised Cambridge Reference Sequence (rCRS)  (Anderson  et al., 1981 ;  Andrews  et al., 1999). 

Each individual’s haplogroup and haplotype was determined based on PhyloTree.org (mtDNA tree 

build 17 ; van Oven and Kayser, 2009).

Tableau 10: Genetic data obtaines for individual 105-A and 105-B

Individual Sample Age
Osteological 

Sex

MtDNA 
SNPs 
data

MtDNA HVS-I 
data

Y chr 
SNPs 
data

Genetic 
Sex

105-A
Humerus

26.2 WA nd
H1 16213A - -

Petrous 
bone

H1 16213A R Male

105-B
Humerus

25 WA nd
H1 16213A - -

Petrous 
bone

H1 16213A R1b Male

Manipulator 1 F CRS
Manipulator 2 F 16189C-16234T
Manipulator 3 F 16209C
Manipulator 4 F 16256T-16270T

Manipulator 5 M
16169T-16193T 

– 16278T
Manipulator 6 F 16189C

The analyses performed on burial 105 individuals permitted to demonstrate that they shared 

the same mitochondrial lineage, which was H1_16213A. So far, this haplotype was not detected 

among others individuals from the necropolis (Fischer et al., 2018). Moreover, the nearly-absence 

of this lineage among our ancient database compelling 1531 mtDNA HVS-I supports the view that 

this haplotype is very rare (to date, only one individual found in Germany and dated to the Unetice 

period  was  shown  carrying  this  haplotype).  Therefore,  the  sharing  of  this  haplotype  by  two 

individuals by chance is very low and thus support a high probability of maternal relationship. 

Finally, SNPs data allowed to determine the genetic sex of these two immatures : individuals 105-A 

and 105-B are males and share the Y haplogroup R or derivatives. Whereas individual 105-A could 

only be attributed to Y haplogroup R or derivatives (as his SNPs profile was partial), individual 
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105-B could be affiliated to haplogroup R1b (according to his more complete SNPs profile). In 

sum, the common maternal and potentially paternal lineages characterized for both individuals are 

in total accordance with what is expected for twins or brothers.  Additional analyses, like STRs 

(Short Tandem Repeats) or palaeogenomics, are nevertheless required to assess more deeply the 

degree of kinship between these two individuals.

IV.6. Discussion

All  archaeological,  osteological  and  genetic  data  obtained  are  fully  consistent  with  the 

hypothesis of a twin burial for Tb 105 at Urville-Nacqueville. The simultaneous deposit of two boys 

in a common burial, the special arrangement of the deceased in the burial, their very close age-at-

death and their maternal (and paternal) lineage sharing all point out to the identification of a twin 

brothers’ burial.  The most  parsimonious explanation is  the simultaneous death of twin brothers 

caused by a pregnancy interruption during the sixth calendar month. These boys were then carefully 

simultaneously deposited in a common burial.

As mentioned before, the report of twin burials in archaeological contexts remains very rare. 

Of course, this scarcity can be first explained by the rareness of multiple pregnancies in human 

populations, since twin pregnancy represents only 2-4 % of extant birth  (Santana  et al., 2018). In 

the  archaeological  context,  the  detection  of  such  burials  must  be  in  addition  linked  to  the 

combination of two events,  i.e. the death of both twins in a short  period and the desire of the 

relatives to deposit them in a common burial. The simultaneous death of twins may present a very 

low probability except in case of pregnancy interruption (like in our case) or death during very first 

days/weeks of life. If twins survive, there is low probability that they die in short time lapse and we 

can imagine this would results in the recovery of double burials grouping twins of different ages or 

two separated individual burials. This renders the potential archaeological identification of twins 

burial quite impossible. If ethnographic studies show that the funeral of only one of the twins may 

be materialised by symbolic deposit or acts/rituals indicating his twin status (David 1995) such 

elements of discussion could be never accessible to archaeologists.

The case of Urville-Nacqueville may be related to the perinatal death of twins. It is worth 

noting that such mortality can be up to six times higher in twin pregnancies compared to singleton 

ones. This is largely due to higher rates of preterm delivery and fœtal growth restriction (Santana et  

al., 2018).  Selective  intrauterine  growth  restriction,  as  proposed  for  UN  individuals,  is  also 

correlated to an increase of perinatal mortality and in-utero death  (Valsky et al., 2010). Based on 

their  age-at-death  assessments  (around  25-26  WA),  even  considering  the  possible  age 
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underestimation due to intrauterine growth restriction, the UN twins were born highly prematurely. 

As their survival would be far from assured today, even with heavy medical assistance, it is highly 

unlikely that the individuals survived more than a few minutes or hours. However, the question of 

their vitality at birth remains a very important question since this may determine their status in the 

community  and  their  funerary  treatment.  Moreover,  they  are  the  youngest  individuals  in  this 

necropolis, of 20 weeks less than the next younger among around twenty other babies buried here.  

Is the twin status give them the right to be bury in such a place ?

Currently, the only biological indicator of live birth in skeletonized remains is  the neonatal 

line (Rushton, 1933 ; Partiot, 2018), which could not be observed for the UN twins since the dental 

germs are not sufficiently developed at this age (Cunningham, Scheuer and Black, 2016).

No conclusion can therefore be made today on their vitality at birth, and other arguments must 

be targeted to discuss their social status.

The  new case  of  twins’ burial  proposed  in  the  present  study  highlights  the  diversity  of 

contexts of discovery for the European Iron Age. In the case of the German sit, e the twins’ burial  

was found in a settlement context. The two individuals were buried in shallow depressions near the 

post-holes of a house pit, with no specific care since one of the individuals was found face down 

(Flohr, 2014). The Spanish case represents a very different context since the twins were found in a 

monument,  grouped with other new-borns. They appear to have been deposited with more care 

since both individuals are buried on their backs with the legs mixed  (Crespo, Subirà and Ruiz, 

2011). The twins’ burial identified in Urville-Nacqueville adds to the context diversity complexity 

since it raises the question of special status of the deceased. As presented, the twins’ burial was fully 

integrated in the necropolis and was even found inside the enclosure that hosted a specific group of 

the community (Fischer et al., 2019). The access to this special funerary sector testifies to the full 

integration of the twins in the community. Moreover, the position of each twin brother, i.e lying on 

their side, is similar to those observed for others immatures buried in the necropolis, suggesting that 

the twins were considered as part of the community. However, the deposit of the twin brothers in 

the same burial, in a very special arrangement side by side indicates that  the bereaved were well 

aware of kinship among the deceased, wanted to express this close linkage through their relative 

location within the burial, and intentionally arranged body positions consequently. This special care 

can be put in perspective with some founding myths existing in European Iron Age populations and 

depicting twins (like the one of Lug god or the Dioscuri ;  Hollard and Gricourt, 2017). Thus, the 

birth of twin children could have been considered as an important spiritual event for the community, 
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explaining their full integration in the Urville-Nacqueville community and necropolis. Nevertheless, 

if  such  spiritual  questions  should  never  be  resolved,  we  can  conclude  that  the  archaeological, 

osteological and genetic data obtained in the present study support the identification of a twin burial 

in the 2nd century BC at Urville-Nacqueville (France).
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Principaux résultats

• Seuls une dizaine de cas de jumeaux ont été recensés en archéologie, et seules des données 
d’âge et de contextes sont présentées.

• La sépulture 105 de la nécropole d’Urville-Nacqueville est une sépulture double contenant les 
restes de deux immatures.

• Les  données  biologiques  (âge  au  décès,  lignée  maternelle,  sexe)  ainsi  que  les  données 
archéothanatologiques (dépôt simultané) permettent de proposer l’hypothèse d’une sépulture de 
jumeaux.

• D’autres cas potentiels de jumeaux sont observés à l’âge du Fer (Allemagne, Espagne), ce qui 
pose la question de la signification de ces individus gémellaires au sein de ces sociétés.

• La gémellité est un thème central dans la mythologie et la religion des sociétés du Second âge 
du Fer.

Main results

• In archaeology, only rare cases of twins burials have been identified, with evidence limited to 
age and context criteria.

• The  burial  105  of  the  necropolis  of  Urville-Nacqueville  is  a  double  grave  grouping  two 
immature individuals.

• Biological data (age at  death,  maternal lineage,  sex) as well  as archaeothanatological  data 
(simultaneous deposition) support the characterization of a twin burial.

• Combined to other potential cases of twins described for the Iron Age (Germany, Spain), the 
new case raises the question of the status of these twin individuals within these societies.

• Twinning is a central theme in the mythology and religion of the Late Iron Age societies.



CHAPITRE 2.

UNITÉ ET DIVERSITÉ DU MONDE CELTIQUE : 

UN NOUVEAU REGARD

I. Objectifs

L’obtention de données populationnelles issues de trois sites de la moitié Nord de la France 

couvrant  la  quasi totalité  du  Second  âge  du  Fer  nous  donne  l’opportunité  de  discuter  de  la 

variabilité  des  groupes  Gaulois.  Ces  données  vont  permettre  de  renouveler  la  documentation 

disponible  afin  de  discuter  des  variabilités  culturelle(s)  et  biologique(s).  On  pourra  ainsi  se 

demander  si  l’apparente  diversité  culturelle  est  liée  à  une  diversité  biologique  et  apporter  de 

nouvelles  informations  pour  discuter  de  la  proposition  de  C.  Goudineau,  à  savoir  « La  Gaule 

n’existe pas, il n’y a que des peuples gaulois » (Le Figaro, 2007).

Par ailleurs, la confrontation de ces groupes entre eux mais aussi avec les groupes européens 

anciens permettra de discuter de l’implication de ces sites au sein de réseaux d’échanges.

Nos sites présentent des particularités qui les distinguent des autres sites chronologiquement 

et  géographiquement  proches  et  leur  structuration  (enclos,  tumulus)  permet  d’envisager  la 

confrontation  entre  structuration  de  l’espace  funéraire,  structuration  sociale  et  structuration 

biologique.  En  outre,  la  comparaison  des  données,  notamment  des  données  concernant  le 

recrutement  et  la  diversité  génétique,  pourrait  nous  permettre  de  discuter  d’éventuels  points 

communs  révélateurs  de  comportements  documentés  pour  ces  sociétés,  comme par  exemple  la 

patrilocalité et la patrilinéarité.

Quelques questions sur le site de Gurgy ‘Les Noisats’     :  

• Quelle est la diversité génétique de ce groupe ?

• Quel(s) lien(s) entre les individus inhumés au sein de sépultures doubles ?

• Comment s’intègre ce site au sein du paysage régional ?
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Quelques questions sur le site de Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’     :  

• Quelle est la diversité génétique de ce groupe ?

• Les  groupes  inhumés  au  sein  des  secteurs  est  et  ouest  font-ils  partie  de  la  même 

communauté ou s’agit-il de deux groupes distincts ?

• Quels  sont  les  choix  qui  président  au  regroupement  d’individus  au  sein  des  différents 

enclos ? Ces choix sont-ils liés au statut social ? Aux liens de parenté ?

• Quels sont les choix qui peuvent expliquer l’agencement des enclos du secteur ouest ?

Les résultats présentant les données sur chaque site et leurs confrontations sont présentés ci-

après. Dans un premier temps, nous présenterons les résultats obtenus pour le site de GLN et la 

confrontation de ces données avec celles obtenues pour UN qui ont fait l’objet d’un article en 2019. 

Nous présenterons ensuite les données obtenues pour GDF.

II. Le site de Gurgy ‘Les 

Noisats’

Le  site  de  Gurgy  ‘Les 

Noisats’ est  un  tumulus  ayant 

livré  40  individus  répartis  au 

sein  de  35  sépultures.  Ce 

tumulus  présente  des 

particularités pour la période et 

la  région,  notamment  son 

diamètre hors norme. Une autre 

particularité  est  la  présence 

d’un  individu  sans  tête 

(sépulture  32,  fig.  48),  la 

présence  de  crânes 

surnuméraires  au  sein  de  3 

sépultures (sépultures 13, 16 et 

23)  ainsi  que  plusieurs 

sépultures doubles (fig. 47)
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Figure 47: Répartition des sépultures particulières au sein  
du tumulus de Gurgy 'Les Noisats'



Les analyses réalisées sur ce site ont permis de déterminer 28 haplogroupes et 23 haplotypes 

mitochondriaux ainsi que 19 lignées paternelles.

Tableau 11: Données biologiques disponibles pour l’individu acéphale ainsi que pour les sépultures  
contenant un crâne surnuméraire

Individu Âge
Sexe 

ostéologique
ADN mitochondrial

Chr. Y 
(SNPs)

% ADN 
endogène

Sexe génétique 
(Skoglund, 2013)

13-A (tête) Adulte nd H1 R* 1,34
XY (0,1156-

0,551)
13-B Adulte M H R1b 22,6 XY (0,25-0,4)

16-A (tête) Adulte nd T2_16126-16294-16296 nd 8,4
XY (0,1163-

0,345)

16-B Adulte nd H_CRS nd 0,83
XY (0,1385-

0,295)
32 Adulte M H1_16189-16356-16362 R* 23,85 XY (0,0817-0,85)

Les données  obtenues  pour  l’individu acéphale  ainsi  que pour  les  individus  et  les  crânes 

surnuméraires (tableau 11) montrent que ces pratiques ne concernent que des hommes adultes (pour 

le  site  de  GLN).  Les  cas  observés  ici  semblent  donc  différents  de  ceux  identifiés  à  Urville-

Nacqueville où les 2 sépultures ayant fait l’objet d’une reprise intentionnelle du crâne concernent 
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Figure 48: Sépulture 32 du site de Gurgy 'Les Noisats'



des individus féminins. En outre,  à Urville-Nacqueville,  à part  la sépulture 40 (qui contient un 

individu ainsi qu’un crâne surnuméraire), aucune sépulture ne contient de crâne(s) surnuméraire(s). 

Le dépôt de crâne surnuméraire a déjà été documenté,  notamment en Champagne (Mont-Troté, 

Rousseau, 2012) mais, jusqu’à présent, la signification de ce geste est inconnue. Il est intéressant 

de noter que ce geste, à GLN, ne concerne que des hommes. L’absence de lignée maternelle 

commune entre les individus inhumés et le crâne surnuméraire pourrait s’expliquer par l’hypothèse, 

déjà émise, d’une société patrilinéaire. Les crânes surnuméraires retrouvés à GLN pourraient donc 

provenir d’autres tombes de ce tumulus et la présence d’un crâne au sein d’une sépulture pourrait 

être  une forme de manifestation de  liens  existants  entre  ces  deux individus.L’identification  des 

lignées  paternelles  ainsi  que  de  potentiels  liens  de  parenté  pourrait  permettre  d’apporter  de 

nouveaux éléments afin de discuter de cette hypothèse. Cependant, si les données obtenues à GLN 

pour l’ADN mitochondrial ainsi que le chromosome Y ne permettent pas d’exclure un lien entre le 

crâne 13-A et l’individu 32, les données génomiques, pour l’instant partielles, viennent complexifier 

cette hypothèse. En effet, les SNPs obtenus sur le chromosome Y pour les individus 13-A et 32 

montrent qu’ils appartiennent à la même lignée R*, mais les profils sont incomplets. Les données 

génomiques obtenues pour l’individu 32 nous a permis d’établir que cet individu est en fait porteur 

de la lignée I2a1b2a2a1. L’absence de données pour l’individu 13-A ne permet pas de conclure à un 

possible appariement. Il est cependant intéressant de noter que la lignée I2 est peu présente à l’âge 

du Fer.  Cette  lignée  pourrait  donc témoigner  d’une origine  particulière  justifiant  ainsi  ce  geste 

particulier.
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Figure 49: Sépulture double 125 (Photo : S. Rottier)



Les 5 sépultures doubles identifiées à GLN sont toutes différentes. La sépulture 6 contient les 

restes  d’un adulte  (probablement  masculin)  associé  à  un  immature  (<  7  ans).  La  sépulture  27 

associe également un adulte et un immature (2 ans), mais l’adulte est,  dans ce cas, féminin. La 

tombe 29 contient les restes d’un immature (7-13 ans) et d’un grand adolescent / jeune adulte (14-

20 ans).  La sépulture 125, quant  à  elle,  contient  1 homme inhumé avec une épée et  un grand 

adolescent (fig.  49). Les analyses réalisées n’ont pas permis de mettre en évidence des liens de 

parenté  (maternel  et/ou  paternel)  justifiant  le  regroupement  des  individus  au  sein  d’une  même 

tombe. Cependant, nous n’avons pas pu obtenir de données pour la totalité des individus (tableau 

11). Aucun autre élément (mobilier, répartition des sépultures, position des corps…) ne permet de 

rapprocher ces individus.

Tableau 12: Données biologiques disponibles pour les individus inhumés au sein de sépultures  
doubles

Individu Âge
Sexe 

ostéologique
ADN mitochondrial

Chr. Y 
(SNPs)

% ADN 
endogène

Sexe génétique 
(Skoglund, 2013)

6-A Adulte M ? H nd - -
6-B < 7 ans nd H_CRS nd - -

19-A Adulte nd J1 nd - -
19-B Adulte nd H/H1_CRS nd - -
27-A 2 ans nd ?_16270 nd - -
27-B Adulte F H_CRS - -

29-A 7-13 ans nd
T2_16126-16294-16296-

16324
nd 66,27 nd

29-B 14-20 ans nd nd nd - -
125-A Adulte M H1_CRS R1b 2,67 XY (0,27-,36)
125-B 14-18 ans nd nd nd - -

Si les résultats de l’étude soulèvent de nombreuses questions, notamment sur la signification 

des gestes funéraires concernant les crânes, il n’est pas possible, en l’état actuel des données, d’aller 

plus loin dans l’interprétation.
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III. Comparaison des sites de Gurgy ‘Les Noisats’ et d’Urville-Nacqueville

Multi-scale archaeogenetic study of two French Iron Age communities : from internal social – 

to broad-scale population dynamics. Journal of Archaeological Sciences : Reports (2019). DOI : 

https://doi.org/10.1016/j.jasrep.2019.101942

Une partie des données utilisées pour cette étude a été obtenue par H.  HOUZELOT dans le 

cadre de son mémoire de recherche (M2 Biogéosciences) « Analyse paléogénétique du groupe de 

Gurgy ‘Les Noisats’ (Yonne, 2nd âge du Fer) : fonctionnement et origine » réalisé sous la direction 

de M.-F. DEGUILLOUX (MCF, Université de Bordeaux), C.-E. FISCHER, M.-H. PEMONGE (CNRS) et 

S.  ROTTIER (MCF, Université de Bordeaux) au sein du laboratoire PACEA (CNRS, Université de 

Bordeaux).  Toutes  les  données  supplémentaires  sont  disponibles  dans  les  annexes :  Partie  3-  

Chapitre 2 (I.1 à I.13).
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Principaux résultats de l’étude

• Confrontation  de  deux  pools  mitochondriaux  de  l’âge  du  Fer  français :  les  nécropoles 
d’Urville-Nacqueville (120-80 BC, Manche) et Gurgy ‘Les Noisats’ (300-100 BC, Yonne) :

∘ UN : 51 individus analysés, 43 haplogroupes et 37 haplotypes mitochondriaux déterminés.

∘ GLN :  40  individus  analysés,  28  haplogroupes  et  23  haplotypes  mitochondriaux 
caractérisés.

• Les  deux  communautés  présentent  une  diversité  mitochondriale  importante.  Aucun 
regroupement de tombes et aucune sépulture double ne présente la même lignée maternelle. 
Ces  résultats,  confrontés  aux  données  de  la  littérature,  permettent  de  proposer  un 
fonctionnement patrilocal et patrilinéaire.

• Les résultats indiquent que la population d’UN, associée à un port, est plus cosmopolite et 
tournée vers les échanges le long de la Manche et de la côte Atlantique.

• Le groupe inhumé à GLN pourrait être un petit groupe plus familial.

• Le nombre important d’individus analysés à UN permet de comparer la composition du groupe 
à l’intérieur et à l’extérieur de l’enclos. Les résultats suggèrent que les sous-groupes inhumés à 
UN présentent des affinités génétiques très distinctes avec des groupes humains anciens ou 
contemporains d’autres régions d’Europe occidentale.

• Cette étude renforce l’idée que l’identification des groupes génétiquement différenciés au sein 
des  sites  archéologiques  et  la  discussion  sur  leur  composition  spécifique  constituent  une 
condition préalable avant d’aborder des questions phylogéographiques à grande échelle.

Main results of the study

• Confrontation  of  two mitochondrial  pools  from the  French Iron  Age :  the  necropolises  of 
Urville-Nacqueville (120-80 BC, Manche) and Gurgy « Les Noisats » (300-100 BC, Yonne) :

∘ UN : 51 individuals analyzed, 43 mtDNA haplogroups and 37 haplotypes determined.

∘ GLN : 40 individuals analyzed, 28 mtDNA haplogroups and 23 haplotypes characterized.

• Both  communities  present  significant  mitochondrial  diversity.  No group of  tombs  and  no 
double burials share same maternal lineage. These results, combined to textual sources, allow 
us to propose a patrilocal and patrilineal functioning.

• The results indicate that the population of UN, associated to a port, is more cosmopolitan and 
included in exchanges network along the English Channel and the Atlantic coast.

• The  group  buried  in  GLN  tumulus  could  correspond  to  a  smaller  group,  a  more  local 
community.

• The large number of individuals analyzed at UN permits to compare the composition of the 
groups buried inside vs outside the enclosure. The results suggest that the groups distinguished 
through  their  burial  localisation  present  very  distinct  genetic  affinities  with  previous  or 
contemporary Western European populations.

• This study reinforces the idea that the identification of genetically differentiated groups within 
archaeological sites and discussion of their specific composition is a prerequisite for addressing 
large-scale phylogeographic issues.



IV. Le site de Barbuise : fonctionnement et comparaisons diachroniques

Une partie des données utilisées pour cette étude a été obtenue par I. DUCOUSSO dans le cadre 

de son mémoire de recherche (Master 2 Biogéosciences) « Pratiques funéraires au 2nd âge du Fer : 

l’exemple de Barbuise (Aube, V-IIIᵉ avant J.-C.). Apports de la paléogénétique / paléogénomique » 

réalisé sous la direction de M.-F. DEGUILLOUX (MCF, Université de Bordeaux), C.-E. FISCHER, M.-

H. PEMONGE (CNRS) et S. ROTTIER (MCF, Université de Bordeaux) au sein du laboratoire PACEA 

(CNRS, Université de Bordeaux).

Toutes les tableaux relatifs à cette partie sont disponibles en annexe : Partie 3 – Chapitre 2  

(II.1 à II.6).

IV.1. Matériel & Méthodes

Pour  cette  partie,  nous  avons  compilé  les  données  issues  des  sites  d’Urville-Nacqueville 

(UN), de Gurgy ‘Les Noisats’ (GLN) et de Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’ (GDF). Pour les sites 

d’UN et de GLN, nous avons repris les données publiées (Fischer et al., 2019) et présentées dans la 

partie  précédente  (voir  Partie  3  – Chapitre  2  – I.).  Pour  GDF, nous avons pu obtenir  un pool 

mitochondrial conséquent permettant d’aborder des questionnements à l’échelle locale et régionale 

ainsi que des questions concernant la mise en place de ce groupe.

Nous avons sélectionné 46 individus (voir Partie 2 – Chapitre 1) répartis sur l’ensemble des 

secteurs  Est  et  Ouest  de  la  nécropole que  nous  avons  soumis  aux  mêmes  analyses  que  les 

individus issus des sites d’UN et de GLN.

Afin de discuter des affinités génétiques des groupes d’UN, GLN et GDF entre eux mais aussi 

avec les groupes anciens d’Europe, nous avons réalisé plusieurs analyses descriptives en utilisant 

les données publiées par Fischer et collègues (2019) que nous avons actualisées. La base de données 

actualisée est composée de 2562 séquences mitochondriales datées du Paléolithique à l’âge du Fer 

(42 500 – 80 cal. BC). Nous avons sélectionné 1531 séquences d’intérêt, divisées en 32 groupes 

chronologiques, géographiques et culturels. Les proportions d’haplotypes (ADNmt) partagés ainsi 

que les distances génétiques entre populations (Fst) ont été calculées grâce au logiciel Arlequin (v. 

3.5.1.2 ;  Excoffier and Lischer, 2010). Des analyses en composantes principales (ACP) basées sur 

les  fréquences  d’haplogroupes  mitochondriaux  ont  été  réalisées  en  prenant  en  compte  les 

haplogroupes  majeurs  européens  identifiés  dans  la  littérature  sur  l’ADN  ancien  qui  cible  les 

populations Européennes : H, H1, HV, I,  J, K, N1a, N*, T, U4, U5a, U5b, U8, U*, V, W, X et 
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« autres ». Les ACP ont été calculées grâce au logiciel R (v. 3.5.3) et le package FactoMineR (Lê, 

Josse and Husson, 2008).

IV.2. Résultats & Discussions

a. Diversité génétique

Urville-Nacqueville

Pour rappel, une forte diversité mitochondriale a été mise en évidence à Urville-Nacqueville. 

Sur  les  51  individus  analysés,  nous  avons  pu  déterminer  les  haplogroupes  de  43  individus  et 

identifier une grande variabilité d’haplogroupes incluant H, H1, H2, H3, H5, H6/8, H11, U4, U5a, 

U5b, I, K1, T1, T2, V et W. Les séquences HVR-1 de 27 individus ont pu être déterminées. Au total, 

16 haplogroupes et 27 haplotypes distincts ont pu être mis en évidence (Fischer et al., 2019).

La  diversité  du  chromosome  Y est  plus  complexe  à  discuter  car  les  SNPs  utilisés  pour 

caractériser les lignées paternelles ne permettent pas d’explorer la phylogénie du chromosome Y. 

Nous notons tout de même que les 17 hommes identifiés appartiennent à la lignée R* ou R1b 

(M343) (Fischer et al., 2019).

Gurgy ‘Les Noisats’

Pour rappel, sur les 40 individus analysés, 28 ont livré des résultats exploitables. Un total de 9 

haplogroupes  (incluant  H,  H1,  H3,  HV,  J1,  J2,  K,  U5a  et  T2)  et  de  13  haplotypes  a  pu  être 

déterminé.

Comme  pour  le  groupe  d’UN,  tous  les  hommes  identifiés  appartiennent  aux  lignées 

paternelles R* ou R1b (Fischer et al., 2019).

Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’

Sur les 46 individus analysés, nous avons pu déterminer 34 haplogroupes et 20 haplotypes. 

Parmi  les  haplogroupes  identifiés,  nous  observons :  H,  H1,  I,  N1a,  U4,  X.  C’est,  à  notre 

connaissance, la première fois que l’haplogroupe N1a, typique des groupes Néolithiques issus du 

courant  danubien,  est  observé  dans  des  groupes  postérieurs  au  Néolithique.  Un  total  de  35 

haplogroupes et 13 haplotypes distincts a pu être déterminé.

Parmi  les  haplotypes  mitochondriaux  identifiés,  quatre  sont  partagés  par  au  moins  deux 

individus, indiquant un possible lien maternel entre ces individus. Cependant, certains haplotypes 

correspondent à des lignées maternelles fréquentes au sein des groupes européens anciens et leur 
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interprétation en terme de liens de parenté pourrait être erronée. Il s’agit des haplotypes H_CRS, 

K_16224-16311 et I_16129-16223-16391. L’haploytpe H_16342 est partagé par deux individus et 

correspond à un haplotype plus rare au sein des populations européennes anciennes. En effet, cet 

haplotype n’est observé que 3 fois dans notre base de données (soit une fréquence de 0,117 %), dont 

2  fois  à  GDF. Par  ailleurs,  il  est  intéressant  de noter  que les  deux individus  qui  partagent  cet 

haplotype sont inhumés au sein du même enclos (fig. 50), ce qui pourrait renforcer l’idée d’un lien 

de parenté entre ces individus.

La lignée paternelle a pu être déterminée pour 10 des individus et, comme pour UN et GLN, tous 

les individus appartiennent aux lignées paternelles R* ou R1b.

181

Figure 50: Figure 12 : Répartition des lignées maternelles au sein  
du secteur ouest de la nécropole de Barbuise



Figure 51: Répartition des lignées maternelles au sein du secteur est de la nécropole de Barbuise



b. Fonctionnement du groupe inhumé à Barbuise ‘Les grèves de Frécul’

Le calcul de la diversité mitochondriale (h2) met en avant une communauté diversifiée, avec 

un  h2 de  0,9221 ± 0,0381,  soit  une  diversité  intermédiaire  entre  ce  qui  est  observé  à  Urville-

Nacqueville (h² = 0,96) et à Gurgy ‘Les Noisats’ (h² = 0,87). Pour ces deux derniers sites, deux 

hypothèses ont été envisagées pour expliquer ces variations de diversité : (i) les règles de résidence 

des groupes et (ii) la constitution des populations inhumées (Fischer et al., 2019).

Les données génétiques obtenues pour les sites de GLN et UN, ainsi que leurs confrontations 

avec les données archéologiques et littéraires issues de l’étude des textes classiques ont permis de 

proposer l’hypothèse de groupes patrilocaux  (Fischer  et al., 2019), c’est-à-dire des groupes dans 

lesquels  le  « couple »  réside  dans  le  village,  ou en  tout  cas  dans  le  territoire  de  la  famille  du 

« mari ». Cette hypothèse semble aussi probable pour le groupe inhumé à Barbuise. En effet, le h²  

mitochondrial calculé est élevé pour un groupe composé d’individus issus d’un même site occupé 

pendant environ 200 ans, soit environ 7 générations.

Il est intéressant de noter que les autres groupes issus d’un seul site daté de l’âge du Fer ont 

aussi  des  valeurs  élevées  de h².  C’est  le  cas,  par  exemple,  du groupe inhumé au Glauberg,  en 

Allemagne (h² = 0,9167 ± 0,0920 ; Knipper et al., 2014) ou de celui inhumé à Novilara, en Italie (h² 

= 0,9778 ± 0,0540 ; Serventi et al., 2018). C’est la récurrence de données similaires concernant la 

diversité  génétique  maternelle  des  groupes  de l’âge du Fer  en Europe qui  permet  de  conforter 

l’hypothèse de groupes patrilocaux, hypothèse déjà émise par certains auteurs ayant étudié les textes 

classiques (Lewuillon, 1990).

Étonnamment,  la  diversité  observée  pour  les  groupes  de  l’âge  du  Fer  du  Sud-Ouest  de 

l’Europe, notamment en Espagne, est plus faible. Il est intéressant de noter que pour le site de La 

Hoya, la diversité génétique est de h² = 0,8063 ± 0,0785 (Núñez et al., 2016). Cette valeur ne peut 

malheureusement pas être corrélée au fonctionnement du groupe et/ou du regroupement au sein de 

l’espace funéraire car ce site correspond à la mort d’individus à la suite d’un évènement brutal (cf 

Partie  1  –  Chap.  1 ;  Núñez  et  al., 2016).  Cependant,  si  on  considère  la  diversité  génétique 

d’individus dispersés sur le territoire espagnol (h² = 0,8893 ± 0,0632 ; Olalde et al., 2019), elle reste 

aussi  relativement  faible  par  rapport  aux  autres.  Cela  soulève  alors  une  question :  la  diversité 

génétique (maternelle) est-elle moindre en Espagne que pour le reste de l’Europe à l’âge du Fer ?

Un autre aspect qui peut être évoqué concernant le mode de fonctionnement de ces groupes de 

l’âge du Fer est l’utilisation d’un système de filiation patrilinéaire, i.e. un système au sein duquel le 
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statut social, les biens… sont transmis selon les lignées paternelles. Cette patrilinéarité a déjà été 

discutée par certains auteurs, comme par exemple S. Lewuillon (Lewuillon, 1990). La patrilinéarité 

a par ailleurs été proposée pour les groupes d’Urville-Nacqueville et de Gurgy ‘Les Noisats’ à partir 

de l’étude de l’ADN mitochondrial (Fischer et al., 2019). Pour ces deux sites, aucun regroupement 

de tombes ou de sépultures doubles (sauf le cas particulier des jumeaux d’UN ; Fischer  et al., en 

préparation) n’est lié au partage d’une même lignée maternelle  (Fischer  et al., 2019). L’absence 

d’une  structuration  de  l’espace  funéraire  en  fonction  des  lignées  maternelles  ainsi  que 

l’homogénéité  des  lignées  paternelles  sont  deux  arguments  en  faveur  de  l’hypothèse  de 

patrilinéarité (Fischer et al., 2019).

À Barbuise, ces deux arguments peuvent aussi être mis en avant pour discuter d’un système 

de filiation basé sur l’ascendance paternelle. En effet, la répartition des lignées maternelles au sein 

de la nécropole et des différents enclos ne semble pas, a priori, montrer de structuration de l’espace 

funéraire en lien avec les lignées maternelles et on observe, pour chaque enclos, une diversité des 

lignées maternelles. Par ailleurs, les données obtenues pour la sépulture double 1349 montrent que 

les deux individus inhumés ne partagent pas la même lignée maternelle (1349-A : H_16093-16212 

et  1349-B :  T1a4_16126-16163-16169-16186-16189-16248-16263-16294),  bien  qu’il  s’agisse de 

deux femmes adultes (une adulte jeune et une adulte mature).

Cependant, nous constatons quelques cas particuliers, notamment au sein des enclos E 18, E 

20 et E 21. Ces trois enclos sont situés dans le secteur Ouest de la nécropole et regroupent chacun 

un faible nombre d’individus.

Pour les enclos E 20 et E 21, nous remarquons quelques similarités. En effet, ces deux enclos 

sont composés de 6 individus (les individus situés en bordure de l’enclos ou recoupant le fossé de 

l’enclos ne pouvant clairement être attribués à l’enclos, nous préférons les exclure) et l’individu au 

centre  de  l’enclos  est  porteur  de  la  lignée  maternelle  I1d_16129-16223-16391  même  si  cette 

position au centre de l’enclos est plus évidente dans le cas de l’enclos E 21 (fig. 50). Par ailleurs, il 

est intéressant de remarquer que l’individu situé « au centre » de cet enclos E 21 est un homme 

adulte qui a été inhumé avec un fourreau, une fibule et un objet indéterminé (non publié). Les autres 

individus  présents  dans  cet  enclos  ne  semblent  pas  être  soumis  à  un  recrutement  particulier 

puisqu’on retrouve aussi bien des hommes (N=2), des femmes (N=1) ainsi que des individus adultes 

(N=5) et immatures (N=1 ; non publié). Cette organisation n’est pas sans rappeler celle que l’on 

peut observer dans d’autres nécropoles de la région, comme par exemple la nécropole de Saint-

Benoît-sur-Seine « La Perrière » (Aube ;  Millet, 2008) ou celle d’Acy-Romance « La Croisette » 
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(Ardenne ; Méniel and Lambot, 1997) au sein desquelles des individus de sexe masculin, associés à 

un mobilier particulier sont inhumés en position centrale de l’enclos. Dans ces deux cas, les enclos 

sont  interprétés  comme  des  regroupements  familiaux  organisés  autour  d’un  ancêtre  fondateur 

(Millet, 2008 ; Lambot and Méniel, 1997). Pour le cas de l’enclos E 21 de Barbuise, cette hypothèse 

ne peut pas être exclue. En effet, la diversité des lignées maternelles (au moins 3 lignées distinctes) 

pourrait être corrélée à un groupe fondé sur le principe de patrilinéarité. De plus, le recrutement 

observé au sein de cet enclos ne semble pas être particulier et pourrait correspondre à celui d’un 

petit  groupe familial.  Le  même raisonnement  peut  être  appliqué  pour  l’enclos  E 20 bien  que, 

comme mentionné précédemment, la position centrale de l’individu I1d (GDF 1361) soit moins 

explicite. En outre, aucune donnée biologique n’est disponible pour cet enclos, rendant toutes les 

comparaisons compliquées.

Le cas de l’enclos E 18, bien que différent, n’en demeure pas moins intéressant. Cet enclos est 

constitué d’au moins 6 individus.  Parmi ces  6 individus,  4 sont identifiés comme des hommes 

adultes,  1  est  un  adulte  de  sexe  indeterminé  et  1  individu  est  immature  (non publié).  Dans  4 

sépultures, du mobilier a été mis au jour. Il s’agit d’anneaux en fer, de fibules (ou fragments de 

fibules) et de fourreaux ainsi que de deux épées (non publié). De surcroît, les données génétiques 

obtenues montrent que deux des individus partagent la même lignée maternelle (H_16342).  Or, 

cette  lignée  est  plutôt  rare  dans  les  populations  anciennes  car,  comme nous l’avons mentionné 

précédemment,  nous  ne  retrouvons  cette  lignée  que  chez  3  individus  (2  à  Barbuise  et  1  au 

Néolithique en Allemagne, à Quedlinburg, 3950-3400 cal. BC). Les deux individus porteurs de cet 

haplotype sont un homme adulte et un immature inhumés à proximité l’un de l’autre (fig. 50). Ces 

données  nous  permettent  de  proposer  l’hypothèse  d’un  lien  maternel  existant  entre  ces  deux 

individus, sans que l’on puisse préciser ce lien. Cela ne semble pas contradictoire avec l’hypothèse 

d’une société patrilocale et patrilinéaire. Cependant, le recrutement particulier ainsi que la présence 

d’épées au sein de cet enclos nous pousse à envisager un fonctionnement différent de celui proposé 

pour E 20 et E 21. La société Gauloise est présentée comme une société segmentaire et hiérarchisée 

(Verger,  2009 ;  Fernandez-Götz,  2013 ;  Lejars  and  Gruel,  2015) et  les  guerriers  pourraient 

représenter une fraction de cette société. Dans ce cas, il n’est pas impossible d’imaginer que cet 

enclos E 18 soit réservé à une certaine partie de la société, par exemple à la classe des guerriers. La 

présence  d’un immature  au  sein  de  cet  enclos  n’est  pas  antinomique avec  cette  hypothèse.  La 

société  Gauloise  étant  fondée  sur  la  patrilinéarité,  il  est  envisageable  que  le  statut  social  soit 

transmis par le père et que l’âge au décès n’ait pas d’influence sur le statut social de l’individu.
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Enfin, le fonctionnement de l’enclos E 19 est plus complexe puisqu’il est constitué d’un plus 

grand nombre d’individus (NMI = 27 ; non publié). Deux faits retiennent cependant notre attention. 

Le premier est, comme nous l’avons mentionné plus haut, l’absence de lien maternel au sein de la 

sépulture  double  1349.  Le  second est  le  partage  d’un haplotype  rare  (identifié  jusqu’à  présent 

uniquement pour le site de Barbuise) entre deux individus, à savoir les individus 1349-A et 1348, 

qui  implique  un  lien  maternel  entre  eux.  Ces  deux  individus,  un  homme ainsi  qu’une  femme 

adultes,  sont inhumés à proximité  l’un de l’autre.  Aucune donnée concernant  le mobilier  ou la 

position  du  corps  ne  permet  de  discuter  d’autres  liens  potentiels  entre  ces  deux  individus. 

Concernant le recrutement au sein de cet enclos, il ne semble pas aussi spécifique que pour l’enclos 

E 18 puisque nous identifions des immatures, des adultes jeunes et matures ainsi que des hommes et 

des femmes. De ce fait, cet enclos pourrait plus facilement être rapproché des enclos E 20 et E 21 et 

correspondre  à  un  enclos  familial,  à  plus  large  échelle.  Il  pourrait  aussi  s’agir  d’un  enclos 

regroupant une communauté, comme ce que l’on observe à Gurgy ‘Les Noisats’ (Fischer  et al., 

2019) et dans ce cas, le groupe inhumé pourrait être associé à plusieurs aedificia. Cependant, les 

comparaisons  avec  GLN sont  compliquées  puisque  nous  n’avons  pas  accès  au  même type  de 

données.  La  diversité  génétique calculée  à  GLN représente  la  diversité  génétique  au sein d’un 

même tumulus alors que celle calculée pour GDF correspond à la diversité générale de la nécropole, 

sans  que  l’on  puisse  discuter  de  la  diversité  à  l’échelle  d’un  enclos.  Nonobstant  les  biais  et 

contraintes liées à la présente étude, au vu des différents éléments en notre possession (1 grand 

enclos  cerné de 3 enclos  plus  petits  au sein  desquels  une structuration est  envisageable),  nous 

pouvons émettre l’hypothèse suivante.  La partie Ouest de la nécropole pourrait accueillir une 

seule communauté, et la répartition en plusieurs enclos pourrait être liée au statut social des 

individus. Une hypothèse similaire a déjà été proposée pour l’ensemble des nécropoles à enclos 

datées du IVᵉ et du IIIᵉ siècle BC en Champagne. En effet, pour P. Lambot, les enclos sont « de 

véritables marqueurs culturels, et même ethniques, dans le sens de ‘peuple/tribu’ » (Lambot, 2000, 

p.  155).  La  reprise  des  données  biologiques  et  de l’étude du mobilier  ainsi  que l’obtention de 

données  génomiques  à  l’échelle  de  chaque  enclos  pourraientt  permettre  de  discuter  de  cette 

hypothèse.

En l’état  actuel des données,  le fonctionnement des enclos situés dans la partie Est de la 

nécropole ne peut pas être discuté (fig. 51). Notons tout de même que la structure des enclos ainsi 

que leur répartition les uns par rapport aux autres laisse supposer un fonctionnement différent de 

celui observé dans la partie Ouest.
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Enfin, il est important d’aborder la question des individus en position assise. Comme nous 

l’avons précisé dans le chapitre « Matériel », ces individus sont exclus des enclos et sont, dans la 

littérature,  parfois associés au divin  (Delattre and Pecqueur,  2017). La comparaison de données 

génétiques  entre  deux  ensembles  distincts,  à  savoir  d’une  part  les  individus  « inclus »  dans  la 

nécropole et d’autre part ceux qui semblent « exclus » était une opportunité de discuter du statut de 

ces individus « exclus » : sont-ils exclus car n’appartenant pas à la même communauté biologique 

ou  sont-ils  exclus  de  par  leur  statut  social ?  Sur  les  3  individus  « exclus »  sélectionnés  pour 

l’analyse, 2 ont livré des résultats. Les deux individus, 1376 et 1377 sont porteurs de deux lignées 

maternelles différentes. L’individu 1376 est X alors que l’individu 1377 est H (CRS), qui, comme 

nous l’avons évoqué, est une lignée peu informative car très présente dans les populations anciennes 

et actuelles. Il est intéressant de noter que seul l’individu 1376 est porteur d’une lignée maternelle 

X, mais l’haplogroupe X est retrouvé de façon régulière dans les populations anciennes européennes 

(la proportion varie de 2,3 % dans les populations Yamnaya à 11,53 % au Cardial). L’obtention de 

données  génomiques  sur  ces  individus  et  leur  confrontation  avec  des  données  issues  de  sites 

comparables  (par  exemple  à  Acy-Romance)  permettrait  de  mieux  appréhender  le  statut  de  ces 

individus au sein des sociétés Gauloises. Ces deux échantillons (1376 et 1377) ont été ciblés pour 

nos analyses paléogénomiques mais les taux d’ADN endogène (respectivement 2,78 % et 0,23 %) 

ne nous ont pas permis d’obtenir des génomes à faible couverture.

Notre étude a permis d’obtenir  des informations permettant de proposer des hypothèses à 

tester ultérieurement. Pour la suite des analyses, notamment les analyses phylogéographiques, nous 

considérons Barbuise comme un seul groupe.

c. Héritage maternel des groupes de l’âge du Fer en France

Pour l’ACP, nous avons compilé les fréquences d’haplogroupes observés au sein de nos 3 

sites avec les fréquences observées pour les groupes anciens européens.

L’ACP construite avec les PC 1 (20,19 %) et PC 3 (11,20 %) permet de séparer les groupes de 

façon  chronologique  (fig.  53).  La  plupart  des  variations  dans  les  fréquences  des  haplogroupes 

mitochondriaux  se  situe  entre  les  anciens  chasseurs-cueilleurs  européens  (HG ;  en  bleu)  et  les 

groupes du Néolithique (EN, MN, LN, Cardial,  Epicardial ; en noir)  et  de l’âge du Bronze (en 

orange).  Les  groupes  du  Néolithique  et  de  l’âge  du  Bronze  se  distinguent  par  la  présence 

d’haplogroupes particuliers, notamment N1a (lignée spécifique du courant Danubien), U4, I et U5a 

qui eux sont des haplogroupes caractéristiques des populations de l’âge du Bronze et qui auraient 

été hérités des groupes Yamnaya issus des Steppes pontiques et caspiennes (Allentoft et al., 2015 ; 
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Haak et al., 2015). Les populations de l’âge du Fer (en rose pour les groupes Européens, en rouge 

pour les groupes français) forment un groupe et semblent proches des groupes de l’âge du Bronze, 

sauf le groupe d’Allemagne (N=11) et le groupe des Scythes (N=19). Ce dernier correspond à un 

groupe de populations nomades de l’Est de l’Europe et dont le mode de vie diffère de celui des 

autres groupes de l’âge du Fer européen.
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Figure 52:  ACP construites à partir des fréquences des haplogroupes mitochondriaux. a)ACP  
construite avec PC 1 et PC2, et b) ACP construite avec PC1 et PC3



La position des groupes de l’âge du Fer est fortement influencée par les proportions de H, H1 

et J1 (respectivement 39,53 %, 0 % et 6,97 % pour UN ; 32,14 %, 25 % et 10, 71 % pour GLN et 

37,14 %, 5,71 % et 0 % pour GDF). La position d’UN et de GDF, plus proche des groupes de l’âge 

du Bronze, s’explique par les proportions d’haplogroupes U4 (4,65 % et 14,28 % respectivement) et 

I (4,65 % et 14,28 % respectivement) qui ne sont pas retrouvés à GLN. Par ailleurs, GDF présente 

une particularité par rapport à UN et GLN, puisqu’aucun individu n’est porteur de l’haplogroupe 

U5a.

L’ACP construite avec les PC 1 (20,19 %) et PC 2 (13,26 %) permet de séparer les groupes à 

la fois sur la chronologie mais aussi sur la géographie (fig.  53). On remarque que les groupes du 

Sud-Ouest  de l’Europe (Espagne,  Portugal  ou péninsule Ibérique)  ont  tendance  à  se  regrouper, 

quelque soit la période chronologique, confirmant une forte continuité maternelle dans cette région 

(Szécsényi-Nagy et al., 2017). Le regroupement de ces groupes de la péninsule Ibérique s’explique 

par les fortes proportions d’haplogroupes H1, J et HV.

La position des groupes de l’âge du Fer sur cette ACP est intéressante. Le groupe inhumé à 

GLN se situe proche des groupes de la péninsule Ibérique, suggérant ainsi de potentiels liens avec 

cette région, liens qui ont déjà été mis en évidence pour le Néolithique (Rivollat et al., 2015) et pour 

les périodes plus récentes (Fischer  et al., 2019). Le fait de distinguer les haplogroupes H et H1 

permet de mieux visualiser cette proximité, le groupe de GLN ayant une forte proportion de H1 

(25 %), caractéristique partagée avec les groupes espagnols.

Le groupe d’UN semble occuper une position intermédiaire entre les groupes du Néolithique 

d’Allemagne  et  les  groupes  du  Campaniforme  (notamment  ceux  d’Allemagne  et  de  Grande-

Bretagne) et de l’âge du Bronze, position influencée par la proportion de H (39,53 %) mais aussi de 

U4 (4,65 %) et de U5a (6,97 %).

Enfin, la position du groupe de GDF, elle aussi intermédiaire entre les groupes européens du 

Néolithique ancien et de l’âge du Bronze, s’explique par la présence de N1a (5,7 %), qui, comme 

nous l’avons dit,  est spécifique des groupes du Néolithique,  notamment des groupes LBK mais 

aussi par les proportions de U4 (14,28 %) et de I (14,28 %).

Nos trois groupes de l’âge du Fer français occupent ainsi des positions différentes au sein 

de  l’ACP,  mettant  en  évidence  des  compositions  génétiques  maternelles  différentes  et  des 

affinités géographiques diverses.
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Cette diversité des affinités se retrouve aussi dans les résultats des Fst. La mise à jour des 

données mitochondriales  disponibles pour l’Europe (des chasseurs-cueilleurs à l’âge du Fer) ne 

semble pas avoir impacté les résultats publiés précédemment pour Urville-Nacqueville et Gurgy 

‘Les Noisats’ (Fischer et al., 2018 ; 2019).

Les plus faibles valeurs de Fst observées pour GDF sont celles calculées avec le groupe de 

l’âge du Bronze d’Arménie (0,00777), le néolithique moyen d’Allemagne (0, 01455), le groupe de 

la culture cordée (0, 01697), l’Epicardial (0,01808) et enfin avec le groupe d’Urville-Nacqueville 

(0,01041). Les valeurs calculées avec les groupes campaniformes et les groupes du début de l’âge 

du Bronze européen sont toutes autour de 0,02. Ces données sont cohérentes avec celles obtenues 

pour les haplotypes partagés. En effet, c’est avec le groupe de l’âge du Bronze de Grande-Bretagne 

que GDF partage le plus d’haplotypes (22,7 %) puis avec le groupe de l’âge du Bronze d’Arménie 

(9,09 %) et enfin avec deux groupes des Steppes, à savoir les Yamnaya (7,32 %) et les Catacombes 

(8,33 %).  Il  est  aussi  intéressant  de noter  que certains  haplotypes  informatifs,  notamment  le  H 

(16342) ne sont partagés qu’entre GDF (deux individus) et un individu du Néolithique moyen en 

Allemagne. Ce résultat, couplé aux autres données (FST, ACP, présence de N1a) permet de mettre 

en  évidence  un  héritage  commun  entre  GDF  et  le  Néolithique  d’Allemagne.  Diverses  études, 

notamment  sur  la  transition  de  l’âge  du  Bronze  à  l’âge  du  Fer  ont  montré  qu’il  existait  des 

connexions culturelles entre les régions du Centre de la France et l’Allemagne (Milcent, 2006). Par 

ailleurs, ces régions sont au cœur du complexe Nord-Alpin et  il  est envisageable qu’elles aient 

entretenus des réseaux d’échanges privilégiés (commerciaux…).

De manière plus générale, les valeurs de FST calculées permettent de mettre en évidence :

• une continuité génétique mitochondriale plus importante à UN et à GLN qu’à GDF avec les 

groupes néolithiques du Bassin parisien en France ;

• une continuité génétique mitochondriale plus importante entre les groupes néolithiques du 

Sud-Ouest de l’Europe, notamment l’Espagne, et les groupes d’UN et de GLN par rapport à 

GDF ;

• une  continuité  mitochondriale  plus  importante  entre  les  groupes  néolithiques  d’Europe 

Centrale, majoritairement représentée par l’Allemagne, et les groupes d’UN et de GLN par 

rapport à GDF, et ce malgré la présence de l’haplogroupe N1a à GDF ;
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• un fort impact des groupes issus des Steppes à UN et à GLN et plutôt faible à GDF. Ces 

résultats semblent être contradictoires avec ceux de l’ACP où GLN semblait moins impacté 

par l’héritage des Steppes que GDF ;

• une proximité génétique maternelle entre UN et la Grande-Bretagne et ce dès les périodes 

anciennes, notamment le Néolithique, confirmant ainsi les liens existants de part et d’autre 

de la Manche sur le temps long (fig. 53) ;

• une forte proximité maternelle entre UN et l’Espagne qui semble se mettre en place dès le 

Néolithique et qui confirme les liens mis en évidence le long de la côte Atlantique (fig. 53) ;

• GDF semble partager moins d’affinités avec les autres groupes européens de l’âge du Fer 

que les groupes d’UN et de GLN.

Au niveau du territoire français, pour l’âge du Fer, il est intéressant de noter que la plus forte 

distance génétique observée est celle entre GLN et GDF qui sont pourtant deux groupes issus de la 
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Figure 53: MDS construite à partir de la matrice de FST



même  zone  géographique  (sud-est  du  Bassin  parisien,  haute  vallée  de  la  Seine).  Ceci  semble 

indiquer qu’il existe une forte diversité du pool mitochondrial à l’échelle intra-régionale, illustrant 

une fois de plus la nécessité de discuter des données à l’échelle du site, afin de comprendre la 

composition du groupe, l’origine de ses individus, les modes de recrutement… avant de confronter 

les résultats à une plus vaste échelle.

Étant donné ces résultats, nous n’avons pas souhaité réunir les groupes de GDF et de GLN 

dans un pool mitochondrial « Bassin parisien ». En effet, nous aurions alors perdu les signatures 

spécifiques à chaque groupe.

Les résultats présentés montrent que ces deux sites du Bassin parisien sont intégrés à des 

réseaux d’échanges différents. Le groupe de Barbuise ne semble pas entretenir d’échanges avec le 

Sud, contrairement à Gurgy ‘Les Noisats’ (Rivollat et al., 2015 ; Fischer et al., 2019).
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Principaux résultats de l’étude

• Les analyses ont porté sur 46 individus de la nécropole de Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’. 
Nous  avons  pu  déterminer  34  haplogroupes  et  20  haplotypes  mitochondriaux.  La  lignée 
paternelle a pu être identifiée pour 10 individus.

• Une  importante  diversité  mitochondriale  est  observée,  cohérente  avec  une  communauté 
patrilocale et exogame pour les femmes.

• Les  données  obtenues  permettent  de  discuter  de  l’organisation  du  secteur  ouest  de  la 
nécropole. Ce secteur est organisé par 4 enclos, un plutôt central, les 3 autres étant autour de ce 
dernier. Ces 4 enclos pourraient accueillir une seule et même communauté et la répartition des 
individus au sein de ces enclos serait alors liée au statut social des individus.

• La  comparaison  des  données  obtenues  avec  celles  de  Gurgy  ‘Les  Noisats’ et  d’Urville-
Nacqueville met en évidence :

∘ un pool maternel ‘âge du Fer’ européen en continuité avec les groupes de l’âge du Bronze ;

∘ une affinité particulière entre les groupes néolithiques et Barbuise, qui s’explique par la 
présence de lignées maternelles N1a ;

∘ des affinités géographiques spécifiques, en lien avec des réseaux d’échanges particuliers. 
GLN semble tourné vers le sud (Espagne), UN vers la façade Atlantique et la Manche et 
GDF vers l’est (Allemagne).

Main results

• Analyses were carried out on 46 individuals from the necropolis of Barbuise, « Les Grèves de 
Frécul ». We were able to characterize 34 mtDNA haplogroups and 20 mtDNA haplotypes. It 
was possible to identify the paternal lineage of 10 men.

• A significant mitochondrial diversity is observed, consistent with a patrilocal and exogamous 
community for women.

• The data obtained allow us to discuss the organization of the western sector of the necropolis. 
This sector groups 4 enclosures, one in central position. These 4 enclosures could host a single 
community and the distribution of individuals within these enclosures could be linked to their 
specific social status.

• The  data  obtained  are  compared  with  those  from  Gurgy  « Les  Noisats »  and  Urville-
Nacqueville necropolises, highlighting :

∘ an shared maternal pool for the Western European Iron Age populations, in continuity with 
the Bronze Agematernal gene pool ;

∘ a particular  affinity  between neolithic  and Barbuise groups,  which is  explained by the 
presence of maternal lineages N1a ;

∘ specific  geographical  affinities,  in  accordance  with  specific  exchange  networks.  GLN 
seems to be turned towards the south (Spain), UN towards the Atlantic coast and the English 
Channel and GDF towards the east (Germany).



CHAPITRE 3.

APPROCHE PALÉOGÉNOMIQUE

Le travail présenté ici a bénéficié de différentes collaborations. Une partie des données 

générées pour cette étude a été obtenue par M. PRUVOST, dans le cadre de l’ANR Ancestra 

(ANR15-CE27-0001) ainsi que par S. BRUNEL dans le cadre de sa thèse (Brunel et al., soumis). Par 

conséquent, le corpus de site présenté ici diffère de celui de notre Matériel et méthodes (Partie 2 – 

Chapitre 1). Les résultats présentés ci-après sont préliminaires, et ont été obtenus dans le cadre de 

cette thèse. Ils seront développés dans le cadre du projet LabEx Genetix (dir. M.-F. Deguilloux 

et M. Pruvost).

Toutes les annexes (résultats des f-statistiques) sont disponibles sur le fichier Excel joint au 

document.

I. Introduction

Les études paléoégénétiques réalisées lors de cette thèse ont permis de mettre en évidence des 

différences dans (i) la constitution des pools maternels et (ii) les affinités culturelles et génétiques 

en fonction de la répartition géographique de nos sites. L’obtention de données paléogénomiques 

pour ces mêmes sites nous permettra de recueillir de nouveaux arguments pouvant affiner notre 

compréhension de ces groupes et de leurs interactions biologiques et culturelles. Une collaboration 

avec M. Pruvost nous a semblé être l’occasion d’inclure de nouveaux échantillons afin d’augmenter 

le nombre d’individus disponibles pour la période mais, surtout, d’intégrer de nouvelles régions et, 

par  conséquent,  de  nouveaux  contextes.  Leur  intégration  permettra  d’affiner  nos  hypothèses 

concernant  une  possible  corrélation  entre  diversité  culturelle  et  diversité  biologique.  Cette 

collaboration, fructueuse, nous a ainsi permis d’étudier 3 nouvelles régions : l’Alsace, le Nord et 

l’Occitanie pour lesquelles M. Pruvost dispose de plusieurs sites et de plusieurs individus par site. 

Par ailleurs, cela nous a aussi permis d’élargir chronologiquement notre corpus, puisque certains 

sites,  notamment en Alsace,  sont  datés  du Premier  âge du Fer  (Jebsenboden,  N=1) et/ou de la 

transition  entre  Premier  et  Second  âge  du  Fer  (Nordhouse,  N=4).  Notre  corpus  se  compose 

maintenant de 16 sites répartis de la Normandie à l’Occitanie (fig. 58) et datés de 600 à 80 BC. De 
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plus, les données génomiques obtenues dans le cadre du projet Ancestra pour le Néolithique et l’âge 

du Bronze en France vont nous permettre d’étudier l’évolution diachronique de ces populations.

Les données paléogénomiques obtenues dans le cadre de ce travail vont donc nous permettre 

de discuter (i) de l’origine des groupes de l’âge du Fer, de (ii) tester une possible corrélation entre 

géographie physique et structuration génétique et de continuer à explorer (iii) la diversité biologique 

en lien avec une diversité culturelle.

II. Matériel & Méthodes

II.1. Présentation des sites

Pour la présentation des sites d’Urville-Nacqueville, Gurgy et Barbuise, nous renvoyons le 

lecteur à la Partie 2 – Chapitre 1. Les données concernant les sites du projet ANCESTRA sont 

disponibles dans l’article de S. Brunel (soumis) et feront l’objet de discussions plus précises dans le 

cadre du projet  Genetix, pendant lequel nous envisageons un workshop avec l’ensemble des 

archéologues responsables des sites ciblés.
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Figure 54: Localisation des sites sélectionnés



II.2. Choix des individus

Nous avons sélectionné 73 individus au sein des sites de Barbuise (N=28), Gurgy (N=18) et 

Urville-Nacqueville en respectant les critères suivants (N=27) :

• les  individus  présentant  des  profils  SNPs  complets  ou  partiels  témoignant  d’une  bonne 

conservation de l’ADN mitochondrial et/ou nucléaire (chromosome Y) ;

• les individus ayant donné des résultats satisfaisants pour la PCR quantitative ciblant un court 

fragment de la région HVRI du génome mitochondrial (i.e. le fragment HVR-1 5b, 63 pb, 

est amplifié avant 30 cycles de PCR).

Nous avons, comme pour l’approche paléogénétique,, voulu cibler un corpus diversifié en 

sélectionnant un échantillon variable en terme d’âge, de sexe, de répartition au sein du site et des 

gestes funéraires.

Pour les 73 individus, des librairies d’ADN ont été construites puis séquencées (stratégie de 

séquençage « shotgun screening ») en visant 1 000 000 de reads par échantillon. L’analyse 

bioinformatique de ce premier séquençage a permis de déterminer le pourcentage d’ADN endogène 

et de sélectionner les individus les mieux préservés afin de réaliser un séquençage en profondeur 

permettant d’obtenir des génomes à faible couverture (0,1X).

III. Résultats

Parmi les 73 individus sélectionnés, seuls 12 présentaient suffisamment d’ADN endogène 

(i.e. ≥ 15 %) pour obtenir des génomes à faible couverture (à un coût raisonnable). Cependant, tous 

les individus que nous avons sélectionnés ont un taux d’ADN endogène supérieur à 0,1 %, taux qui 

est  considéré  comme  suffisant  pour  envisager  une  approche  par  capture.  Cette  approche  nous 

permettrait  (i) d’avoir  plus  d’individus  au  total  et  (ii) surtout  de  développer  une  approche 

populationnelle  afin  d’aborder  les  mêmes  questions  que  celles  ciblées  par  notre  approche 

paléogénétique. Outre le taux d’ADN endogène, un autre critère important est à considérer pour 

l’obtention  de  génomes  à  faible  couverture :  le  « cluster  factor ».  Cet  indice  est  une  mesure 

(calculée  grâce  à  PreSeq,  Daley  et  al.,  2013)  permettant  de  déterminer  la  complexité  de 

l’échantillon. Idéalement, ce cluster factor doit être proche de 1, indiquant un nombre important de 

séquences uniques pour cet échantillon. Par exemple, certains de nos échantillons présentaient des 

taux d’ADN endogène proches de 15 %, mais un cluster factor élevé (> 5), nous indiquant ainsi un 

nombre important de séquences identiques (ou duplicats).
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Les  12  individus  finalement  retenus  pour  notre  étude  présentaient,  en  outre,  toutes  les 

caractéristiques  attendues  pour  de  l’ADN  ancien  avec,  notamment,  des  fragments  courts  (en 

moyenne 75 paires de bases) et des déaminations aux extrémités (annexes : Partie 3 – Chapitre 3).

Ces 12 génomes partiels ont été couplés à ceux obtenus par M. Pruvost et  S.  Brunel qui 

couvrent le Néolithique, l’âge du Bronze et l’âge du Fer pour 3 grandes régions françaises, à savoir 

le Nord, l’Est et le Sud (Brunel et al., soumis) ainsi qu’à ceux obtenus pour le Néolithique dans le 

Bassin parisien (Gurgy ‘Les Noisats’) et la Normandie (Fleury-sur-Rone) par M. Rivollat dans le 

cadre de son post-doctorat au sein du projet ANR-DFG Interact (Rivollat et al., soumis). Au total, 

ce  sont  41  génomes  de  l’âge  du  Fer (avec  une  couverture  allant  de  0.07  à  1.3X)  qui  sont 

disponibles pour cinq régions de France (fig. 54, tableau 13). La répartition des individus par région 

est variable, avec un minimum d’individus pour le Nord et la Normandie (respectivement N=4 et 

N=3)  et  le  maximum pour  l’Alsace  (N=13,  dont  5  individus  du  Premier  âge  du  Fer  ou  de  la 

transition  Premier-Second).  L’Occitanie  et  le  Bassin  parisien  sont  plutôt  bien  représentés 

(respectivement N=12 et N=9). À ce jour, le pool constitué pour la France est le plus important pour 

cette période chronologique.
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Tableau 13: Données obtenues pour les 41 individus sélectionnés pour l’étude
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COL11 Colmar
COL

Pétreux XX 45,29 0,117 148 428 83 388 H1e

COL153A Colmar Pétreux XX 58,01 0,141 159 282 89 519 U6c1
COL153i Colmar Pétreux XX 56,81 0,089 115 142 66 123 H1e
ERS1164 Erstein

ERS
Pétreux XX 62,95 0,176 210 185 116 539 H2a2a

ERS86 Erstein Pétreux XX 50,75 0,172 197 346 111 291 HV
ERS88 Erstein Pétreux XX 70,79 0,019 141 468 79 613 ?
Jeb8 Jebsenboden JEB Pétreux XX 56,02 0,127 145 706 82 501 J1c8a

NOR2B6 Nordhouse

NOR

Pétreux XX 52,1 0,155 229 736 131 083 K1a2a
NOR3-15 Nordhouse Pétreux XX 54,91 0,102 134 939 77 404 U6c
NOR3-6 Nordhouse Pétreux XX 67,79 0,147 176 580 99 504 H7d
NOR4 Nordhouse Pétreux XX 54,26 0,094 124 444 70 122 U5a1a1

Gox 287 Goxwiller GOX Pétreux XY 40,92 0,3 351 788 174 795 T1a I1a2b3~
SCPG2 Gendarmerie SCPG Pétreux XX 35,32 0,11 116 089 52 556 T

GDF1231 Barbuise

GDF

Pétreux XX Adulte 57,88 0,581 589 211 323 009 HV0
GDF1264 Barbuise Dent XY 65,33 0,582 504 985 289 866 H2b R1b1a1b1a1a2
GDF1341 Barbuise Pétreux F ? XX Adulte 15,82 0,191 252 879 140 585 K1a1b1
GDF1348 Barbuise Dent M XY Adulte 51,09 0,368 393 364 224 842 H R1b1a1b1a1a2c1a3a2a1b1a1b
GDF1349-

A
Barbuise Dent F XX Adulte 36,12 1,3 735 863 389 377 T1a4

GLN126 Gurgy GLN Dent XY Adulte 31,16 0,1 124 507 66 504 H1e R1b1a1b1a1

GLN141 Gurgy Pétreux M XY Adulte 19,18 0,114 158 880 86 610 K1a R1b1a1b1a1a2b6~
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GLN29-A Gurgy Dent XX 7-13 ans 66,27 0,08 97 777 45 498 U8a1

GLN32 Gurgy Dent M XY Adulte 28,08 0,07 75 251 39 134 H3 I2a1b2a2a1

ATT26 Attichy ATT Pétreux XX 70,91 0,1 138 820 78 277 H1e
VAS75 Vasseny

VAS
Pétreux XX 41,69 0,2 185 211 82 012 H

VAS79-2 Vasseny Pétreux XY 49,09 0,2 188 405 80 078 T2b R1b1a1b
BFM265 Bucy BFM Pétreux XX 50,84 0,18 224 769 124 381 U2e1b
UN129 Urville

UN
Dent XY Adulte 90,48 0,128 158 311 85 193 R1b1a1b

UN19 Urville Dent XY Adulte 29,95 0,2 269 958 145 090 W1c R1b1a1b1a1a2c1a5a2a1a
UN85 Urville Dent M XY Adulte 17,48 0,164 183 736 91 263 H2a2a R1b1a1b1a1a2a

BES1096B Bessan

BES

Pétreux XY 23,57 0,08 112 756 60 216 X2 R1b1a1b1a1a2
BES1154 Bessan Pétreux XX 35,81 0,1 102 653 44 650 V9
BES1248 Bessan Pétreux XY 63,82 0,137 167 361 92 605 ? I1~
BES1249 Bessan Pétreux XY 42,58 0,067 81 962 41 814 ? G2a2b2a1a1b1a1a2b1a1
PECH5 Pech Maho

PECH
Pétreux XY 72,94 64 187 36 848 H1e1b1a R1b1a1b1a1

PECH8 Pech Maho Pétreux XY 69,78 0,141 170 430 96 806 J1c2 m R1b1a1b1a1
PECH9 Pech Maho Pétreux XX 160 326 86 256 J1c
PEY163 Le Peyrou

PEY
Pétreux XY 51,79 0,114 141 418 77 631 W1 g R1b1a1b

PEY53 Le Peyrou Pétreux XX 53,34 0,153 157 282 87 875 J1c11a
PEY73 Le Peyrou Pétreux XX 44,49 0,17 127 676 55 854

PT2 Plan Tour
PT

Pétreux XX 51,68 0,109 142 003 79 820 J1c1b1
PT7 Plan Tour Pétreux XX 33,11 0,18 173 666 77 634 J1c1



III.1. Détermination du sexe

Nous avons calculé le ratio Ry pour tous 

nos  individus,  afin  de  déterminer  leur  sexe 

génétique  (fig.  55 ;  Skoglund  et  al., 2013). 

Pour  6  individus, les données génétiques ont 

permis  de  confirmer  les  données 

ostéologiques (tableau 13). Pour 35 individus, 

les  données  de  sexe  sont  inédites  et  ces 

données  revêtent  une  importance  toute 

particulière,  notamment  pour  les  immatures. 

Par ailleurs, la donnée concernant le sexe est 

un  point  clef  pour  étudier  des  sociétés  dont 

nous  supposons,  grâce  aux  textes,  qu’elles 

sont  patrilocales  et  patrilinéaires. 

L’échantillon  est  ainsi  constitué  de  16 

hommes  et  25  femmes,  avec,  selon  les 

régions, un fort déséquilibre (tableau  14). En 

effet, pour la Normandie, les 3 individus sont 

des  hommes  et  pour  l’Alsace,  sur  13 

individus, 12 sont des femmes.

Tableau 14: Nombre d’individus masculins et féminins disponibles pour les régions ciblées

Région Nb hommes Nb femmes
Alsace 1 12

Bassin parisien 5 4
Nord 1 3

Normandie 3 0
Occitanie 6 6

16 25

III.2. Détermination des haplogroupes mitochondriaux et du chromosome Y

Les données obtenues ont permis de caractériser 41 lignées mitochondriales et 15 lignées pour 

le chromosome Y (fig. 56). Les lignées mitochondriales ont été caractérisées via Phy-Mer (Navarro-

Gomez et al., 2015) et les haplotypes du chromosome Y ont été déterminés grâce au logiciel Yleaf 

(Ralf et al., 2018).
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Figure 55: Représentation graphique du  
ratio Ry (Skoglund et al., 2013) permettant de  

déterminer le sexe génétique des individus



Pour les  individus  des  sites  d’UN, GLN et  GDF, les  données  génomiques  ont  permis  de 

confirmer les lignées mitochondriales obtenues via le séquençage de la région HVR-1 et ont permis 

d’obtenir,  pour  1 individu,  des  données  inédites,  mettant  en  évidence  les  différents  types 

d’inhibitions auxquels les vestiges peuvent être soumis. En effet, l’individu GDF 1349-B montrait 

de forts indices d’inhibition via l’approche paléogénétique classique, avec un profil SNP vierge et 

l’impossibilité d’obtenir la séquence HVR-1, mais les valeurs obtenues par la PCR quantitative (< 

30 cycles) nous ont permis d’envisager de tester l’approche paléogénomique. Cette approche s’est 

révélée fructueuse puisque nous avons pu obtenir  un génome complet  (avec une couverture de 

1,3X).  Cet  exemple  montre  que  certains  échantillons  qui  contenaient  trop  d’inhibiteurs  de  la 

polymérase et ne donnaient donc aucun résultat peuvent désormais être étudiés par séquençage à 

haut-débit.

Concernant  les  lignées  paternelles,  cela  nous  a  permis  d’aller  plus  loin  dans  leur 

détermination, par rapport aux données obtenues sur les SNPs. En effet, les SNPs ciblés par notre 

multiplex ne permettent que de définir les haplogroupes majeurs identifiés dans les populations 

européennes anciennes et actuelles. Pour les sites de Barbuise, Gurgy et Urville-Nacqueville, nous 

n’avions pu identifier que des lignées R* et R1b. L’obtention de données paléogénomiques pour 12 

de  ces  individus,  dont  8  sont  des  hommes,  nous  a  permis  d’identifier  au  moins  2  lignées 

différentes : R1b et I2a, mettant ainsi en évidence une diversité que nous n’observions pas avant. 

Les profils  SNPs obtenus pour ces individus montraient l’allèle dérivé pour l’haplogroupe I de 

façon systématique, que nous avions donc considéré comme artéfactuel et qui pourrait s’expliquer 

par un problème de design des amorces.
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Figure 56: Lignées maternelles et paternelles observées pour les individus sélectionnés



Par ailleurs, les données obtenues pour les 15 individus masculins montrent une variabilité qui 

n’était pas observée à l’âge du Bronze – que ce soit en France (Brunel  et al., soumis, fig. 57) ou 

dans la péninsule Ibérique (Olalde et al., 2019) – avec la présence de lignées R1b, IA1, I2a et G2a. 

Cette résurgence de lignées I  et  G est  aussi  observée pour la péninsule Ibérique  (Olalde  et al., 

2019).

Nous avons testé, pour chaque site, si des liens de parenté pouvaient être observés grâce au 

logiciel READ (Monroy Kuhn et al., 2018). Nous n’avons pu mettre en évidence de liens de parenté 

(au 1ᵉʳ ou au 2nd degré) entre les individus et nous avons donc, pour la suite des analyses, conservé la 

totalité des individus.

III.3. Comparaison avec les populations européennes actuelles

L’ACP a été construite avec un set de populations modernes d’Europe et du Proche-Orient en 

utilisant les 600 000 SNPs disponibles dans la base de données « Human Origins » (cf. Partie 2 – 

Chapitre 2). Nous avons ensuite projeté les données obtenues pour nos 41 individus ainsi que les 

génomes disponibles pour l’âge du Fer en Europe (N=26 ; fig. 58). L’ACP obtenue confirme que le 

pool de l’âge du Fer européen entre dans la variabilité observée pour les populations modernes 

européennes,  indiquant  une  certaine  continuité  entre  les  populations  de  l’âge  du  Fer  et  les 

populations  actuelles,  comme  cela  a  déjà  été  discuté  dans  le  cas  de  la  nécropole  d’Urville-

Nacqueville  (Fischer  et al., 2018) et pour d’autres régions, comme l’Angleterre (Schiffels  et al., 

2016) et la péninsule Ibérique (Olalde et al., 2019). En effet, la répartition des individus de l’âge du 

Fer  semble  corrélée  à  celle  observée  pour  les  populations  modernes  de  la  même  région 

géographique  (fig.  58).  Nos  41  individus  français  se  répartissent  de  la  même  façon  que  la 

population française actuelle. Cependant, il est important de noter que la variabilité de la population 
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Figure 57: Diversité des lignées paternelles en France, du Néolithique à l’âge du Fer



française est assez mal connue et que les données sont, pour l’instant, peu nombreuses (N=61). 

Ainsi l’absence d’informations sur l’origine géographique des individus français, ne permettant pas 

de discuter d’une variabilité régionale, pourtant mieux connue grâce aux travaux sur les lignées 

maternelles  (Dubut  et  al., 2004 ;  Richard  et  al., 2007).  Or,  cette  donnée  semble  indispensable 

lorsque l’on considère la taille de la France et sa situation géographique qui la place comme une 

zone carrefour entre le nord, l’est, et le sud. Cette situation géographique est d’ailleurs notable sur 

l’ACP, au travers de la large répartition des individus français (entre l’Angleterre et l’Espagne).

Figure 58: ACP construite avec les données génomiques (base de données HO+1240k, liste des  
600 000 kSNPs). Les individus de l’âge du Fer sont projetés sur les populations modernes. a) ACP  
représentant la variabilité actuelle des populations d’Europe et du Proche-Orient et b) détail des  

populations modernes européennes utilisées

De surcroît, la géographie physique a un impact important sur la géographie culturelle, les 

espaces géographiques et culturels étant souvent fortement liés, notamment à l’âge du Fer (cf. Partie 

1 – Chapitre 1). L’influence de la géographie physique et culturelle est d’ailleurs détectable pour 

nos individus de l’âge du Fer : les individus de Normandie étant plutôt proches des populations 

anglaises et ceux d’Occitanie ayant des affinités particulières avec les populations de la péninsule 

ibérique.
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Les f3-statistiques confirment aussi ces résultats. En effet, ces statistiques, construites sous la 

forme  f3(Mbuti ;  IAFr,  Population  moderne  test)2,  avec  IAFr :  âge  du  Fer  français,  témoignent 

d’une plus grande proximité  entre notre population IAFr et  les  populations modernes d’Europe 

(fig. 59) qu’entre notre population IAFr et les populations modernes du Proche-Orient, d’Asie ou 

d’Afrique.

Figure 59: Carte de répartition des valeurs des f3, statistiques (Mbuti ; IAFr, Pop*) avec Pop* :  
populations modernes européennes

2 Pour rappel : plus la valeur de f3 est élevée, plus les groupes « IAFr » et « Population moderne test » sont proches, 
plus elle est faible, plus les groupes sont éloignés.
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Figure 60: ACP mettant en évidence la continuité génétique entre les populations de l’âge du Fer d’Europe de l’Ouest  
et les populations modernes européeennes



III.4. Comparaison avec les populations anciennes européennes

Les f3 (Mbuti ; IAFr, Population ancienne française), représentées sous la forme d’une carte 

de chaleur (fig. 61) ont mis en évidence :

• une proximité des groupes néolithiques entre eux ;

• une rupture génétique entre les groupes du Néolithique et ceux de l’âge du Bronze et de 

l’âge du Fer ;

• une proximité entre les groupes de l’âge du Bronze et l’âge du Fer, indiquant une possible 

continuité génétique notable entre les populations de l’âge du Bronze (BA France) et celles 

de l’âge du Fer en France (IAFr), confirmant l’hypothèse proposée précédemment sur la 

base des lignées maternelles (Fischer et al., 2018).
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Figure 61: Carte de chaleur construite à partir des valeurs des f3 (Mbuti ; IAFr, Pop*)  
avec Pop* : les populations anciennes françaises du néolithique et de l’âge du Bronze



L’ACP (fig. 63) construite permet de distinguer les groupes suivants :

•  le néolithique français (astérisques bleues) et les individus campaniformes de la péninsule 

Ibérique (n’ayant pas reçu l’influence des pasteurs des Steppes) ;

• les individus Yamnaya (étoiles roses) ;

• les  individus  campaniformes  d’Angleterre,  d’Europe  de  l’Est  et  d’Europe  Centrale 

(losanges) et les individus de l’âge du Bronze français (étoiles bleues) ainsi que de l’âge du 

Fer. Les individus de l’âge du Fer du sud de la France (en mauve) sont proches des individus 

de  l’âge  du  Bronze  de  la  même  région.  Ces  résultats,  obtenus  via  les  données 

paléogénétiques et paléogénomiques plaident en faveur d’une transition culturelle liée à des 

changements  économiques  locaux  progressifs  plutôt  qu’à  un  afflux  massif  des  groupes 

allochtones.

En outre, cette ACP permet de visualiser le gradient Nord-Sud lié à la composante Yamnaya (Olalde 

et al., 2018). Les résultats des statistiques f4(Mbuti, Yamnaya ; IAFr, Pop*) confirment ce qui est 

observé sur l’ACP et l’âge du Fer français occupe une place intermédiaire entre les groupes anciens 

d’Europe du Nord et de l’Est et ceux de l’Europe du Sud (fig. 62).
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Figure 62: Résultats des f4(Mbuti, Yamnaya ; IAFr, Pop*) avec rond  
plein : Z score significatif et cercle Z score non significatif



Figure 63: ACP représentant les populations anciennes d’Europe (Néolithique, BBC : Campaniforme, BA : âge du 
Bronze)



Par ailleurs, si ce gradient est connu pour les populations du Campaniforme et de la Culture Cordée 

(Juras  et al., 2018 ; Olalde  et al., 2018), c’est la première fois qu’il est mis en évidence pour les 

populations de l’âge du Fer. En effet, les individus de l’âge du Fer d’Angleterre et de Normandie 

sont plus proches des groupes campaniformes ayant une forte proportion d’ancestralité Yamnaya. 

Les individus de l’âge du Fer d’Occitanie sont eux plus proches de ceux de la péninsule Ibérique 

(fig.  63), région où l’impact des pasteurs des Steppes est  moins important  (Olalde  et al., 2018, 

2019). Cette observation nous a conduit à tester si cette observation faite à partir de l’ACP pouvait  

se vérifier statistiquement.

III.5. Un ou des groupes de l’âge du Fer en France ?

Outre les observations faites sur l’ACP permettant de distinguer les individus de l’âge du Fer 

en fonction de leur région géographique, les données archéologiques mettent en évidence que les 

différentes  régions  françaises  entretiennent  des  liens  particuliers  avec  des  régions  voisines.  Par 

exemple, les données archéologiques issues du site d’Urville-Nacqueville témoignent d’échanges 

transmanches (notamment la présence de bâtiments de plan circulaire, l’importation de lignite et la 

position pseudo Durotriges de certains défunts) alors que le site de Pech-Maho semble plutôt inclus 

dans le domaine Celtibère. Nous avons donc voulu tester si cette réalité archéologique pouvait avoir 

une  influence  sur  la  constitution  génétique  des  individus.  Nous  avons  voulu  tester  si  cette 

structuration était aussi détectable pour les groupes de l’âge du Fer. Pour répondre à cette question, 

nous avons réalisé les tests suivants :

• f4 (Mbuti,  WHG ; IA1, IA2),  avec WHG = Loschbour,  qui permet de tester si la 

composante Western Hunter-Gatherers est plus importante dans le groupe IA1 que le 

groupe IA2 ;

• f4  (Mbuti,  Néolithique ;  IA1,  IA2),  avec  Néolithique  =  fermiers  d’Anatolie ; qui 

permet de tester si la composante Néolithique est plus importante dans le groupe IA1 

que le groupe IA2 ;

• f4 (Mbuti, Yamnaya ; IA1, IA2), avec Yamnaya = pasteurs des Steppes. qui permet de 

tester si la composante Yamnaya est plus importante dans le groupe IA1 que le groupe 

IA2 ;

Nous avons testé, de façon systématique, toutes les paires possibles pour l’âge du Fer en prenant en 

considération  les  groupes  suivants pour  IA1/IA2 :  Alsace,  Bassin  parisien,  Nord,  Normandie, 

Occitanie ainsi que l’Angleterre et la péninsule Ibérique.
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a. Composante ‘chasseurs-cueilleurs de l’Ouest (WHG)’

Pour cette composante, les principaux résultats sont les suivants :

• il n’y a pas de différence significative entre les groupes IA d’Angleterre, de France et de la 

péninsule Ibérique. Seul le groupe du Bassin parisien peut être différencié du groupe de la 

péninsule Ibérique grâce à cette composante, avec une composante WHG plus importante 

pour le groupe d’Espagne.

• au  niveau  régional  français,  le  groupe  ‘Normandie’  a  une  composante  WHG 

significativement  plus  importante  que tous  les  autres  groupes.  Cette  composante permet 

donc de différencier le groupe ‘Normandie’ des autres groupes français.

b. Composante ‘Néolithique’

Pour la composante ‘Néolithique’, les résultats mettent en évidence :

• une  part  plus  importante  de  cette  composante  pour  les  individus  IA de  la  péninsule 

Ibérique (f4 > 0 et Z score > 3) ;

• que les différents ‘groupes’ IA de France ne sont pas différenciés par cette composante.

c. Composante ‘Yamnaya’

Les résultats de ce test ont montré que la proportion d’ancestralité Yamnaya est plus importante 

pour les individus du nord-ouest.  En effet,  les groupes ‘Angleterre’ et  Normandie ont  une part 

significativement plus importante de composante Yamnaya par rapport aux autres groupes et cette 

composante permet de les distinguer systématiquement.  Les autres groupes ne peuvent pas être 

différenciés  par  cette  composante  (fig.  64b).  La  structuration  visible  à  l’âge  du  Bronze 

(structuration induite par l’apport de la composante Yamnaya selon un gradient Nord-Sud) perdure à 

l’âge du Fer.

Les résultats obtenus (ACP,  f3) mettent en évidence une continuité entre les groupes de l’âge du 

Bronze français et celui de l’âge du Fer, confirmant l’hypothèse proposée précédemment sur la base 

des lignées maternelles (Fischer et al., 2018).

210



Les statistiques f3(Mbuti ; IA1, IA2) confirment les résultats des statistiques f4 en mettant en 

avant une forte proximité entre le groupe IA d’Angleterre et  celui de Normandie,  puis entre le  

groupe de Normandie et du Nord de la France (fig. 64b). Cette proximité entre les groupes de l’âge 
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Figure  64: a) Résultats des f4(Mbuti, Yamnaya ; IA1, IA2) et b) heatmap 
réalisée à partir des valeurs de f3(Mbuti, IA1, IA2)



du  Fer  d’Angleterre  et  de  Normandie  confirme  l’idée  que  les  échanges  culturels  documentés 

archéologiquement de part et d’autre de la Manche s’accompagnent d’un flux de gène important 

(Marcigny, 2011 ; Fischer et al., 2018). Les résultats obtenus pour l’instant via les f4 ne permettent 

pas de différencier les groupes de l’âge du Fer en fonction de leur répartition géographique, hormis 

pour  les  groupes  d’Angleterre  et  de Normandie qui  se  distinguent  par  leur  forte  proportion  de 

composante  Yamnaya.  Au  sein  des  différentes  régions  françaises,  nous  n’avons  pas  pu  établir 

clairement de différences en fonction des trois composantes mais les analyses d’admixture (qpAdm, 

fig. 65) permettent tout de même de visualiser quelques point importants :

• La Normandie est la région pour laquelle les proportions des composantes WHG et Yamnaya 

sont les plus importantes, ce qui est cohérent avec les résultats des f4 ;

• Le Bassin parisien est la région qui a la composante Néolithique la plus importante, ce qui 

est  concordant avec les données obtenues pour l’ADN mitochondrial  avec,  notamment à 

Barbuise, la présence de lignées N1a.

Cependant, ces résultats peuvent aussi s’expliquer par  (i) le nombre d’individus disponibles 

par région et  (ii) la représentativité des échantillons. Deux critères nous semblent essentiels pour 

discuter de cette représentativité à savoir :

• l’individu correspond-il  à la « norme » ? Est-il  inhumé dans une position particulière ou 

avec du mobilier qui le distingue des autres individus ?

• le sexe des individus.
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Figure 65: Proportion des composantes WHG, Néolithique et Yamnaya dans les 5 régions retenues  
pour l’âge du Fer en France



Ces deux critères sont essentiels pour discuter des données phylogéographiques, comme cela a été 

démontré  récemment  (Veeramah,  2018 ;  Fischer  et  al., 2019).  Les  résultats  obtenus  pour  les  3 

individus  d’Urville-Nacqueville  illustrent  parfaitement  ce  problème.  En  effet,  ces  3  individus 

présentent des particularités  qui les distinguent des autres :  il  s’agit  de 3 hommes, qui  plus est 

adultes et inhumés dans une position pseudo Durotriges. Or, nous savons qu’à UN, cette pratique 

semble concerner un nombre limité d’individus (sûrement en lien avec un statut social particulier) 

puisque les adultes sont habituellement incinérés. De plus, cette position très particulière du corps, 

qui atteste vraisemblablement d’échanges transmanches, pose la question de l’origine géographique 

de ces individus par rapport aux autres adultes du site. Ainsi, la proximité très forte observée avec 

l’Angleterre pourrait s’expliquer par les particularités de ces individus.

Deux autres exemples soulèvent aussi de nombreuses questions quant à l’origine et au statut de 

l’individu.  Il  s’agit,  d’une  part,  de  l’individu Bes1248 (site  de  Bessan  ‘La Monédière’)  et  des 

individus  du  site  de  Pech-Maho.  Dans  le  cas  du  site  de  Bessan,  nous  disposons  de  données 

génétiques pour 4 individus. Les individus 1096B, 1151 et 1249 semblent inclus dans la variabilité 

de l’âge du Fer du sud de la France alors que l’individu 1248 semble partager plus d’affinités avec 

les  individus  du  Bassin  parisien  et  d’Alsace  (fig.  67).  Quelles  sont  les  raisons  permettant 

d’expliquer cette différence ? Dans le cas du site de Pech-Maho, nous disposons de 3 génomes à 

faible couverture : Pech5, Pech8 et Pech9. Si les individus Pech8 et Pech9 se regroupent avec les 

autres individus du sud de la France, l’individu Pech5 occupe une place très particulière, proche des 

populations  basques  actuelles.  Il  sera  donc crucial  de  confronter  les  données  biologiques  (âge, 

pathologies)  et  funéraires  (traitement  funéraire,  position  du  corps,  mobilier…)  à  nos  données 

génomiques afin de pouvoir discuter de ces particularités. En effet, les 3 individus pour lesquels 

nous avons pu obtenir  des données génomiques représentent des cas particuliers :  il  s’agit  d’un 

immature, d’une tête coupée ainsi que d’un individu associé à un possible massacre de chevaux. Il  

est alors raisonnable de penser que chacun de ces individus occupait une place particulière dans la 

société, peut être en lien avec une origine particulière. Cette hypothèse est aussi concordante avec 

les résultats des qpAdm, qui mettent en exergue une forte varibilité inter-individuelle ainsi qu’une 

forte variabilité intra-site (fig. 67).

Enfin,  nous  l’avons  mentionné,  le  sexe  des  individus  nous  semble  être  un  élément  essentiel  à 

prendre  en  considération,  surtout  lorsque  l’on  travaille  sur  des  sociétés  que  l’on  suppose 

patrilocales, exogames (pour les femmes) et patrilinéaires. Par ailleurs, de nombreuses études ont 
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démontré que l’impact des Steppes a été majoritairement paternel (par exemple : Haak et al., 2015 ; 

Goldberg et al., 2017)

III.6. Différences hommes & femmes

Nous avons voulu tester si les composantes WHG, Néolithique et Yamnaya permettaient de 

différencier un groupe IA Hommes d’un groupe IA Femmes. Pour cela, nous avons mis en place le 

test suivant :  f4 (Mbuti, Test ; IA Hommes, IA Femmes). Quelle que soit la composante prise en 

compte, nous ne pouvons pas, grâce à ce test, différencier ces deux groupes. D’autres tests sont 

envisagés pour discuter de différenciations hommes femmes, comme par exemple des approches 

comparant l’héritage lié au chromosome X par rapport aux autosomes dont l’application a permis de 

mettre en évidence l’implication des hommes dans les migrations originaires des Steppes (Goldberg 

et al., 2017).

Nous avons aussi voulu tester de possibles différences entre les hommes et les femmes en 

fonction des régions (fig.  66). Le test  f4(Mbuti, Test ; IAFr*, IAEurope*) avec Test = WHG ou 
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Figure 66: ACP représentant les individus de l’âge du Fer français en tenant compte du sexe



Néolithique  ou  Yamnaya  et  IAFr*  =  IAFr  Hommes  puis  Femmes  et  IAEurope*  = 

IAAngleterre/Espagne et Hommes puis Femmes. Les principaux résultats sont les suivants :

• La composante WHG ne permet pas de distinguer les hommes et les femmes IA France des 

hommes et des femmes IA Angleterre et Espagne ;

• La  composante  Néolithique  est  plus  importante  chez  les  individus  hommes  et  femmes 

d’Espagne, que ce soit par rapport aux hommes ou aux femmes IA France. Par contre, cette 

composante ne permet pas de distinguer les individus de France et d’Angleterre, quelque 

soit le sexe. L’importance de cette composante Néolithique chez les individus du sud-ouest 

de  l’Europe  peut  s’expliquer  par  le  fait  que  cette  région  a  moins  été  impactée  par  la  

composante Yamnaya, comme l’a récemment démontré I. Olalde et collaborateurs (2018, 

2019).

• La composante Yamnaya est significativement plus importante chez les individus masculins 

d’Angleterre  que  les  individus  masculins  de  France  alors  que  cette  différence  n’est  pas 

significative entre les femmes d’Angleterre et les hommes de France. En outre, les individus 

d’Angleterre, quelque soit leur sexe, ont une composante Yamnaya systématiquement plus 

élevée que les femmes IA France.

Nous avons ensuite voulu tester si des différences pouvaient s’observer au niveau régional, entre les 

hommes et les femmes d’Occitanie, du Nord, d’Alsace ou du Bassin parisien.

a. Alsace

Les trois composantes prises en considération ne permettent pas de distinguer les hommes des 

femmes.  Cependant,  ce  résultat  peut  s’expliquer  par  le  faible  nombre  d’individus  dont  nous 

disposons pour cette région (1 homme et 3 femmes). Les résultats permettent cependant de mettre 

en  évidence  des  différences  hommes/femmes  entre  l’Alsace  et  les  groupes  d’Angleterre  et 

d’Espagne. De façon générale, les individus (hommes et femmes) d’Espagne ont une composante 

Néolithique plus importante et les hommes d’Angleterre ont une composante Yamnaya plus élevée 

que les hommes et les femmes d’Alsace.

b. Bassin parisien

Les résultats sont semblables à ceux présentés pour l’Alsace : les hommes et les femmes ne 

sont pas différenciés. La composante Néolithique est plus importante chez les individus d’Espagne, 
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quelque soit le sexe, et la composante Yamnaya est plus importante chez les hommes d’Angleterre 

que chez les hommes et les femmes du Bassin parisien.

c. Nord

Les composantes prises en compte ne permettent pas de distinguer les hommes et les femmes 

du nord de la France. Notons une particularité pour cette région : la composante Yamnaya est plus 

importante chez les hommes d’Angleterre que chez les hommes du nord mais cela n’est pas valable 

pour les femmes. En effet, la composante Yamnaya n’est pas significativement différente entre les 

femmes  du  nord  et  les  femmes  d’Angleterre  ni  entre  les  femmes  du  nord  et  les  hommes 

d’Angleterre.

d. Normandie

Nous n’avons, à ce jour, que des individus masculins au sein de ce groupe, ce qui ne nous 

permet pas de discuter d’une éventuelle  différenciation homme / femme dans cette  région. Les 

résultats  obtenus  par  rapports  aux  autres  groupes  sont  toutefois  intéressants.  La  composante 

‘Anatolie’ est  significativement  plus  importante  chez  les  individus  d’Espagne,  que  ce  soit  des 

hommes ou des femmes (par rapport à la Normandie). La composante WHG permet de différencier 

les hommes de Normandie des hommes du Nord et  du Bassin parisien (cette composante étant 

systématiquement  plus élevée chez les normands) ainsi  que les hommes normands des femmes 

d’Alsace et d’Occitanie (les femmes de ces régions ayant systématiquement une composante WHG 

plus faible). Enfin, la composante Yamnaya est plus importante chez les hommes normands que 

chez les hommes et les femmes d’Espagne. Cette composante ne permet pas de différencier les 

hommes normands des femmes et des hommes d’Angleterre.

e. Occitanie

Les résultats ne permettent pas de différencier les hommes et les femmes de cette région. 

Notons cependant que pour l’Occitanie, les hommes ne se différencient pas des femmes d’Espagne 

pour la composante Néolithique mais ils se distinguent, pour cette même composante, des femmes 

d’Angleterre.

Les résultats obtenus pour ces différentes régions, bien que préliminaires, semblent confirmer 

la structuration géographique observée entre le nord-ouest et le sud-ouest de l’Europe avec au nord-

ouest  une  composante  Yamnaya  plus  importante,  quel  que  soit  le  sexe,  et  au  sud-ouest  une 

composante néolithique  plus  marquée,  en  lien  avec le  gradient  nord-sud mis  en  évidence  pour 
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l’impact des Steppes. Les hommes semblent toutefois être ceux qui portent le plus cette ascendance, 

surtout dans les régions du nord (Angleterre, Nord de la France, Normandie, fig. 63).

Enfin, un dernier point, que nous avons pu mettre en évidence par des analyses d’admixture 

(qpAdm) nous semble  important :  la  variabilité  inter-individuelle,  intra-site  et,  a fortiori,  intra-

populationnelle.  Nous  avons  testé,  grâce  aux  qpAdm,  les  3  composantes  majeures  présentées 

précédemment  (WHG,  Néolithique  et  Yamnaya)  pour  chaque  individu  (fig.67).  Les  résultats 

obtenus mettent en exergue une forte variabilité inter-individuelle qui explique, au moins en partie, 

la difficulté d’observer des patterns clairs en fonction d’une région ou d’un sexe. Par exemple, les 

individus Pech5 et Bes1248 sont différents du reste de leur groupe. La composante Yamnaya est, 

pour l’individu Pech5 proche de celle des individus d’Urville-Nacqueville (fig. 67) alors que pour 

l’individu Bes1248 elle est plus proche des individus du Bassin parisien (fig. 67), ce qui explique sa 

localisation particulière sur l’ACP (fig. 63 et 66). 

Par ailleurs, cette diversité inter-individuelle conforte les approches que nous avons ciblées 

tout au long de ce travail :
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Figure 67: Proportion des 3 composantes (WHG, Néolithique et Yamnaya)  
pour chacun des individus de notre étude. En bleu, les hommes et en rose, les  

femmes.



• Cibler une approche populationnelle afin d’avoir accès à la population la plus représentative 

possible ;

• Confronter  systématiquement  les  données  biologique  (âge,  sexe),  funéraires  (position, 

mobilier…) et génétiques afin de caractériser au mieux l’individu. 

Ces  deux  approches  constituent  une  condition  indispensable  à  l’étude  des  populations 

anciennes, que ce soit pour discuter de leur structuration sociale et/ou des dynamiques de 

population.

218



219

Principaux résultats de l’étude

• Nous avons pu obtenir, pour les nécropoles d’Urville-Nacqueville, de Barbuise et de Gurgy 12 génomes à 
faible couverture. La mise en place d’une collaboration avec M. Pruvost nous a permis de constituer le 
corpus le plus important pour l’âge du Fer en Europe, avec 41 faible couverture génomes disponibles.

• Les diverses analyses réalisées (ACP, f-statistiques, qpAdm) mettent en évidence :

∘ une continuité génétique entre les populations françaises de l’âge du Fer et la population moderne 
française ;

∘ une rupture génétique entre les groupes du Néolithique et ceux de l’âge du Bronze et de l’âge du Fer 
ainsi qu’une continuité notable entre les populations de l’âge du Bronze et de l’âge du Fer en France, 
confirmant l’hypothèse d’une transition liée à des changements économiques, politiques plutôt qu’à 
l’arrivée massive de groupes allochtones pour expliquer la transition vers l’âge du Fer en Europe de 
l’Ouest.

• Les 41 génomes faible couverture obtenus ont été répartis en 5 groupes régionaux : l’Alsace, le Bassin 
parisien, le Nord, la Normandie et l’Occitanie. Les différentes analyses réalisées mettent en lumière :

∘ une proximité  génétique  forte  entre  l’Angleterre  et  la  Normandie  ainsi  qu’entre  l’Occitanie  et  la 
péninsule Ibérique ;

∘ un gradient nord-sud pour la composante « Yamnaya » (Steppes) ;

∘ une  composante  Néolithique importante  pour  le  groupe  du  Bassin  parisien,  concordant  avec  les 
données obtenues sur l’ADNmt ;

• Les tests réalisés jusqu’à maintenant ne permettent pas d’établir une distinction génomique claire entre 
les hommes et les femmes de l’âge du Fer en France.

Main results of the study

• For the necropolises of Urville-Nacqueville, Barbuise and Gurgy, we were able to obtain 12 low-coverage 
genomes. The collaboration with M. Pruvost allowed us to constitute the largest corpus for the Iron Age in 
Europe, with 41 low-coverage genomes.

• The analyses performed (ACP, f-statistics, qpAdm) highlight :

∘ a genetic continuity between the French Iron Age and the modern French population ;

∘ a  genetic  shift  between  Neolithic  and  Bronze  and  Iron  Age  groups  and  a  noticeable  genomic 
continuity between Bronze and Iron Age populations in France, supporting the hypothesis of a Bronze-
Iron age transition related to economic, political changes rather than a massive influx of allochthonous 
groups.

• The 41 low-coverage genomes obtained have been divided into 5 regional groups : Alsace, Paris Basin, 
North, Normandy and Occitania. The various analyses carried out highlight :

∘ a strong genetic affinity between England and Normandy as well as between Occitania and the Iberian 
Peninsula ;

∘ a north-south gradient for the « Yamnaya » (Steppes) component ;

∘ an important Neolithic component for the Paris Basin group, consistent with the data obtained on 
mtDNA ;

• The tests conducted to date do not allow a clear genomic distinction to between men and women from 
Franch Iron Age.



 PARTIE 4
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I. Résumé des données obtenues

Les analyses réalisées dans le cadre de ce travail ont permis d’obtenir les premières données 

paléogénétiques pour l’âge du Fer en France. Au total, ce sont 104 haplogroupes et 87 haplotypes 

mitochondriaux qui ont pu être déterminés, ainsi que 46 haplogroupes du chromosome Y. Ce travail  

a aussi contribué à enrichir, de façon significative, les données paléogénomiques disponibles pour 

l’âge du Fer non seulement en France, mais aussi, plus généralement, en Europe de l’Ouest (fig. 1).

I.1. L’approche paléogénétique

Sur  les  140  individus  sélectionnés,  nous  avons  pu  obtenir  104  données  mitochondriales 

(SNPs), ce qui est révélateur de l’excellent taux de conservation de l’ADN au sein de ces vestiges. 

Cependant, ces résultats sont hétérogènes. La nécropole d’Urville-Nacqueville est celle qui a livré 

le taux de réussite le plus élevé (81 %). Plusieurs facteurs peuvent expliquer ces résultats, comme, 

par exemple, le fait que les éléments osseux aient été prélevés dans des conditions aseptiques et 
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Figure 68: Données paléogénétiques et paléogénomiques disponibles pour l’âge du Fer (apport des  
projets ANCESTRA & IDENTI-FER)



conservés  au  froid  directement  après  prélèvement,  limitant  ainsi  les  dégradations  post-fouilles. 

Deux autres éléments semblent impliqués dans l’excellent taux de conservation de ces vestiges : la 

localisation du site en zone d’estran et les gestes funéraires. La localisation particulière de ce site 

fait que les sépultures se trouvaient dans un niveau humide en permanence, en raison de la nappe 

phréatique du marais rétrolittoral, limitant ainsi la dessiccation des ossements. Les gestes funéraires, 

notamment la présence d’un paillage végétal, pourraient aussi avoir joué un rôle. En effet, ces fibres 

végétales ont formé une croûte sur l’os. Lors de l’étude post-fouille des vestiges d’UN, nous nous 

sommes rendu compte que sous la croûte, les ossements n’étaient pas secs, cette croûte ayant formé 

une barrière les isolant du sédiment. Cependant, il est aussi probable que la présence de ces fibres 

ait entraîné les problèmes d’inhibitions auxquels nous avons été confrontés pour les vestiges d’UN. 

Le changement de protocole au cours de la thèse nous a permis de nous défaire des problèmes 

d’inhibitions. En effet, que ce soit à Urville-Nacqueville ou à Gurgy, nous avons dû, suite à des 

profils  SNPs  vierges  indiquant  la  présence  d’inhibiteurs,  ajouter  une  étape  de  purification. 

Cependant,  lorsque  nous  avons  mis  en  place  et  utilisé  le  protocole  établi  par  Dabney  et 

collaborateurs (2013), précédé d’une première lyse de 15 minutes (préconisée par le protocole de 

Damgaard et collègues (2015), nous nous sommes rendu compte que l’étape de purification n’était 

plus nécessaire, les profils SNPs ne présentant plus d’indices d’inhibition. Au cours de ce travail, 

nous avons aussi testé deux méthodes de décontamination et nous avons appliqué soit la première 

lyse de 15 minutes (Damgaard  et al., 2015) soit un rinçage à l’eau de javel (Boessenkool  et al., 

2017). Nous n’avons pas observé de différences significatives entre les deux protocoles et nous 

avons donc choisi, pour la suite, d’utiliser le protocole établi par Damgaard et collaborateurs.

Les deux nécropoles situées dans la haute vallée de la Seine, Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’, 

et de l’Yonne Gurgy ‘Les Noisats’ ont livré des taux de succès respectifs (via l’approche SNPs) de 

67,5 % et 72,3 %.

Les premières  analyses  SNPs réalisées  dans le  cadre de cette  étude,  ont rarement  permis 

d’avoir accès à l’ADN nucléaire (chromosome Y). Dans le meilleur des cas, les profils obtenus pour 

le chromosome Y étaient partiels. La présence de ces profils partiels nous a poussé à considérer que 

le problème n’était pas lié à la conservation de l’ADN nucléaire, mais à un biais méthodologique. 

Nous  avons  alors  choisi  de  séparer  nos  analyses  SNPs  en  deux,  avec  un  plex  pour  l’ADN 

mitochondrial et un pour le chromosome Y afin de diminuer la compétition entre les amorces et 

favoriser l’accès à l’ADN nucléaire qui est minoritaire. Cette approche s’est révélée fructueuse, 
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puisque qu’elle nous a permis de caractériser un total de 46 lignées paternelles (NUN = 17, NGLN = 19 

et NGDF =10).

Au cours de nos analyses,  nous n’avons été  confrontés  qu’une fois  à  un cas potentiel  de 

contamination.  Il  s’agit  de  l’individu  200  (Urville-Nacqueville).  Toutes  les  précautions  ont  été 

prises  lors  de  la  fouille  ainsi  que  lors  du  prélèvement  mais  la  séquence  HVR-1 obtenue étant 

identique à celle du fouilleur, nous avons préféré l’exclure.

I.2. L’approche paléogénomique

Lors de ce travail, nous avons sélectionné 73 individus (parmi les 140 étudiés par l’approche 

paléogénétique) ayant livré des profils SNPs et/ou des séquences HVR-1 complètes et ayant des 

résultats satisfaisants pour la PCR quantitative. Les séquençages shotgun « screening » réalisés sur 

ces 73 individus ont révélé des taux très variables d’ADN endogène, allant de 0,2 % à 90 %. Cette 

variabilité  des  taux d’ADN endogène semble  liée  (i) au  site  ainsi  (fig.  69)  qu’à  (ii) l’élément 

anatomique utilisé pour extraire l’ADN (fig. 70). Sur 

l’ensemble  de  notre  corpus,  30  individus  ont  été 

extraits  à  partir  de  vestiges  dentaires.  Ces  30 

individus ont livré des taux d’ADN allant de 0,4 % à 

90 %.  De  façon  assez  évidente,  les  individus  pour 

lesquels  les  extraits  ont  été  obtenus  à  partir  d’os 

(fibula,  phalanges…)  sont  ceux  ayant  les  taux 

d’ADN  endogène  les  plus  faibles  (entre  0,4  et 

3,22 %). Enfin, les individus dont les extraits ont été 

obtenus  à  partir  de  l’os  pétreux,  considéré  comme 

l’élément  anatomique  le  plus  propice  pour  la 

récupération d’ADN (notamment nucléaire, Gamba 

et  al.,  2014 ;  Pinhasi  et  al.,  2015 ;  Hansen  et  al., 

2017),  ont  eux  aussi  montré  une  conservation 

variable de l’ADN endogène, avec des taux variant 

de 0,2 à 60 % (fig.  71).  Par ailleurs,  nos résultats 

pour  ces  taux  d’ADN  endogène  montrent  des 

variations importantes au sein de notre corpus, les 

sites  ayant  livré  les  meilleurs  résultats  (en  terme 

de pourcentage d’ADN endogène) ne sont pas ceux 
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Figure 69: Pourcentage d'ADN 
endogène par site

Figure 70: Pourcentage d'ADN 
endogène en fonction de l'élément  

anatomique utilisé pour extraire l'ADN



qui ont livré les meilleurs résultats pour l’ADN mitochondrial (fig.  69). Par ailleurs, nos résultats 

démontrent que l’os pétreux n’est pas forcément le choix idéal pour extraire l’ADN. Pour le site de 

Gurgy, ce sont les dents ont permis d’obtenir les meilleurs résultats (sur les 4 génomes à faible 

couverture,  3 ont  été  obtenus à partir  d’extraits  sur des dents,  fig.  71) alors qu’à Barbuise,  les 

extraits obtenus à partir de l’os pétreux ont livré, en moyenne, un pourcentage d’ADN endogène 

plus élevé (fig.  71). Et, à Urville-Nacqueville, il ne semble pas qu’il y ait de différences notables 

entre dent et pétreux (fig. 71). 

Ces résultats sont en contradiction avec les données de la littérature qui définissent le pétreux 

comme étant l’élément anatomique le plus performant pour la récupération d’ADN endogène. Il 

serait intéressant, notamment pour les sites de Gurgy et de Barbuise, de tester la différence pétreux / 

dent  pour  un même individu.  Un élément  de discussion  peut  être  apporté  ici :  les  échantillons 

utilisés pour Barbuise et Gurgy ont été lavés. Pour Gurgy, on peut supposer que l’émail des dents a  

limité  l’action  de  l’eau  lors  du  lavage.  Cette  observation  semble  cohérente  avec  l’état  de 

conservation  des  ossements  de  Barbuise,  pour  lesquelles  les  dents  montraient  une  forte 

déminéralisation, et une importante porosité.

Le ratio ADN mitochondrial/ADN nucléaire calculé pour tous ces échantillons confirme les 

résultats  présentés  par  A. Furtwängler  et  collègues  (2018).  En  effet,  ce  ratio  est,  de  manière 

générale, plus élevé pour les dents que pour les pétreux. Ceci explique, en partie en tout cas, les 
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Figure 71: Pourcentage d'ADN endogène par site et par élément anatomique



différences de taux de réussite observés entre nos 3 sites pour les lignées mitochondriales. En effet, 

c’est à Urville-Nacqueville que nous avons le plus d’échantillons dentaires et osseux (non pétreux), 

et des tests réalisés (tests de Fisher) ont permis de mettre en évidence une meilleure conservation de 

l’ADN mitochondrial au sein de ces échantillons, notamment au sein des échantillons dentaires 

(Furtwängler et al., 2018 ; Fischer et al., 2019).

Les résultats obtenus sont donc, en partie, cohérents avec ce qui est attendu :

 les dents présentent un ratio ADN mitochondrial/ADN nucléaire plus élevé que les pétreux, 

expliquant ainsi que pour les sites avec beaucoup de dents la récupération des séquences 

HVR-1 soit plus efficace ;

 l’individu présentant le taux d’ADN endogène le plus élevé (90 %) a été prélevé dans des 

conditions aseptiques, stocké au frais tout de suite après prélèvement et l’extraction a eu lieu 

seulement quelques semaines après prélèvement,  limitant ainsi  le temps de stockage.  Ce 

résultat semble corroborer ceux obtenus par M. Pruvost en 2007 qui mettaient en évidence la 

diminution  progressive  d’ADN  à  partir  du  moment  où  l’échantillon  était  sorti  de  son 

contexte d’enfouissement. Nous conseillons donc vivement, quand cela est possible et prévu 

(notamment dans le cadre d’opération programmée), d’extraire l’ADN le plus tôt possible 

après prélèvement des échantillons.

Cependant, contrairement à ce qui est attendu, l’individu ayant le taux d’ADN endogène le plus 

élevé (90 %) a été extrait à partir d’une dent.

Si l’approche paléogénomique permet d’avoir accès à des données plus précises, et portant sur 

un plus grand panel de marqueurs, appliquer cette approche via des génomes à faible couverture, à 

une  échelle  populationnelle  semble  compliqué.  En  effet,  cela  aurait  un  coût  important,  et  ne 

garantirait  en rien la possibilité de comparer des SNPs communs entre  plusieurs individus.  Or, 

comparer des données identiques, ou du moins des marqueurs identiques, se révèle être une étape 

indispensable pour comprendre le groupe auquel nous avons accès. Cela permet, entre autres, de 

discuter  de liens de parenté et  donc de la  structuration (sociale,  biologique,  funéraire)  de cette 

communauté,  que  l’on  sait  être  un  point  clef  pour  explorer  les  dynamiques  de  populations 

(Veeramah,  2018).  L’obtention  de  données  paléogénomiques  grâce  à  une  capture  permettrait 

d’approcher, à un coût plus raisonnable, la variabilité de ces groupes du Second âge du Fer en 

intégrant  un  plus  grand  nombre  d’individus,  le  pourcentage  d’ADN  endogène  n’étant  plus  un 

facteur limitant.
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Nonobstant ces contraintes, l’obtention de 12 génomes à faible couverture, couplés à ceux 

obtenus par  S. Brunel  et  M. Pruvost  (Brunel  et  al.,  soumis) ainsi  qu’aux données  obtenues  par 

Olalde et al. (2019), Schiffels  et al. (2016) et Martiniano et al. (2016) a permis de discuter de la 

structuration génétique des groupes du Second âge du Fer, de confirmer et d’affiner les résultats 

proposés par l’analyse des données paléogénétiques.

Par ailleurs, nos résultats démontrent qu’en l’absence d’une méthode de capture disponible 

pour  la  communauté  scientifique,  l’approche  populationnelle  basée  sur  l’analyse  de  marqueurs 

uniparentaux  (et  plus  particulièrement  de  l’ADN  mitochondrial,)  a  encore  une  raison  d’être 

puisqu’elle a permis, dans le cadre de notre travail, de (i) discuter de la structuration génétique des 

groupes,  (ii) d’obtenir  des  pools  mitochondriaux  importants  et  inédits  permettant  de  comparer 

diversité biologique et culturelle et (iii) de discuter des hypothèses de mise en place et d’origine de 

ces populations gauloises.

II. L’approche populationnelle : un nouveau regard sur les sociétés gauloises

L’approche populationnelle nous a permis d’apporter des arguments convaincants mettant en 

évidence la diversité des sites auxquels nous avons été confrontés. Nous l’avons vu, les sites choisis 

pour  cette  étude  présentaient,  de  façon  incontestable,  des  différences,  que  ce  soit  dans  la 

structuration de l’espace  funéraire (un ou plusieurs  enclos,  tumulus)  ou dans  le  recrutement 

(nombre d’individus, ratio adultes/immatures…). Cependant, il est particulièrement intéressant de 

noter  que  des  points  communs  émergent  malgré  tout.  Un  point  commun  à  nos  trois  sites  est 

l’existence d’un espace délimité, que ce soit la présence d’un tumulus et d’un (ou plusieurs) enclos 

permettant  d’organiser  l’espace  funéraire.  Outre  la  délimitation  de  l’espace,  ces  monuments 

semblent avoir un rôle clef  dans la  délimitation des  sphères  sociales.  À Gurgy,  ce tumulus 

apparaît  comme  réservé  à  une  communauté  plutôt  familiale.  À  Urville-Nacqueville,  le  grand 

nombre  d’individus  sélectionnés  de  part  et  d’autre  de l’enclos  met  en  évidence  une restriction 

d’accès  à  cet  enclos,  peut-être  réservé  à  un  groupe dominant  et/ou  fondateur.  À Barbuise,  les 

données sont encore parcellaires, mais l’organisation des enclos entre eux ainsi que le partage de 

certains  traits  (lignée  maternelle,  mobilier  spécifique…)  laissent  supposer  que  chaque  enclos 

pouvait  accueillir  une  partie  de  la  communauté,  en  lien  avec  le  statut  social  des  défunts. 

L’hypothèse d’enclos dédié à une partie de la communauté inhumée a déjà été proposée par de 

nombreux auteurs, par exemple S. Verger (2009) ou B. Lambot (2000) mais c’est la première fois 

que des données  génétiques  viennent  corroborer  cette  proposition.  Dans le  cas de la  nécropole 

d’Urville-Nacqueville,  la  confrontation  d’un  grand  nombre  de  données  (archéologiques, 

227



biologiques) au travers d’une analyse spatiale renforce les hypothèses et résultats proposés. Cette 

approche spatiale mériterait d’être appliquée à de plus nombreux contextes et serait particulièrement 

informative pour l’étude de Barbuise. Lorsque c’est possible, ce SIG devrait être appliqué en amont 

de  l’étude  paléogénétique.  En  effet,  l’identification  de  regroupements  ou  de  concentrations 

permettrait de cibler les individus les plus pertinents, notamment lorsque l’on souhaite traiter des 

questions de filiation. Par exemple, les individus qui sont regroupés partagent-ils des liens familiaux 

privilégiés (père et fils, frères…) ? Pour les trois sites de notre corpus, nous avons souhaité aborder 

cette  question de la filiation. Deux cas particuliers peuvent être mis en lumière : la tombe 105 

(Urville-Nacqueville)  et  l’enclos  E  18  (Barbuise).  Ces  deux  cas  représentent  les  seuls 

regroupements liés à une lignée maternelle partagée. La sépulture double 105 est interprétée comme 

une sépulture de jumeaux et l’enclos E 18 contient les restes d’au moins deux individus partageant 

une lignée maternelle rare, permettant de proposer l’hypothèse de frères. Tous les autres cas de 

sépultures doubles et de regroupements de tombes, que ce soit à Urville-Nacqueville, Gurgy ou 

Barbuise, mettent en évidence une absence d’association en lien avec les lignées maternelles. Pour 

le dire autrement, aucun des individus inhumés au sein d’une même sépulture ou à proximité les uns 

des autres ne partagent de lignée maternelle commune, permettant d’exclure un lien maternel (frère, 

sœur, mère et enfant, cousins maternels…) entre ces individus. Ces résultats, mis en regard des 

données archéologiques et textuelles dont nous disposons pour ces sociétés, nous permettent de 

proposer  une  hypothèse  de  patrilinéarité pour  ces  groupes.  Il  est  évident  que  des  données 

supplémentaires (lignées paternelles, étude des liens de parenté) seront indispensables pour valider, 

ou non, cette hypothèse. L’étude paléogénétique et le traitement SIG de la nécropole néolithique de 

Gurgy ‘Les Noisats’ ont permis de proposer une hypothèse de patrilinéarité pour ce groupe, en 

pointant des arguments similaires aux nôtres, comme, par exemple, l’absence de liens maternels 

entre les individus rassemblés (Rivollat,  2016). La poursuite de ces travaux, avec une approche 

paléogénomique (capture ciblant plus d’un million de SNPs) a permis de confirmer cette hypothèse 

(Rivollat, com. pers). Enfin, un dernier point commun que nous souhaitons aborder, est celui des 

modes matrimoniaux. Les analyses menées sur les sites montrent une forte diversité mitochondriale, 

opposée à l’apparente faible diversité observée pour les lignées paternelles. Ces résultats, en regard 

des données archéologiques et textuelles, nous permettent de proposer une hypothèse de groupes 

patrilocaux et  une  exogamie  pour  les  femmes.  Les  données  génomiques  obtenues  pour  les 

individus de l’âge du Fer en Europe de l’Ouest confortent cette hypothèse. En effet, les statistiques 

f4, bien que méritant d’être peaufinées, mettent en exergue des différences entre les hommes et les 

femmes, les hommes paraissant plus « spécifiques » à une région et les femmes montrant moins de 
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différences, ce que l’on peut raisonnablement imaginer comme étant lié à une forte mobilité. Il est 

évidemment primordial d’augmenter le corpus et d’essayer d’inclure, pour chaque groupe, autant 

d’hommes que de femmes afin de pouvoir réellement tester les différences hommes/femmes. De 

nombreuses études ont mis en évidence que les hommes et les femmes n’ont pas joué le même rôle 

dans la diffusion des cultures du Néolithique et de l’âge du Bronze. En effet, ces analyses, basées 

sur les différences entre le chromosome X et les autosomes, ont démontré que la diffusion de ces 

cultures avait été largement dominée par les hommes et que ces groupes étaient caractérisés par une 

exogamie des femmes (Lacan et al. 2011 ; Knipper et al. 2017 ; Goldberg et al. 2017 ; Batini et al. 

2017 ; Mittnik et al. 2019). Pour le Néolithique ainsi que pour l’âge du Fer de Grande Bretagne, une 

étude plus ancienne, portant sur les micro-satellites, a pu démontrer que l’arrivée de ces populations 

avait été largement dominée par les hommes mais, de façon intéressante, les données obtenues sur 

le  chromosome X révèlent  qu’au  moins  une  de  ces  migrations  a  eu  un  impact  majeur  sur  la 

composition  du  pool  génétique  maternel  (Wilson  et  al. 2001).  Les  auteurs  proposent  que  les 

femmes,  via une forte mobilité,  aient homogénéisé les pools génétiques.  Il  serait  intéressant de 

continuer à explorer ces hypothèses à partir des nouvelles données paléogénomiques et d’ajouter, 

comme dans les travaux de C. Knipper (2017) ou de W. Haak (2008), des données isotopiques. 

L’étude combinée des données isotopiques et paléogénomiques a, par ailleurs, récemment apporté 

de nouvelles informations concernant l’organisation sociale de groupes de l’âge du Bronze dans le 

sud de l’Allemagne en démontrant que les habitats étaient composés à la fois d’individus de haut-

rang, apparentés, et d’individus non apparentés ayant probablement un statut social inférieur. Cette 

étude a aussi mis en avant que ces sociétés étaient patrilocales et exogames pour les femmes, ce qui  

se traduit par des femmes allochtones en bonne santé et de haut rang (Mittnik  et al., 2019). Cet 

aspect méritera donc d’être aussi exploré pour les groupes de l’âge du Fer.

Les analyses menées sur ces sites nous ont aussi permis de nous confronter à la, ou plutôt aux 

pratiques culturelles en lien avec les crânes. Si ces pratiques peuvent, de prime abord, sembler être 

un  point  commun  aux  sites  d’Urville-Nacqueville  et  de  Gurgy,  les  résultats  de  notre  étude 

démontrent qu’il ne s’agit pas des mêmes pratiques. À Urville-Nacqueville, comme dans d’autres 

sites (par exemple en Champagne), les gestes funéraires de reprise intentionnelle du crâne semblent 

spécifiques aux femmes alors qu’à Gurgy, ces gestes (que ce soit la reprise du crâne et/ou le dépôt 

de crânes surnuméraires dans une sépulture) ne concernent que les hommes. Cette donnée, inédite, 

obtenue grâce à une approche paléogénétique, illustre, une fois de plus, la pluralité et la complexité 

des gestes funéraires opérés par les Gaulois. Le développement des méthodes de capture sera un 

atout évident dans le renouvellement des discussions portant sur ces pratiques, en permettant, par 
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exemple, de tester les liens de parenté entre un individu inhumé et le crâne surnuméraire déposé 

dans  sa  tombe.  La  systématisation  de  ces  tests  au  sein  de  différents  contextes  (funéraires, 

cultuels…) permettra,  nous l’espérons,  de mieux appréhender les traditions et  les  cultes de ces 

populations.

Comme nous venons de l’exposer, malgré l’apparente diversité de ces sites, notamment lié au 

fonctionnement  des  communautés  ciblées,  des  points  communs  ont  pu  être  mis  en  évidence. 

Cependant, nos résultats ont montré que la diversité culturelle de ces sites pouvait être reliée à 

une diversité biologique liée (i) au « rôle » joué par ce site dans le paysage (par exemple un port 

pour Urville-Nacqueville et un tumulus probablement lié à une ferme pour Gurgy) et  (ii) à leur 

intégration  au  sein  de  différents  complexes  culturels  et  réseaux  d’échanges.  Le  site  d’Urville-

Nacqueville, nous l’avons vu, est un site portuaire tourné vers la Manche et vers l’Atlantique, ce qui 

se reflète au niveau génétique par des affinités plus marquées avec les groupes de ces régions et qui, 

au  niveau  génomique,  se  traduit  par  une  forte  proximité  de  ces  individus  avec  les  individus 

contemporains d’Angleterre. Cependant, rappelons que ce résultat mérite d’être nuancé, étant donné 

que  nos  données  génomiques  pour  Urville-Nacqueville  ont  été  obtenues  uniquement  sur  des 

hommes adultes inhumés dans une position pseudo Durotriges. Nous souhaitons d’ailleurs insister 

sur un point qui nous semble essentiel pour discuter du site d’Urville-Nacqueville. Le grand nombre 

d’individus  analysés  nous  a  permis  d’attester  que  ce  groupe,  en  lien  avec  un  site  portuaire, 

correspond à une population cosmopolite. Cependant, malgré l’important nombre d’individus, et le 

fait qu’on puisse raisonnablement considérer que les immatures reflètent la population globale, une 

partie de la population est,  pour l’instant, inaccessible. En effet,  les adultes ont été, sur ce site,  

majoritairement incinérés, et, à ce jour, les analyses ne permettent pas de travailler sur l’ADN à 

partir  d’ossements  brûlés.  Le  projet  CRUMBEL1,  actuellement  en  cours,  a  pour  objectif  de 

renouveler  les  études  et  la  documentation  sur  les  crémations  en  Belgique  (datations,  analyses 

isotopiques)  afin  de  discuter  des  modes  de  vie,  de  l’évolution  de  ces  pratiques  mais  aussi  de 

dynamiques de peuplement. Nous espérons que les résultats de leurs travaux permettront d’avoir 

accès à de nouvelles informations cruciales concernant les individus brûlés.

Les  sites  de  la  haute  vallée  de  la  Seine  ont  montré,  grâce  aux données  populationnelles 

obtenues  sur  l’ADN  mitochondrial,  des  affinités  différentes.  Gurgy,  situé  sur  l’Yonne,  semble 

tourné vers les échanges avec le sud (notamment la péninsule Ibérique,  comme cela a déjà été 

démontré  pour  le  Néolithique,  Rivollat  et  al.,  2015)  alors  que  Barbuise  (Seine),  entretient  des 

1The CRUMBEL Project, Excellence of Science No. 30999782. Coordinateur : Dr Christophe Snoeck
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affinités  plus  marquées  avec  l’est  (Allemagne).  Cependant,  les  données  paléogénomiques  ne 

permettent pas, pour ces groupes du Bassin parisien, de réellement voir de différences.

L’obtention d’un grand nombre de données génomiques réparties sur une grande partie de la 

France (de la pointe du Cotentin jusqu’au Languedoc) a permis de démontrer qu’une structuration 

génétique,  en  lien  avec  la  structuration  géographique  et  donc,  par  conséquence,  avec  la 

géographie  culturelle  existe.  Nos résultats  mettent  en  évidence  qu’il  est  possible  de relier  les 

individus  à  leur  contexte  géographique  et  culturel.  En  effet,  nous  l’avons  dit,  les  individus 

d’Urville-Nacqueville  sont  résolument  tournés  vers  la Manche  alors  que  les  individus  du  Nord 

(Oise, Aisne) puis ceux du Bassin parisien voient leurs affinités avec l’Angleterre diminuer selon un 

gradient allant de la basse vers la haute vallée de la Seine. Ce constat corrobore l’hypothèse de 

départ d’une structuration génétique liée à la géographie culturelle (Chapitre 1). Cela se reflète aussi 

au niveau du sud-ouest de l’Europe, les individus des sites de Bessan la Monédière, Pech-Maho, le 

Peyrou ou de l’oppidum du Plan de la Tour partageant des liens étroits avec les groupes de la zone 

Ibérique.  Il  est  particulièrement  intéressant  de  noter  la  concordance  entre  les  données 

archéologiques et nos résultats génétiques. Par ailleurs, les individus de Pech-Maho sont ceux qui 

présentent les plus importantes affinités avec les individus de l’âge du Fer d’Espagne. Or, au niveau 

archéologique, c’est ce site qui a livré le plus de données permettant de l’inclure dans l’espace 

culturel des Ibères avec, notamment, la présence d’inscriptions en caractères ibériques. Cependant, 

nous souhaitons mettre en exergue quelques cas particuliers qui (i) attestent de la nécessité de cibler 

une  approche  populationnelle  afin  d’avoir  la  population  la  plus  représentative  possible,  (ii) de 

questionner le statut (ou en tout cas l’identité) des défunts. En effet, quelques individus présentent 

des  particularités  en terme d’origine  géographique,  notamment  deux individus  du  sud-ouest  de 

l’Europe : l’individu de Bessan 1248 ainsi qu’un individu du site d’Ullastret (Puig de San Andreu) 

en  Espagne  (Olalde  et  al.,  2019).  Ces  deux  individus,  bien  que  retrouvés  dans  les  régions 

méditerranéennes, semblent partager des affinités plus importantes avec les individus de l’âge du 

Fer du nord de la France voir même du sud de l’Angleterre. Dans le cas du site d’Ullastret, nous 

sommes en présence d’individus représentés uniquement par des restes céphaliques et ceux étudiés 

par I. Olalde et collaborateurs ont été retrouvés dans la rue principale du village. Nous l’avons vu 

(Partie 3 – Chapitre 1),  chez les gaulois,  la pratique d’exposition de crâne est  attestée pour de 

nombreux  sites  et  fait  souvent  écho,  surtout  dans  le  sud  de  la  Gaule,  à  des  crânes  d’ennemis 

représentant, potentiellement, des trophées. La pratique observée à Ullastret est-elle comparable à 

celle(s)  observée(s)  sur  des  sites  comme,  par  exemple,  celui  du  Cailar  (Gard) ?  Les  vestiges 

archéologiques semblent aller dans le sens de cette hypothèse puisque de l’armement a aussi été mis 
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en évidence (Bertaud, 2017). Cependant, ce site semble avoir un statut particulier, peut être lié à une 

perte de fonction puisque le dispositif d’exposition (épée défonctionnalisée, crânes cloués) a été 

relégué dans un silo (silo 146 ; Bertaud, 2017). Parmi les objets identifiés, une épée de style laténien 

(mais de production locale) a été retrouvée, illustrant ainsi les contacts possibles entre les Ibères et 

les  gaulois  du  monde  laténien.  La  présence  d’un  individu  présentant  des  origines  plus 

« laténiennes » pourrait être l’illustration des échanges biologiques ayant lieu au sein des mondes 

celtiques, que ce soit des contacts guerriers ou non. Le cas de Bessan apparaît différent, puisqu’il ne 

s’agit pas d’une tête coupée mais bien d’un individu inhumé. Nous n’avons pas pu avoir accès à la 

totalité  des  données  (âge,  pathologies,  mobilier…)  mais  les  quelques  informations  dont  nous 

disposons  ne  semblent  pas  permettre  de  le  différencier  des  autres  individus  inhumés.  Il  serait 

particulièrement intéressant d’intégrer des cas « inverses », comme, par exemple, des individus du 

site  de  Bobigny  (Seine-Saint-Denis,  IIIᵉ siècle  BC).  Ce  site  a  révélé  un  nombre  important 

d’individus  et  des  preuves  d’échanges  à  longue distance  entre  le  bassin  Parisien  et  le  sud des 

Pyrénées. Nous citerons, à titre d’exemple, le soliferreum associé à une sépulture d’une potentielle 

élite (parure, arme…). La présence de cet individu associé à une arme typique du sud et à une 

parure ostentatoire pose la question du statut de ce défunt. Est-il inhumé avec ce mobilier en signe 

de son statut social ? La présence de cette arme est-elle due à des échanges de biens ? L’individu 

est-il originaire des Pyrénées et a été inhumé selon les traditions de son groupe d’origine, ou en tout 

cas avec une arme permettant de déterminer son origine géographique ? Cela va, sans conteste, dans 

le sens de nos hypothèses pour le site d’Urville-Nacqueville pour lequel nous supposions que les 

adultes  inhumés  dans  des  positions  pseudo Durotriges  venaient  peut-être  de  l’autre  côté  de  la 

Manche et  avaient  été  enterrés selon leurs propres coutumes,  ce qui semble être validé par les 

données génomiques.

Cependant, bien que nous ayons pu mettre en évidence des particularités (liées à la géographie 

physique et culturelle ainsi que des cas particuliers liés à l’origine des individus), nos résultats sont 

cohérents  avec  un  pool  génétique  ‘Gaulois’ mettant  en  avant  un  gradient  nord-sud  pour  la 

composante Yamnaya (qui a tendance à diminuer en allant vers le sud), donc des flux de personnes 

à  l’échelle  locale,  et  un  isolement  par  la  distance.  Nos  résultats,  paléogénétiques  et 

paléogénomiques, apportent aussi de nouveaux éléments permettant de discuter de l’origine des 

cultures  de  l’âge  du  Fer.  Nos  travaux  vont  clairement  dans  le  sens  d’une  évolution  locale  et 

graduelle des populations de l’âge du Bronze, probablement en lien avec des changements 

économiques,  sociaux et  politiques.  Il  nous  manque  encore  évidemment  des  données  pour  le 

Premier âge du Fer pour renforcer nos propositions, mais ce que l’on observe en Alsace ( i.e. aucune 
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différence  entre  les  individus  du  Premier  et  du  Second  âge  du  Fer)  tend  à  corroborer  notre 

hypothèse. Par ailleurs, les comparaisons avec les quelques données disponibles en Europe de l’est 

(Hongrie)  tendent à montrer une absence d’affinités génétiques,  contradictoire avec l’hypothèse 

d’une origine unique puis d’une dispersion de ces cultures uniquement par diffusion en lien avec 

des migrations.

L’ensemble des données démontre aussi, que ce soit en Angleterre, en France ou en Espagne, 

une certaine continuité génétique entre les groupes de l’âge du Fer et les populations actuelles. 

Le mythe de « Nos Ancêtres les Gaulois » serait-il, finalement, une réalité ? Nous ne pouvons en 

aucun cas nier la continuité génétique entre ces populations et la population française moderne, 

mais il nous semble essentiel de rappeler que l’ensemble de nos travaux ont montré que ces groupes 

gaulois sont eux-mêmes issus du métissage entre les groupes chasseurs-cueilleurs, les fermiers du 

Néolithique et les pasteurs des Steppes et qu’il nous manque de nombreuses données permettant de 

discuter des quelque 2000 années qui nous séparent des gaulois. Il serait donc plus judicieux de 

considérer ces gaulois comme faisant partie intégrante de notre patrimoine, au sens génétique et 

archéologique,  mais non comme les « fondateurs » du peuple français, comme le rappelait  déjà 

M. Dietler (1994).

Enfin, bien que puisse sembler être une lapalissade, nous souhaitons aborder la question des 

biais en archéologie. Les individus inhumés au sein d’une nécropole ne représentent qu’une partie 

de la population ou de la communauté. Pour la Normandie, le site d’Urville-Nacqueville est loin 

d’être représentatif puisqu’il est, à tout point de vue, hors norme. Nous savons pertinemment que 

nous sommes face à une partie d’une communauté (ici probablement une élite), faisant elle-même 

partie d’une population.  Ajoutons à cela les biais inhérents aux études en ADN ancien (le plus 

évident  étant  la  conservation,  aléatoire,  de  l’ADN) et  nous  nous  retrouvons  face  à  une infime 

portion de la réalité. Mais cela est aussi valable pour les données archéologiques : nous n’avons, 

face à nous, que ce qui « reste », tout le reste ne pouvant être comblé que par nos recherches et un 

peu, notre imagination. Mais il est un biais qui est tout autre : celui du point de vue adopté par les 

chercheurs.  Au  fil  de  nos  travaux,  nous  nous  sommes  rendu  compte  que  les  études,  pourtant 

nombreuses,  sur  les  populations  gauloises,  étaient  souvent  liées  à  l’étude  d’une  partie  de  la 

population :  les  élites.  Souvent,  ce  sont  les  objets  les  plus  prestigieux (parure,  épée,  vase  ou 

chaudron…)  qui  sont  étudiés  et  qui  permettent  de  documenter,  entre  autres,  les  évolutions 

stylistiques ou les échanges économiques. Ce sont des études portant sur les épées qui ont permis, 

par exemple, de discuter de la transition entre l’âge du Bronze et l’âge du Fer et d’apporter les 
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premiers éléments d’une possible continuité entre ces groupes.  Mais ce qui  est observé pour les 

élites est-il réellement le reflet de ce qui est consacré à la population dans son ensemble ? Les 

travaux récents  d’A. Mittnik  (2019)  ont  montré  que  les  inégalités  sociales,  à  l’âge  du  Bronze, 

pouvaient être corrélées à l’origine des individus, les femmes « riches » venant d’ailleurs et les 

individus les plus « pauvres » étant locaux. Qu’en est-il pour nos groupes de l’âge du Fer ? Les 

sources l’attestent : ce sont des sociétés hiérarchisées. Il paraît donc indispensable d’avoir accès à 

chaque strate de la population afin de discuter d’une possible interdépendance entre origine des 

individus et statut social. Nous l’avons vu, les objets de parure ou les épées sont vraisemblablement 

le reflet du statut social de l’individu. Nous avons aussi vu que ces objets pouvaient venir de plus ou 

moins loin (par exemple le  soliferreum de Bobigny). Ces objets « d’élites » seraient-ils la preuve 

matérielle d’échanges économiques entre populations ou, pourquoi pas, une trace matérielle de la 

mobilité  de  ces  élites,  les  individus  ayant  une  composante  ‘locale’ plus  importante  étant  une 

population plus ‘pauvre’ ? L’étude génomique de la nécropole de Nordhouse (Bas-Rhin), qui se 

compose à la fois  d’individus considérés comme des élites et  d’individus plus pauvres,  met en 

évidence des différences entre ces individus (Pruvost, en préparation). Cela illustre, à notre avis, la 

nécessité  de  travailler  (i) à  l’échelle  populationnelle  et  (ii) d’inclure  des  sites  variés,  pouvant 

accueillir  différentes  sphères  sociales  d’une  même  population.  Pour  la  Normandie,  il  serait 

particulièrement intéressant d’intégrer les individus du site de Jort (Calvados) qui, a priori, pourrait 

représenter  une  partie  plus  pauvre  de  la  population,  comme  l’indique  l’état  sanitaire  de  ces 

individus (Delrue et al., 2018). Pour le Bassin parisien, il serait éminemment intéressant d’inclure 

l’étude de tombes « princières », comme par exemple, celle de Gurgy ‘La Picardie’ (Delor, 1976), 

située à seulement quelques km du lieu-dit ‘Les Noisats’.
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CONCLUSIONS & PERSPECTIVES

L’objectif principal de notre travail était d’apporter les premières données paléogénétiques 

et paléogénomiques à l’échelle populationnelle pour des groupes du Second âge du Fer en France 

afin de (i) documenter le fonctionnement des groupes inhumés, (ii) tester une corrélation entre 

diversité génétique et diversité culturelle et (iii) d’apporter de nouveaux arguments pour discuter de 

la transition entre âge du Bronze et âge du Fer. Cet objectif est pleinement rempli, avec l’obtention 

de 104 haplogroupes mitochondriaux et 82 séquences HVR-1, 46 lignées paternelles (partielles ou 

complètes) ainsi que 12 génomes à faible couverture pour trois sites de la moitié nord de la France 

(Urville-Nacqueville, Gurgy ‘Les Noisats’ et Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’).

Nous avons ainsi  pu documenter,  pour  chaque site,  le  fonctionnement  de la  communauté 

correspondant  au  groupe  inhumé.  Nos  données,  croisées  à  celles  issues  de  l’archéologie  et  de 

l’étude des textes Classiques, ont permis de mettre en évidence une certaine unité au sein de ces 

groupes Gaulois, comme le lien entre structuration de l’espace funéraire et organisation sociale, les 

enclos semblant réservés à une part spécifique du groupe, probablement en lien avec un statut social 

particulier (groupe fondateur, guerriers…). Ainsi, l’organisation sociale des communautés semble se 

refléter  au  niveau  funéraire  et  génétique.  Par  ailleurs,  nos  données  sont  concordantes  avec  les 

hypothèses de groupes patrilocaux et patrilinéaires déjà avancées pour les groupes concernés.

L’obtention  de  données  à  l’échelle  populationnelle  nous  a  permis  de  discuter  du 

fonctionnement de chaque site et de mettre en évidence des particularités, notamment au niveau du 

recrutement des individus. Ainsi, à Gurgy, le recrutement semble plutôt correspondre à une petite 

communauté locale. À Urville-Nacqueville, les données confirment qu’il s’agit d’un pôle portuaire 

important, impliqué dans les échanges le long de la côte Atlantique et de la Manche. À Barbuise, les 

données sont encore partielles, mais il semblerait que les deux secteurs identifiés présentent des 

fonctionnements différents et accueillent vraisemblablement deux groupes distincts.

L’ensemble  des  données  obtenues,  que  ce  soit  par  l’approche  paléogénétique  ou 

paléogénomique,  révèle  une  diversité  génétique  que  l’on  peut,  sans  conteste,  rapprocher  de  la 

structuration géographique de la France. La structuration géographique des complexes culturels en 

découle, le nord-ouest de la France faisant partie des complexes Atlantiques et Manche-Mer du 

235



Nord,  le  Languedoc  oriental  se  rapprochant  des  Ibères  et  le  Bassin  parisien  faisant  office  de 

carrefour pour ces différents complexes. Ainsi, nous avons démontré qu’il existe une structuration 

génétique des communautés du Second âge du Fer en France, en lien avec la géographie physique et 

culturelle.

Enfin,  de  façon  générale,  nos  données,  apportent,  pour  la  première  fois,  des  arguments 

génétiques permettant de confirmer l’hypothèse d’une évolution locale et graduelle des populations 

entre l’âge du Bronze et l’âge du Fer liée à des changements politiques, sociaux, culturels plutôt 

qu’un afflux important de populations allochtones. En outre, nos résultats mettent en exergue une 

continuité génétique entre les Gaulois et la population française actuelle. Cependant, ces Gaulois 

sont eux-mêmes le fruit de nombreux métissages entre les groupes chasseurs-cueilleurs, les fermiers 

du  néolithique  et  les  pasteurs  des  Steppes.  Ainsi,  nous  devrions  parler  de  « Nos  Ancêtres  les 

Gaulois, descendants des pasteurs des Steppes, des fermiers d’Anatolie et des chasseurs-cueilleurs 

du Mésolithique ».

Si les données obtenues lors de ce travail sont notoires, elles méritent d’être approfondies afin 

d’affiner,  encore,  notre  compréhension de ces  peuples  Gaulois.  Différents  prolongements  de ce 

travail sont envisagés.

En  premier  lieu,  la  poursuite  de  l’analyse  spatiale  du  site  d’Urville-Nacqueville,  en 

collaboration avec Mélie LE ROY et Ana ARZELIER permettra d’affiner encore notre compréhension 

du fonctionnement du site. Les résultats de cette collaboration feront l’objet d’une publication.

Des  données  complémentaires  (construction  de  nouvelles  librairies)  sont  en  cours 

d’acquisition pour la sépulture double 105 d’Urville-Nacqueville. Nous espérons que ces nouvelles 

librairies  permettront  d’obtenir  des  données  paléogénomiques  permettant  de  tester  de  façon 

approfondie les liens de parenté entre ces deux individus et de consolider l’hypothèse de jumeaux. 

Quoiqu’il en soit, les données obtenues pour ces individus seront publiées et viendront accroître les 

cas de jumeaux en archéologie et, raviver le débat sur la place des jumeaux dans les populations 

Celtiques de l’âge du Fer.

Le projet  Genetix (Labex LaScArBx ; Coord. MF.  DEGUILLOUX et M.  PRUVOST),  qui 

démarrera  en  janvier  2020,  sera  l’occasion  de  poursuivre  les  analyses  sur  les  données 

paléogénomiques.  Au  cours  de  ce  projet,  nous  avons  pour  ambition  d’augmenter  le  nombre 

d’individus (de nouvelles  données sont  disponibles  pour le  nord de la  France)  et  d’intégrer  de 
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nouvelles régions. En effet, la mise en place d’une collaboration avec J.-L. GISCLON (Inrap) nous a 

permis d’acquérir une nouvelle série, dans le sud-est de la France. Cette série, composée de 16 

individus issus du site de Marcilleux (Chemin des Grandes Vignes, Ain) datés de la transition entre 

le Premier et le Second âge du Fer nous permettra de combler une lacune documentaire dans cette 

région. Par ailleurs, l’obtention de données sur ce site funéraire, permettra d’accroître la diversité 

des contextes et de continuer à explorer le lien entre géographie physique, culturelle et structuration 

génétique. Nous envisageons, en outre, de relancer nos analyses en excluant les individus d’Urville-

Nacqueville du pool français puisqu’ils semblent s’en différencier clairement. Le projet Genetix 

sera  aussi  l’occasion  d’approfondir  les  questions  concernant  les  différences  génomiques  entre 

hommes et femmes de l’âge du Fer, en testant notamment les différences entre le chromosome X et 

les autosomes. Nous espérons aussi pouvoir obtenir de nouvelles données pour la Normandie et 

pour l’Alsace, afin d’avoir des sexe ratio plus équilibrés pour ces deux régions. Enfin, au cours de 

ce projet, une journée d’étude est prévue, avec l’ensemble des archéologues travaillant sur les sites 

ciblés et experts des contextes archéologiques. Nous espérons vivement que ce sera l’opportunité de 

confronter l’ensemble des données disponibles et d’éclaircir les zones d’ombres qui entourent, par 

exemple, les individus des sites de Pech Maho et de Bessan. Les résultats et interprétations résultant 

de cette collaboration interdisciplinaire fera l’objet d’une publication.

Nous avons souligné, tout au long de ce travail, l’importance de l’approche populationnelle. 

La commercialisation d’une méthode de capture (MyBaits),  ciblant  plus d’un million de SNPs, 

permettra d’accéder à des données paléogénomiques pour un maximum d’individus pour chaque 

site. L’obtention de ces données serait l’opportunité de tester, par exemple, les liens de parenté afin 

de vérifier les hypothèses de patrilinéarité et de patrilocalité proposées tout au long de ce travail. À 

l’échelle régionale, l’augmentation du nombre de contextes et d’individus permettra d’affiner notre 

connaissance des réseaux d’échanges à l’âge du Fer et de retracer, potentiellement, des migrations 

individuelles : nous pensons notamment aux individus inhumés avec des caractéristiques différentes 

de celles en vigueur dans la région. Nous souhaiterions vivement intégrer des sites dits « princiers » 

afin de comparer les affinités génétiques de ces individus considérés comme les élites vs. le reste de 

la  population.  Cela  nous  permettrait,  peut-être,  de  discerner  des  mouvements  de  populations 

différents en lien avec le statut social des individus ainsi qu’une corrélation entre statut social et 

structuration génétique. Enfin, pour les questions liées au(x) culte(s) des crânes, cette approche sera 

particulièrement intéressante, notamment à Gurgy ‘Les Noisats’ afin de tenter de comprendre le(s) 

lien(s) existant(s) entre un individu inhumé et le(s) crâne(s) surnuméraire(s). Nous espérons ainsi 
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que toutes les hypothèses proposées lors de ce travail pourront être discutées au regard de données 

génomiques inédites.

Pour  conclure,  nous  souhaitons  citer  S.  Verger : « L’étude  anthropologique  de  la  société 

gauloise et celtique de l’âge du Fer […], a sans doute encore de beaux et longs jours devant elle  » 

(Verger,  2009  p.  74).  Nous  espérons  que  le  développement  d’études  interdisciplinaires,  mêlant 

archéologie, archéologie funéraire et archéogénétique permettront de contribuer à l’étude de ces 

sociétés.

238



239



BIBLIOGRAPHIE

ADALIAN P.,  PIERCECCHI-MARTI M.-D.,  BOURLIÈRE-NAJEAN B.,  PANUEL M.,  LÉONETTI G., 
DUTOUR O. (2002) ‒ Nouvelle formule de détermination de l’âge d’un foetus. 

ALLENTOFT M.E.,  SIKORA M.,  SJÖGREN K.G.,  RASMUSSEN S.,  RASMUSSEN M.,  STENDERUP J., 
DAMGAARD P.B., SCHROEDER H., AHLSTRÖM T.,  ET AL. (2015) ‒ Population genomics of Bronze 
Age Eurasia, Nature, 522, 7555, p. 167-172. 

ANDERSON S., BARRELL BG, DE BRUIJN MH, COULSON AR, DROUIN J, EPERON IC, NIERLICH DP, 
ROE BA, SANGER F,  SCHREIER PH,  SMITH AJ,  STADEN R,  YOUNG IG.  B.A.T.,  BANKIER A.T., 
BARRELL B.G., DE BRUIJN M.H.L., COULSON A.R., DROUIN J., EPERON I.C., NIERLICH D.P., ET AL. 
(1981)  ‒  Sequence  and  organization  of  the  human  mitochondrial  genome,  Nature,  290,  5806, 
p. 457-465. 

ANDREWS R.M., KUBACKA I., CHINNERY P.F., LIGHTOWLERS R.N., TURNBULL D.M., HOWELL N. 
(1999) ‒ Reanalysis and revision of the Cambridge reference sequence for human mitochondrial 
DNA., Nature genetics, 23, 2, p. 147. 

ARCELIN P.,  BRUNAUX J.-L. (2003) ‒ Un état  des questions sur les sanctuaires et  les pratiques 
cultuelles de la gaule celtique, Gallia, 60, 1, p. 5-8. 

BAILLOUD G., DEMOULE J.-P.,  GUILAINE J. (1986) ‒  Le Néolithique de la France : hommage à 
Gérard Bailloud, Picard, 463 p. 

BARAY L. (2003) ‒ Pratiques funéraires et sociétés de l’âge du Fer dans le Bassin parisien (dernier  
quart du VIIe s. — troisième quart du IIe s. av. J.-C.)., Edition CN, Paris, 454 p.

BARAY L. (2016) ‒ Les cimetières celtiques du Bassin parisien (VIIè-IIe siècle av. J.-C.). Systèmes  
typologique et chronologique., CNRS, Paris, Gallia, Hors série 

BATINI C.,  HALLAST P.,  VÅGENE Å.J.,  ZADIK D.,  ERIKSEN H.A.,  PAMJAV H.,  SAJANTILA A., 
WETTON J.H.,  JOBLING M.A. (2017)  ‒  Population  resequencing  of  European  mitochondrial 
genomes  highlights  sex-bias  in  Bronze  Age  demographic  expansions,  Scientific  Reports,  7,  1, 
p. 12086. 

BEAU A., RIVOLLAT M., RÉVEILLAS H., PEMONGE M.H., MENDISCO F., THOMAS Y., LEFRANC P., 
DEGUILLOUX M.F. (2017)  ‒  Multi-scale  ancient  DNA analyses  confirm  the  western  origin  of 
Michelsberg  farmers  and  document  probable  practices  of  human  sacrifice,  PLoS  ONE,  12,  7, 
p. 1-16. 

BERTAUD A. (2017) ‒ Des guerriers au contact : transferts de technologie et évolutions tactiques en  
Europe occidentale du IIIème au Ier s. a.C., Université Bordeaux Montaine.

BOESSENKOOL S., HANGHØJ K., NISTELBERGER H.M., DER SARKISSIAN C., GONDEK A., ORLANDO 
L., BARRETT J.H., STAR B. (2017) ‒ Combining bleach and mild pre‐digestion improves ancient 
DNA recovery from bones, Molecular Ecology Resources, 17, 4, p. 742-751. 



BOLLONGINO R., TRESSET A., VIGNE J.D. (2008) ‒ Environment and excavation: Pre-lab impacts on 
ancient DNA analyses, Comptes Rendus - Palevol, 7, 2-3, p. 91-98. 

BOUWMAN A.S.,  CHILVERS E.R.,  BROWN K.A.,  BROWN T.A. (2006)  ‒  Brief  communication: 
Identification of the authentic ancient DNA sequence in a human bone contaminated with modern 
DNA, American Journal of Physical Anthropology, 131, 3, p. 428-431.

BRACE S., DIEKMANN Y., BOOTH T.J., VAN DORP L., FALTYSKOVA Z., ROHLAND N., MALLICK S., 
OLALDE I., FERRY M.,  ET AL. (2019) ‒ Ancient genomes indicate population replacement in Early 
Neolithic Britain, Nature Ecology & Evolution, p. 1. 

BRAGA J., SAMIR C., RISSER L., DUMONCEL J., DESCOUENS D., THACKERAY J.F., BALARESQUE P., 
OETTLÉ A., LOUBES J.-M., ET AL. (2019) ‒ Cochlear shape reveals that the human organ of hearing 
is sex-typed from birth, Scientific Reports, 9, 1, p. 10889. 

BRAMANTI B., THOMAS M.G., HAAK W., UNTERLAENDER M., JORES P., TAMBETS K., ANTANAITIS-
JACOBS I.,  HAIDLE M.N., JANKAUSKAS R.,  ET AL. (2009) ‒ Genetic discontinuity between local 
hunter-gatherers and central Europe’s first farmers., Science (New York, N.Y.), 326, 5949, p. 137-40. 

BRANDT G., HAAK W., ADLER C.J., ROTH C., SZECSENYI-NAGY A., KARIMNIA S., MOLLER-RIEKER 
S.,  MELLER H.,  GANSLMEIER R.,  ET AL. (2013)  ‒  Ancient  DNA Reveals  Key  Stages  in  the 
Formation of Central European Mitochondrial Genetic Diversity, Science, 342, 6155, p. 257-261. 

BRANDT G., SZÉCSÉNYI-NAGY A., ROTH C., ALT K.W., HAAK W. (2015) ‒ Human paleogenetics of 
Europe - The known knowns and the known unknowns, Journal of Human Evolution, 79, p. 73-92. 

BRUN P. (2017) ‒ La formation de l’entité celtique : migration ou acculturation,  Archéologie des  
migrations, p. 137. 

BRUN P., CHAUME B., DHENNEQUIN L., QUILLIEC B. (2009) ‒ Le passage de l’âge du Bronze à 
l’âge du Fer... au fil de l’Epée,  in M.-J. Lambert-Roulière, J. Vital, M. Talon, P.-Y. Milcent, et A. 
Daubigney (dir.), De l’âge du Bronze à l’âge du Fer en France et en Europe occidentale (Xè-VIIe s.  
av JC). La moyenne vallée du Rhône aux âges du Fer. Actes du XXXè colloque international de  
l’A.F.E.A.F., co-organisé par l’A.P.R.A.B. (Saint-Romain-en-Gal, 26-28 mai 2006), Saint-Romain-
en-Gal, Revue Archéologique de l’Est, . 

BRUNAUX J.-L. (2012) ‒ Du prix et des usages de la tête. Les données historiques sur la prise du 
crâne en Gaule, in B. Boulestin et D. Henry-Gambier (dir.), Crânes trophées, crânes d’ancêtres et  
autres pratiques autour de la tête :  problème d’interprétation en archéologie.  Actes de la table  
ronde pluridisciplinaire, Les Eyzies-de-Tayac, BAR, p. 107-116. 

BURBANO H.A.,  HODGES E.,  GREEN R.E.,  BRIGGS A.W.,  KRAUSE J.,  MEYER M.,  GOOD J.M., 
MARICIC T., JOHNSON P.L.F., ET AL. (2010) ‒ Targeted Investigation of the Neandertal Genome by 
Array-Based Sequence Capture, Science, 328, 5979, p. 723-725. 

CALLAWAY E. (2018) ‒ The Battle for Common Ground, Nature, 555, p. 573-576. 

CARPENTER M.L., BUENROSTRO J.D., VALDIOSERA C., SCHROEDER H., ALLENTOFT M.E., SIKORA 
M., RASMUSSEN M., GRAVEL S., GUILL??N S., ET AL. (2013) ‒ Pulling out the 1%: Whole-Genome 
capture  for  the  targeted  enrichment  of  ancient  dna  sequencing  libraries,  American  Journal  of  
Human Genetics, 93, 5, p. 852-864. 

241



CHANSON K., DELALANDE A., JAHIER I., LE GOFF I. (COORD. ., LEON G., TEXIER M., ROPARS A., 
VAUTERIN C.-C. (2010) ‒ Les pratiques funéraires à l’âge du Fer en Basse-Normandie : premiers 
éléments de réflexion,  in P. Barral, B. Dedet, F. Delrieu, P. Giraud, I. Le Goff, S. Marion, et A. 
Villard-Le Tiec (dir.), Gestes funéraires en Gaule au Second Age du Fer. Actes du XXXIII colloque  
international de l’AFEAF ; Caen, 20-24 mai 2009., Besançon, Presses Universitaires de Franche-
Comté, p. 51-83. 

CHILDE V.G. (1925) ‒ The Dawn of European Civilization, Keagan Pau, London, 328 p. 

CRESPO L., SUBIRÀ M.E., RUIZ J. (2011) ‒ Twins in prehistory: The case from Olèrdola (Barcelona, 
Spain; s. IV II BC), International Journal of Osteoarchaeology, 21, 6, p. 751-756. 

CUNNINGHAM C., SCHEUER L., BLACK (2016) ‒ Developmental Juvenile Osteology (2nde edition), 
London, Elsevier Academic Press, 632 p. 

DABNEY J., KNAPP M., GLOCKE I., GANSAUGE M.-T., WEIHMANN A., NICKEL B., VALDIOSERA C., 
GARCÍA N.,  PÄÄBO S.,  ET AL. (2013) ‒ Complete mitochondrial  genome sequence of a Middle 
Pleistocene cave bear reconstructed from ultrashort DNA fragments.,  Proceedings of the National  
Academy of Sciences of the United States of America, 110, 39, p. 15758-63. 

DALEY T.,  SMITH A.D. (2013)  ‒  Predicting  the  molecular  complexity  of  sequencing  libraries., 
Nature methods, 10, 4, p. 325-7.

DAMGAARD P.  DE B., MARCHI N., RASMUSSEN S., PEYROT M., RENAUD G., KORNELIUSSEN T., 
MORENO-MAYAR J.V.,  PEDERSEN M.W.,  GOLDBERG A.,  ET AL. (2018)  ‒  137  ancient  human 
genomes from across the Eurasian steppes, Nature, 557, 7705, p. 369-374. 

DAMGAARD P.B.,  MARGARYAN A.,  SCHROEDER H.,  ORLANDO L.,  WILLERSLEV E.,  ALLENTOFT 
M.E. (2015) ‒ Improving access to endogenous DNA in ancient bones and teeth, Scientific Reports, 
5, p. 11184. 

DECHELETTE J. (1914) ‒ Manuel d’archéologie préhistorique, celtique et gallo-romaine. Tome 2 : 
Archéologie celtique ou protohistorique ; troisième partie second Âge du Fer ou époque de La Tène, 
, p. 911-1689. 

DELATTRE V., PECQUEUR L. (2017) ‒ « Entrer dans l’immobilité » : les défunts en position assise du 
second âge du Fer, Gallia, 74, 2, p. 1-17. 

CHARLOTTE D., BOUGAULT D., CARPENTIER V., SERÉVILLE-NIEL C.C. DE, LEFEBVRE R. (2018) ‒ 
La nécropole de Jort (Calvados) : bilan préliminaire des pathologies d’une population laténienne, 

DIETLER M. (1994)  ‒  « Our  Ancestors  the  Gauls »:  Archaeology,  Ethnic  Nationalism,  and  the 
Manipulation of Celtic Identity in Modern Europe, American Anthropologist, 96, 3, p. 584-605.  

DUBUIS B. (2018) ‒ Autour de la tombe princière de Lavau : la représentation des élites au Vè siècle 
avant  notre  ère,  in N.  Dorhmann  et  V.  Riquier  (dir.),  Archéologie  dans  l’Aube.  Des  premiers  
paysans au Prince de Lavau, p. 235-243. 

DUBUIS B., JOSSET D., MILLET É., VILLENAVE C. (2015) ‒ La tombe princière du Vè siècle avant 
notre ère de Lavau « ZAC du Moutot » (Aube), Bulletin de la Société Préhistorique Française, 112, 
2, p. 371-374. 

242



DUBUT V., CHOLLET L., MURAIL P., CARTAULT F., BÉRAUD-COLOMB E., SERRE M., MOGENTALE-
PROFIZI N. (2004)  ‒  mtDNA polymorphisms  in  five  French  groups:  importance  of  regional 
sampling., European journal of human genetics : EJHG, 12, 4, p. 293-300. 

DUDAY H., COURTAUD P., CRUBEZY É., SELLIER P., TILLIER A.-M. (1990) ‒ L’Anthropologie « de 
terrain » : reconnaissance et interprétation des gestes funéraires, Bulletins et Mémoires de la Société  
d’anthropologie de Paris, 2, 3, p. 29-49. 

DUVAL P.-M. (1989) ‒ Les Gaulois et la mort, Publications de l’École Française de Rome, 116, 1, 
p. 391-399. 

ENK J.M., DEVAULT A.M.,  KUCH M., MURGHA Y.E.,  ROUILLARD J.-M.,  POINAR H.N. (2014) ‒ 
Ancient Whole Genome Enrichment Using Baits Built from Modern DNA, Molecular Biology and 
Evolution, 31, 5, p. 1292-1294. 

EXCOFFIER L.,  LISCHER H.E.L. (2010)  ‒  Arlequin  suite  ver  3.5:  A new series  of  programs to 
perform population genetics analyses under Linux and Windows, Molecular Ecology Resources, 10, 
3, p. 564-567. 

FERNANDEZ-GÖTZ M. (2013)  ‒  Ethnicité,  Politique  et  Echelles  d’intégration :  réflexion  sur  les 
« pagi » gaulois avant la conquête, Etudes Celtiques, XXXIX. 

FERNÁNDEZ E.,  PÉREZ-PÉREZ A.,  GAMBA C.,  PRATS E.,  CUESTA P.,  ANFRUNS J.,  MOLIST M., 
ARROYO-PARDO E.,  TURBÓN D. (2014)  ‒  Ancient  DNA Analysis  of  8000  B.C.  Near  Eastern 
Farmers Supports an Early Neolithic Pioneer Maritime Colonization of Mainland Europe through 
Cyprus and the Aegean Islands S. M. Williams (dir.), PLoS Genetics, 10, 6, p. e1004401. 

FISCHER C.-E., LEFORT A., PEMONGE M.-H., COUTURE-VESCHAMBRE C., ROTTIER S., DEGUILLOUX 
M.-F. (2018) ‒ The multiple maternal legacy of the Late Iron Age group of Urville-Nacqueville 
(France,  Normandy) documents a  long-standing genetic  contact  zone in  northwestern France F. 
Calafell (dir.), PLOS ONE, 13, 12, p. e0207459. 

FISCHER C.-E., PEMONGE M.-H., SANTOS F., HOUZELOT H., COUTURE-VESCHAMBRE C., LEFORT 
A., ROTTIER S., DEGUILLOUX M.-F. (2019) ‒ Multi-scale archaeogenetic study of two French Iron 
Age  communities:  From  internal  social-  to  broad-scale  population  dynamics,  Journal  of  
Archaeological Science: Reports, 27, p. 101942. 

FITZPATRICK A.P. (2010)  ‒  Les  pratiques  funéraires  de  l’âge  du  Fer  tardif  dans  le  Sud  de 
l’Angleterre,  in P. Barral, B. Dedet, F. Delrieu, P. Giraud, I. Le Goff, et S. Marion (dir.),  Gestes  
funéraires en Gaule au Second Age du Fer. Actes du XXXIII colloque international de l’AFEAF ;  
Caen, 20-24 mai 2009., Besançon, Presses Universitaires de Franche-Comté, p. 15-30. 

FLOHR S. (2014) ‒ Twin burials  in  prehistory:  A possible  case from the iron age of  Germany, 
International Journal of Osteoarchaeology, 24, 1, p. 116-122. 

FU Q., MEYER M., GAO X., STENZEL U., BURBANO H.A., KELSO J.,  PAABO S. (2013) ‒ DNA 
analysis  of  an  early  modern  human  from Tianyuan  Cave,  China,  Proceedings  of  the  National  
Academy of Sciences, 110, 6, p. 2223-2227. 

243



FU Q., LI H., MOORJANI P., JAY F., SLEPCHENKO S.M., BONDAREV A.A., JOHNSON P.L.F., AXIMU-
PETRI A., PRÜFER K., ET AL. (2014) ‒ Genome sequence of a 45,000-year-old modern human from 
western Siberia., Nature, 514, 7523, p. 445-9. 

FU Q., HAJDINJAK M., MOLDOVAN O.T., CONSTANTIN S., MALLICK S., SKOGLUND P., PATTERSON 
N., ROHLAND N., LAZARIDIS I.,  ET AL. (2015) ‒ An early modern human from Romania with a 
recent Neanderthal ancestor., Nature, 524, 7564, p. 216-9. 

FU Q., POSTH C., HAJDINJAK M., PETR M., MALLICK S., FERNANDES D., FURTWÄNGLER A., HAAK 
W., MEYER M., ET AL. (2016) ‒ The genetic history of Ice Age Europe, Nature. 

FURTWÄNGLER A.,  REITER E.,  NEUMANN G.U.,  SIEBKE I.,  STEURI N.,  HAFNER A.,  LÖSCH S., 
ANTHES N., SCHUENEMANN V.J.,  ET AL. (2018) ‒ Ratio of mitochondrial to nuclear DNA affects 
contamination estimates in ancient DNA analysis, Scientific Reports, 8, 1, p. 14075. 

GAMBA C.,  JONES E.R.,  TEASDALE M.D.,  MCLAUGHLIN R.L.,  GONZALEZ-FORTES G., 
MATTIANGELI V., DOMBORÓCZKI L., KŐVÁRI I., PAP I., ET AL. (2014) ‒ Genome flux and stasis in a 
five millennium transect of European prehistory., Nature communications, 5, p. 5257. 

GARCIA D. (2018) ‒ Lavau et les résidences celtiques vus de la Méditerranée, in N. Dorhmann et V. 
Riquier (dir.), Archéologie dans l’Aube. Des premiers paysans au Prince de Lavau, p. 294-298. 

GODARD C. (2013) ‒  L’implantation des habitations circulaires en Bretagne et en Normandie à  
l’âge du Fer : un échange d’hommes et de savoirs, vol. 30, 165-186 p. 

GOLDBERG A., GÜNTHER T., ROSENBERG N.A., JAKOBSSON M. (2017) ‒ Ancient X chromosomes 
reveal contrasting sex bias in Neolithic and Bronze Age Eurasian migrations,  Proceedings of the  
National Academy of Sciences, p. 201616392. 

GRIMOUD A.-M., BOULBET MAUGER M., LODTER J.-P. (2004) ‒ Critères de sélection d’échantillons 
dentaires pour l’étude de l’ADN ancien, Anthropo, 6, p. 43-51. 

GUILAINE J. (1998) ‒  Atlas  du Néolithique  européen,  Liège,  Université  de  Liège,  ERAUL 46, 
1070 p. 

GUILAINE J. (2001)  ‒  Communautés  villageoises  du  8e  au  3e  millénaire,  du  Proche  Orient  à  
l’Atlantique, Errance, Paris, 280 p. 

GUILAINE J. (2018) ‒ Siret’s smile, Antiquity, 92, 365, p. 1247-1259. 

HAAK W., BRANDT G., JONG H.N.  D, MEYER C., GANSLMEIER R., HEYD V., HAWKESWORTH C., 
PIKE A.W.G.,  MELLER H.,  ET AL. (2008)  ‒ Ancient  DNA, Strontium isotopes,  and osteological 
analyses shed light on social and kinship organization of the Later Stone Age, Proceedings of the  
National Academy of Sciences, 105, 47, p. 18226-18231. 

HAAK W., BALANOVSKY O., SANCHEZ J.J., KOSHEL S., ZAPOROZHCHENKO V., ADLER C.J., DER 
SARKISSIAN C.S.I., BRANDT G., SCHWARZ C.,  ET AL. (2010) ‒ Ancient DNA from European early 
Neolithic farmers reveals their near eastern affinities, PLoS Biology, 8, 11. 

HAAK W.,  LAZARIDIS I.,  PATTERSON N.,  ROHLAND N.,  MALLICK S.,  LLAMAS B.,  BRANDT G., 
NORDENFELT S., HARNEY E.,  ET AL. (2015) ‒ Massive migration from the steppe was a source for 
Indo-European languages in Europe, Nature, 522, 7555, p. 207-211. 

244



HANSEN H.B., DAMGAARD P.B., MARGARYAN A., STENDERUP J., LYNNERUP N., WILLERSLEV E., 
ALLENTOFT M.E. (2017)  ‒  Comparing  Ancient  DNA Preservation  in  Petrous  Bone  and  Tooth 
Cementum D. Caramelli (dir.), PLOS ONE, 12, 1, p. e0170940. 

HARRIS A., DEGIORGIO M. (2016) ‒ Admixture and ancestry inference from ancient and modern 
samples through measures of population genetic drift, Human Biology Open Access Pre-Prints, 89, 
1. 

HARRIS E.E. (2017) ‒ Demic and cultural  diffusion in prehistoric Europe in the age of ancient 
genomes, Evolutionary Anthropology: Issues, News, and Reviews, 26, 5, p. 228-241. 

HENRY-GAMBIER D.,  MAUREILLE B.,  WHITE R. (2004)  ‒  Vestiges  humains  des  niveaux  de 
l’Aurignacien  ancien  du  site  de  Brassempouy  (Landes),  Bulletins  et  mémoires  de  la  Société  
d’anthropologie de Paris, p. 49-87. 

HERVELLA M., IZAGIRRE N., ALONSO S., FREGEL R., ALONSO A., CABRERA V.M., DE LA RÚA C. 
(2012) ‒ Ancient DNA from Hunter-Gatherer and Farmer Groups from Northern Spain Supports a 
Random Dispersion Model for the Neolithic Expansion into Europe M. Hofreiter (dir.), PLoS ONE, 
7, 4, p. e34417. 

HEYD V. (2017) ‒ Kossinna’s smile, Antiquity, 91, 356, p. 348-359. 

HILDEBRANDT H. (1874)  ‒  Sur  les  commencements  de  l’âge  du  Fer  en  Europe,  in Congrès 
International d’Anthropologie et d’Archéologie préhistorique, Stockholm, p. 592. 

HOFREITER M., JAENICKE V., SERRE D., HAESELER A. VON, PÄÄBO S. (2001) ‒ DNA sequences 
from multiple  amplifications  reveal  artifacts  induced by cytosine deamination in  ancient  DNA, 
Nucleic Acids Research, 29, 23, p. 4793-4799. 

HOLLARD D., GRICOURT D. (2017) ‒ Les Jumeaux divins dans le Festiaire celtique.

JOFFROY R. (1953)  ‒  Note  préliminaire  sur  la  découverte  d’une  tombe  à  char  de  l’époque 
hallstalienne à Vix (Côle-d’Or), Gallia, 11, 1, p. 19-24.

JONES E.R.,  GONZALEZ-FORTES G.,  CONNELL S.,  SISKA V.,  ERIKSSON A.,  MARTINIANO R., 
MCLAUGHLIN R.L., GALLEGO LLORENTE M., CASSIDY L.M.,  ET AL. (2015) ‒ Upper Palaeolithic 
genomes reveal deep roots of modern Eurasians., Nature communications, 6, p. 8912. 

JURAS A.,  KRZEWIŃSKA M.,  NIKITIN A.G.,  EHLER E.,  CHYLEŃSKI M.,  ŁUKASIK S.,  KRENZ-
NIEDBAŁA M., SINIKA V., PIONTEK J.,  ET AL. (2017) ‒ Diverse origin of mitochondrial lineages in 
Iron Age Black Sea Scythians, Scientific Reports, 7, October 2016, p. 1-10. 

JURAS A., CHYLEŃSKI M., EHLER E., MALMSTRÖM H., ŻURKIEWICZ D., WŁODARCZAK P., WILK S., 
PEŠKA J., FOJTÍK P., ET AL. (2018) ‒ Mitochondrial genomes reveal an east to west cline of steppe 
ancestry in Corded Ware populations, Scientific Reports, 8, 1, p. 11603. 

KEYSER C.,  PETKOVSKI E. (2006) ‒ Utilisation des SNP pour l’identification humaine,  Spectra 
Analyse, p. 24-29. 

KNIPPER C., MEYER C., JACOBI F., ROTH C., FECHER M., STEPHAN E., SCHATZ K., HANSEN L., 
POSLUSCHNY A., ET AL. (2014) ‒ Social differentiation and land use at an Early Iron Age « princely 

245



seat »:  Bioarchaeological  investigations  at  the  Glauberg  (Germany),  Journal  of  Archaeological  
Science, 41, p. 818-835. 

KNIPPER C., MITTNIK A., MASSY K., KOCIUMAKA C., KUCUKKALIPCI I., MAUS M., WITTENBORN 
F., METZ S.E., STASKIEWICZ A., ET AL. (2017) ‒ Female exogamy and gene pool diversification at 
the transition from the Final Neolithic to the Early Bronze Age in central Europe,  Proceedings of  
the National Academy of Sciences, 114, 38, p. 10083-10088. 

KRAUSE J., FU Q., GOOD J.M., VIOLA B., SHUNKOV M. V., DEREVIANKO A.P., PÄÄBO S. (2010) ‒ 
The complete mitochondrial DNA genome of an unknown hominin from southern Siberia, Nature, 
464, 7290, p. 894-897. 

KRISTIANSEN K.,  ALLENTOFT M.E.,  FREI K.M.,  IVERSEN R.,  JOHANNSEN N.N.,  KROONEN G., 
POSPIESZNY Ł.,  PRICE T.D.,  RASMUSSEN S.,  ET AL. (2017)  ‒  Re-theorising  mobility  and  the 
formation of culture and language among the Corded Ware Culture in Europe,  Antiquity, 91, 356, 
p. 334-347. 

KRUTA V. (2000) ‒  Les Celtes :  Histoire et  dictionnaire.  Des origines  à la  romanisation et  au  
christianisme, Paris, Robert Laffont 

LACAN M., KEYSER C., RICAUT F.-X., BRUCATO N., DURANTHON F., GUILAINE J., CRUBEZY E., 
LUDES B. (2011) ‒ Ancient DNA reveals male diffusion through the Neolithic Mediterranean route, 
Proceedings of the National Academy of Sciences, 108, 24, p. 9788-9791. 

LAMBOT B. (2000) ‒ Les enclos funéraires en Champagne : indicateurs chronologiques, sociaux, 
culturels ?, Revue archéologique de Picardie, 1, 1, p. 147-159. 

LAN T., LINDQVIST C. (2018) ‒ Technical Advances and Challenges in Genome-Scale Analysis of 
Ancient DNA, in p. 3-29. 

LAZARIDIS I.,  PATTERSON N., MITTNIK A., RENAUD G., MALLICK S.,  KIRSANOW K., SUDMANT 
P.H.,  SCHRAIBER J.G.,  CASTELLANO S.,  ET AL. (2014) ‒ Ancient  human genomes suggest  three 
ancestral populations for present-day Europeans, Nature, 513, 7518, p. 409-413. 

LÊ S., JOSSE J., HUSSON F. (2008) ‒ FactoMineR : An R Package for Multivariate Analysis, Journal  
of Statistical Software, 25, 1, p. 1-18. 

LEFORT A. (2011a) ‒ Circulation des biens , des personnes et des idées sur les côtes bas- normandes 
à  la  fin de l  ’ âge du Fer .  Etat  de la  question sur les relations transmanche ,  Les Anglais  en 
Normandie , Actes du 45 ème congrès des Sociétés archéolo, in p. 69-74. 

LEFORT A. (2011b) ‒ Opération de fouilles archéologiques sur l ’ estran d ’ Urville -Nacqueville La 
nécropole de La Tène finale et les études Rapport d ’ opération, 

LEFORT A. (2015) ‒ Contribution bas-normande à une archéologie des relations transmanches à la 
fin de l’âge du Fer. Echanges matériels et culturels., 

LEFORT A.,  MARCIGNY C. (2009)  ‒  Urville:  La  possible  agglomération  portuaire  d’Urville-
Nacqueville (Manche)., L’Archéologue, Archéologie nouvelle, 102, p. 23-25. 

246



LEFORT A., ROTTIER S. (2012) ‒ Découverte et étude d’une nécropole de La Tène finale sur l ’ 
agglomération littorale  d ’ Urville  -Nacqueville  (  Manche ).  Campagne 2011-2012,  Bulletin  de 
l’Association Française pour l’Etude de l’Age du Fer N°31, p. 3-5. 

LEFORT A.,  ROTTIER S. (2013)  ‒  Opération  de  fouilles  archéologiques  sur  l’estran  d’Urville-
Nacqueville. Rapport d’opération 2013 : La nécropole de La Tène finale. 

LEFORT A.,  GONNET A.,  GUILLAUMET J.,  GHESQUIÈRE E.,  HERPOËL C. (2010) ‒ Opération  de 
fouilles archéologiques sur l ’ estran d ’ Urville -Nacqueville Rapport final d ’ opération, 

LEFORT A., BLONDEL F., MÉNIEL P. (2011) ‒ Vivre , produire et échanger dans une communauté 
littorale de la Manche .,  Bulletin de l’Association Française pour l’Etude de l’Age du Fer N°29, 
p. 1923-1924. 

LEFORT A.,  BARON A.,  BLONDEL F.,  MÉNIEL P.,  ROTTIER S. (2015)  ‒  Artisanat,  commerce  et 
nécropole.  Un port  de  La Tène D1 à Urville-Nacqueville,  in F.  Olmer  et  R.  Roure  (dir.),  Les 
Gaulois  au  fil  de  l’eau,  Actes  du  37è  colloque  international  de  l’Association  Française  pour  
l’Etude de l’âge du Fer (Montpellier, 2013), Bordeaux, Ausonius, p. 481-514. 

LEJARS T. (2003) ‒ Les fourreaux d’épée laténiens. Supports et ornementations, in D. Vitali (dir.), 
L’immagine Tra Mondo Celtico E Mondo Etrusco-Italico, 

LEJARS T. (2013) ‒ L’idée d’un âge du Fer préromain. Le tournant des années 1860, in S. Krausz, A. 
Colin, K. Gruel, I. Ralston, T. Dechezleprêtre, L. Bourgeau, S. Verger, et A. Schnapp (dir.), L’âge 
du  Fer  en  Europe.  Mélanges  offerts  à  Olivier  Buchsenschutz,  Bordeaux,  Ausonius  Éditions, 
p. 27-36. 

LEJARS T. (2015) ‒ Un monde aux dimensions de l’Europe,  in O. Buchsenschutz (dir.),  L’Europe 
Celtique à l’âge du Fer (VIIIè - Ier siècles), Paris, Presses universitaires de France, p. 186-215. 

LEJARS T.,  GRUEL K. (2015)  ‒  Peuple,  civitates,  pagi,  in O.  Buchsenschutz  (dir.),  L’Europe 
Celtique à l’âge du Fer (VIIIè - Ier siècles), Presses universitaires de France, p. 349-357. 

LEMERCIER O. (2005) ‒ Le Campaniforme et l ’ Europe à la fin du Néolithique, 

LEWUILLON S. (1990)  ‒  Affinités,  parentés  et  territoires  en  Gaule  indépendante :  fragments 
d’anthropologie, Dialogues d’histoire ancienne, 16, 1, p. 283-358. 

MACA-MEYER N., GONZÁLEZ A.M., LARRUGA J.M., FLORES C., CABRERA V.M. (2001) ‒ Major 
genomic mitochondrial lineages delineate early human expansions., BMC genetics, 2, p. 13. 

MALMSTRÖM H.,  STORÅ J.,  DALÉN L.,  HOLMLUND G.,  GÖTHERSTRÖM A. (2005)  ‒  Extensive 
Human DNA Contamination in Extracts from Ancient Dog Bones and Teeth,  Molecular Biology 
and Evolution, 22, 10, p. 2040-2047. 

MARCIGNY C. (2011) ‒ Les relations transmanche durant l’âge du Bronze entre 2300 et 800 avant 
notre ère, in Les Anglais en Normandie, p. 47-54. 

MARCIGNY C., TALON M. (2009) ‒ Sur les rives de la Manche. Qu’en est-il du passage de l’âge du 
Bronze à l’âge du Fer à partir des découvertes récentes ?, in M.-J. Roulière-Lambert, A. Daubigney, 
P.-Y. Milcent, M. Talon, et J. Vital (dir.), De l’âge du Bronze à l’âge du Fer en France et en Europe  
occidentale (Xè-VIIe s.  av JC).  La moyenne vallée du Rhône aux âges du Fer.  Actes du XXXè  

247



colloque international de l’A.F.E.A.F., co-organisé par l’A.P.R.A.B. (Saint-Romain-en-Gal, 26-28  
mai 2006), Revue Archéologique de l’Est, p. 385-403. 

MARCINIAK S., PERRY G.H. (2017) ‒ Harnessing ancient genomes to study the history of human 
adaptation, , 18, 11, p. 659-674. 

MARTINIANO R.,  CAFFELL A.,  HOLST M.,  HUNTER-MANN K.,  MONTGOMERY J.,  MÜLDNER G., 
MCLAUGHLIN R.L.,  TEASDALE M.D.,  VAN RHEENEN W.,  ET AL. (2016)  ‒  Genomic  signals  of 
migration  and  continuity  in  Britain  before  the  Anglo-Saxons,  Nature  Communications,  7,  1, 
p. 10326. 

MATHIESON I.,  LAZARIDIS I.,  ROHLAND N.,  MALLICK S.,  PATTERSON N.,  ROODENBERG S.A., 
HARNEY E., STEWARDSON K., FERNANDES D., ET AL. (2015) ‒ Genome-wide patterns of selection in 
230 ancient Eurasians, Nature, 528, 7583, p. 499-503. 

MATHIESON I., ROODENBERG S.A., POSTH C., SZÉCSÉNYI- A., ROHLAND N., MALLICK S., OLADE I., 
CHERONET O., FERNANDES D., ET AL. (2017) ‒ The Genomic H istory of Southeaste rn Europe, , , 1. 

MATHIESON I.,  ALPASLAN-ROODENBERG S.,  POSTH C.,  SZÉCSÉNYI-NAGY A.,  ROHLAND N., 
MALLICK S., OLALDE I., BROOMANDKHOSHBACHT N., CANDILIO F.,  ET AL. (2018) ‒ The genomic 
history of southeastern Europe, Nature. 

MENDISCO F., KEYSER C., HOLLARD C., SELDES V., NIELSEN A.E., CRUBÉZY E., LUDES B. (2011) ‒ 
Application of the iPLEXTM Gold SNP genotyping method for the analysis of Amerindian ancient 
DNA samples: Benefits for ancient population studies, Electrophoresis, 32, 3-4, p. 386-393. 

MÉNIEL P.,  LAMBOT B. (1997) ‒ Le centre communautaire et cultuel du village gaulois d’Acy-
Romance dans son contexte régional, 

MEYER M., FU Q., AXIMU-PETRI A., GLOCKE I., NICKEL B., ARSUAGA J.-L., MARTÍNEZ I., GRACIA 
A., DE CASTRO J.M.B., ET AL. (2014) ‒ A mitochondrial genome sequence of a hominin from Sima 
de los Huesos, Nature, 505, 7483, p. 403-406. 

MILCENT P.-Y. (2006) ‒ Premier âge du Fer médio-atlantique et genèse multipolaire des cultures 
matérielles laténiennes,  in D. Vitali (dir.),  Celtes et Gaulois, l’Archéologie face à l’Histoire 2 : la  
Préhistoire des Celtes. Actes de la table ronde de Bologne-Monterenzio, 28-29 mai 2005., Glux-en-
Glenne, Bibracte, Centre archéologique européen, p. 81-105. 

MILCENT P. (2009) ‒ Le Passage de l’âge du Bronze à l’âge du Fer en Gaule au miroir des élites 
sociales:  une  crise  au  VIIIe  siecle  av.  J.-C.?,  in M.-J.  Roulière-Lambert,  A.  Daubigney,  P.-Y. 
Milcent, M. Talon, et J. Vital (dir.),  De l’âge du Bronze à l’âge du Fer en France et en Europe  
occidentale (Xè-VIIe s.  av JC).  La moyenne vallée du Rhône aux âges du Fer.  Actes du XXXè  
colloque international de l’A.F.E.A.F., co-organisé par l’A.P.R.A.B. (Saint-Romain-en-Gal, 26-28  
mai 2006), Revue Archéologique de l’Est, p. 453-476. 

MILLET E. (2008) ‒ La nécropole du second âge du Fer de Saint-Benoît-sur-Seine, « La Perrière » 
(Aube) : étude synthétique, Revue Archéologique de l’Est, , 57, p. 75-184. 

MITTNIK A., MASSY K., KNIPPER C., WITTENBORN F., PFRENGLE S., CARLICHI-WITJES N., DEEG 
H., FURTWÄNGLER A., HARBECK M., ET AL. (2019) ‒ Kinship-based social inequality in Bronze Age 
Europe., Science (New York, N.Y.), p. eaax6219. 

248



MOHEN J.-P.,  TABORIN Y. (2009) ‒ Les sociétés humaines à l’âge du Fer,  in Les sociétés de la  
préhistoire, Hachette supérieur, p. 276-299. 

MONROY KUHN J.M., JAKOBSSON M., GÜNTHER T. (2018) ‒ Estimating genetic kin relationships in 
prehistoric populations F. Calafell (dir.), PLOS ONE, 13, 4, p. e0195491. 

MOORJANI P., SANKARARAMAN S., FU Q., PRZEWORSKI M., PATTERSON N., REICH D. (2016) ‒ A 
genetic method for dating ancient genomes provides a direct estimate of human generation interval 
in the last 45,000 years., Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of  
America, 113, 20, p. 5652-7. 

MORDANT C., ROTTIER S. (2004) ‒ Gurgy « Les Noisats » (Yonne), Dijon 

MORDANT C., AUGEREAU A., MILLET É. (2018) ‒ La Seine, une artère majeure du Bassin Parisien, 
in N. Dohrmann et V. Riquier (dir.), Archéologie dans l’Aube. Des premiers paysans au Prince de  
Lavau, p. 22-29. 

NAVARRO-GOMEZ D., LEIPZIG J., SHEN L., LOTT M., STASSEN A.P.M., WALLACE D.C., WIGGS J.L., 
FALK M.J.,  VAN OVEN M.,  ET AL. (2015)  ‒  Phy-Mer:  a  novel  alignment-free  and  reference-
independent mitochondrial haplogroup classifier, Bioinformatics, 31, 8, p. 1310-1312. 

NOONAN J.P.,  HOFREITER M.,  SMITH D.,  PRIEST J.R.,  ROHLAND N.,  RABEDER G.,  KRAUSE J., 
DETTER J.C., PÄÄBO S., ET AL. (2005) ‒ Genomic Sequencing of Pleistocene Cave Bears, Science, 
309, 5734, p. 597-599. 

NÚÑEZ C., BAETA M., CARDOSO S., PALENCIA-MADRID L., GARCÍA-ROMERO N., LLANOS A., M DE 
PANCORBO M. (2016) ‒ Mitochondrial DNA Reveals the Trace of the Ancient Settlers of a Violently 
Devastated Late Bronze and Iron Ages Village. F. Calafell (dir.), PloS one, 11, 5, p. e0155342. 

OLALDE I.,  BRACE S.,  ALLENTOFT M.E.,  ARMIT I.,  KRISTIANSEN K.,  BOOTH T.,  ROHLAND N., 
MALLICK S.,  SZÉCSÉNYI-NAGY A.,  ET AL. (2018)  ‒  The Beaker  phenomenon and the  genomic 
transformation of northwest Europe, Nature, 555, 7695, p. 190-196. 

OLALDE I., MALLICK S., PATTERSON N., ROHLAND N., VILLALBA-MOUCO V., SILVA M., DULIAS K., 
EDWARDS C.J., GANDINI F., ET AL. (2019) ‒ The genomic history of the Iberian Peninsula over the 
past 8000 years, Science, 363, 6432, p. 1230-1234. 

OLIVIER L. (2006) ‒ Il faut défendre la Gaule., in Rieckhoff (dir.), Celtes et gaulois, l’Archéologie  
face à l’Histoire, I :  Celtes et Gaulois dans l’Histoire, l’historiographie et l’idéologie moderne,  
Actes  de  la  table-ronde  de  Liepzig  16-17 juin  2005,  Bibracte,  Centre  archéologique  européen, 
p. 153-169. 

ORLANDO L., GINOLHAC A., ZHANG G., FROESE D., ALBRECHTSEN A., STILLER M., SCHUBERT M., 
CAPPELLINI E.,  PETERSEN B.,  ET AL. (2013) ‒ Recalibrating Equus evolution using the genome 
sequence of an early Middle Pleistocene horse, Nature, 499, 7456, p. 74-78. 

VAN OVEN M., KAYSER M. (2009) ‒ Updated comprehensive phylogenetic tree of global human 
mitochondrial DNA variation., Human mutation, 30, 2, p. 386-394. 

PÄÄBO S. (1985)  ‒  Molecular  cloning of  Ancient  Egyptian  mummy DNA,  Nature,  314,  6012, 
p. 644-645. 

249



PARTIOT C. (2018) ‒ Diversité biologique des enfants décédés en période périnatale et traitements  
funéraires  au  Kerma classique  -  Les  exemples  de  la  nécropole  8B-51 (Kerma classique,  Nord  
Soudan) et des cimetières de Blandy-les Tours (Xe-XIIe siècle, France) et de Provins, Université de 
Bordeaux, 738 p. 

PATTERSON N.,  PRICE A.L.,  REICH D. (2006)  ‒  Population  structure  and  eigenanalysis,  PLoS 
Genetics, 2, 12, p. 2074-2093. 

PATTERSON N.,  MOORJANI P.,  LUO Y.,  MALLICK S.,  ROHLAND N., ZHAN Y.,  GENSCHORECK T., 
WEBSTER T.,  REICH D. (2012)  ‒  Ancient  admixture  in  human  history,  Genetics,  192,  3, 
p. 1065-1093. 

PELTZER A., JÄGER G., HERBIG A., SEITZ A., KNIEP C., KRAUSE J., NIESELT K. (2016) ‒ EAGER: 
efficient ancient genome reconstruction, Genome Biology, 17, 1, p. 60. 

PINHASI R.,  FERNANDES D.,  SIRAK K.,  NOVAK M.,  CONNELL S.,  ALPASLAN-ROODENBERG S., 
GERRITSEN F., MOISEYEV V., GROMOV A.,  ET AL. (2015) ‒ Optimal ancient DNA yields from the 
inner ear part of the human petrous bone, PLoS ONE, 10, 6, p. 1-13. 

POSTH C., RENAUD G., MITTNIK A., DRUCKER D.G., ROUGIER H., CUPILLARD C., VALENTIN F., 
THEVENET C., FURTW??NGLER A.,  ET AL. (2016) ‒ Pleistocene mitochondrial genomes suggest a 
single major dispersal of non-africans and a late glacial population turnover in Europe,  Current  
Biology, 26, 6, p. 827-833. 

POTTER B.A.,  IRISH J.D.,  REUTHER J.D.,  MCKINNEY H.J. (2014)  ‒  New insights  into  Eastern 
Beringian mortuary behavior: a terminal Pleistocene double infant burial at Upward Sun River.,  
Proceedings  of  the  National  Academy  of  Sciences  of  the  United  States  of  America ,  111,  48, 
p. 17060-5. 

PRICE A.L., PATTERSON N.J., PLENGE R.M., WEINBLATT M.E., SHADICK N.A., REICH D. (2006) ‒ 
Principal  components  analysis  corrects  for  stratification  in  genome-wide  association  studies., 
Nature genetics, 38, 8, p. 904-9. 

PRUVOST M., SCHWARZ R., CORREIA V.B., CHAMPLOT S., BRAGUIER S., MOREL N., FERNANDEZ-
JALVO Y.,  GRANGE T.,  GEIGL E.-M. (2007)  ‒  Freshly  excavated  fossil  bones  are  best  for 
amplification of ancient DNA.,  Proceedings of the National Academy of Sciences of the United  
States of America, 104, 3, p. 739-44.  

RAFTERY B. (2006) ‒ L’Irlande celtique avant l’ère chrétienne, Errance 

RALF A., MONTIEL GONZÁLEZ D., ZHONG K., KAYSER M. (2018) ‒ Yleaf: Software for Human Y-
Chromosomal  Haplogroup  Inference  from  Next-Generation  Sequencing  Data.  B.  Su  (dir.), 
Molecular biology and evolution, 35, 5, p. 1291-1294. 

RASMUSSEN M., LI Y., LINDGREEN S., PEDERSEN J.S., ALBRECHTSEN A., MOLTKE I., METSPALU M., 
METSPALU E., KIVISILD T., ET AL. (2010) ‒ Ancient human genome sequence of an extinct Palaeo-
Eskimo, Nature, 463, 7282, p. 757-762. 

REICH D., THANGARAJ K., PATTERSON N., PRICE A.L., SINGH L. (2009) ‒ Reconstructing Indian 
population history, Nature, 461, 7263, p. 489-U50. 

250



RICHARD C., PENNARUN E.,  KIVISILD T.,  TAMBETS K., TOLK H.-V., METSPALU E.,  REIDLA M., 
CHEVALIER S., GIRAUDET S., ET AL. (2007) ‒ An mtDNA perspective of French genetic variation., 
Annals of human biology, 34, February, p. 68-79. 

RIVOLLAT M. (2016) ‒ Du fonctionnement des sites funéraires aux processus de néolithisation sur  
le  territoire  français  (néolithique  ancien  et  moyen) :  premiers  apports  de  l’approche  
paléogénétique, Université de Bordeaux 

RIVOLLAT M.,  MENDISCO F.,  PEMONGE M.-H.H.,  SAFI A.,  SAINT-MARC D.,  BRÉMOND A., 
COUTURE-VESCHAMBRE C.,  ROTTIER S.,  DEGUILLOUX M.-F.F. (2015)  ‒  When  the  waves  of 
European Neolithization met: first paleogenetic evidence from early farmers in the southern Paris 
Basin., PloS one, 10, 4, p. e0125521. 

ROHLAND N., HARNEY E., MALLICK S., NORDENFELT S., REICH D. (2015) ‒ Partial uracil–DNA–
glycosylase  treatment  for  screening  of  ancient  DNA,  Philosophical  Transactions  of  the  Royal  
Society B: Biological Sciences, 370, 1660, p. 20130624. 

ROOSTALU U.,  KUTUEV I.,  LOOGVÄLI E.-L.,  METSPALU E.,  TAMBETS K.,  REIDLA M., 
KHUSNUTDINOVA E., USANGA E., KIVISILD T., ET AL. (2007) ‒ Origin and Expansion of Haplogroup 
H,  the  Dominant  Human Mitochondrial  DNA Lineage in  West  Eurasia:  The Near  Eastern  and 
Caucasian Perspective, Molecular Biology and Evolution, 24, 2, p. 436-448. 

ROTTIER S. (2003) ‒  Pratiques funéraires de l’étape initiale du Bronze final dans les bassins de  
l’Yonne et de la Haute-Seine, l’exemple des sites funéraires de Barbuise-Courtavant - La Saulsotte  
et Barbey aux XIV, XIIIe et XIIe siècles avant J.-C., Dijon 

ROTTIER S., PIETTE J. (2001) ‒ Barbuise « Les Grèves de Frécul » (Aube), Nogent-sur-Seine 

ROUSSEAU E. (2012) ‒ Questionnements sur le traitement du corps humain à l’âge du Fer en Gaule, 
in B. Boulestin et D. Henry-Gambier (dir.), Crânes trophées, crânes d’ancêtres et autres pratiques  
autour  de  la  tête :  problème  d’interprétation  en  archéologie.  Actes  de  la  table  ronde  
pluridisciplinaire, Les Eyzies-de-Tayac, BAR, p. 163-192. 

LE ROY M., RIVOLLAT M., MENDISCO F., PEMONGE M.-H., COUTELIER C., COUTURE C., TILLIER 
A., ROTTIER S., DEGUILLOUX M.-F. (2016) ‒ Distinct ancestries for similar funerary practices? A 
GIS analysis comparing funerary, osteological and aDNA data from the Middle Neolithic necropolis 
Gurgy “Les Noisats” (Yonne, France), Journal of Archaeological Science, 73, p. 45-54. 

RUSHTON M.A. (1933) ‒ On the fine contour lines of the enamel of milk teeth, Dental Record, 53, 
p. 170-171. 

RUSSELL Z.,  QUINTERO R.A.,  KONTOPOULOS E.  V (2007)  ‒  Intrauterine  growth  restriction  in 
monochorionic twins., Seminars in fetal & neonatal medicine, 12, 6, p. 439-49. 

SAMPIETRO M.L., GILBERT M.T.P., LAO O., CARAMELLI D., LARI M., BERTRANPETIT J., LALUEZA-
FOX C. (2006)  ‒  Tracking  down  Human  Contamination  in  Ancient  Human  Teeth,  Molecular  
Biology and Evolution, 23, 9, p. 1801-1807. 

SÁNCHEZ-QUINTO F., MALMSTRÖM H., FRASER M., GIRDLAND-FLINK L., SVENSSON E.M., SIMÕES 
L.G., GEORGE R., HOLLFELDER N., BURENHULT G.,  ET AL. (2019) ‒ Megalithic tombs in western 

251



and  northern  Neolithic  Europe  were  linked  to  a  kindred  society,  Proceedings  of  the  National  
Academy of Sciences, p. 201818037. 

SANTANA D.S., SILVEIRA C., COSTA M.L., SOUZA R.T., SURITA F.G., SOUZA J.P., MAZHAR S.B., 
JAYARATNE K., QURESHI Z., ET AL. (2018) ‒ Perinatal outcomes in twin pregnancies complicated by 
maternal  morbidity:  evidence  from the  WHO Multicountry  Survey  on  Maternal  and  Newborn 
Health, BMC pregnancy and childbirth, 18, 1, p. 449. 

SCHIFFELS S., HAAK W., PAAJANEN P., LLAMAS B., POPESCU E., LOE L., CLARKE R., LYONS A., 
MORTIMER R.,  ET AL. (2016) ‒ Iron Age and Anglo-Saxon genomes from East  England reveal 
British migration history., Nature communications, 7, p. 10408. 

SEGUIN G. (à  paraître.)  ‒  Les  nécropoles  de  la  Croix-Blandin  (Marne) :  pillages  à  l’époque 
contemporaine et manipulation d’ossements durant La Tène ancienne,  in Ritualiser, gérer, piller :  
Rencontre autour des réouvertures de tombes et des manipulations d’ossements, Poitier, 2017. 

SERVENTI P.,  PANICUCCI C.,  BODEGA R.,  DE FANTI S.,  SARNO S.,  FONDEVILA ALVAREZ M., 
BRISIGHELLI F.,  TROMBETTA B.,  ANAGNOSTOU P.,  ET AL. (2018)  ‒  Iron  Age  Italic  population 
genetics: the Piceni from Novilara (8th–7th century BC), Annals of Human Biology, 45, 1, p. 34-43. 

SHENDURE J.,  BALASUBRAMANIAN S.,  CHURCH G.M.,  GILBERT W.,  ROGERS J.,  SCHLOSS J.A., 
WATERSTON R.H. (2017) ‒ DNA sequencing at 40: past,  present and future,  Nature, 550, 7676, 
p. 345-353. 

SKOGLUND P., STORÅ J., GÖTHERSTRÖM A., JAKOBSSON M. (2013) ‒ Accurate sex identification of 
ancient human remains using DNA shotgun sequencing, Journal of Archaeological Science, 40, 12, 
p. 4477-4482. 

SZÉCSÉNYI-NAGY A.,  ROTH C.,  BRANDT G.,  RIHUETE-HERRADA C.,  TEJEDOR-RODRÍGUEZ C., 
HELD P., GARCÍA-MARTÍNEZ-DE-LAGRÁN Í., ARCUSA MAGALLÓN H., ZESCH S.,  ET AL. (2017) ‒ 
The maternal genetic make-up of the Iberian Peninsula between the Neolithic and the Early Bronze 
Age, Scientific Reports, 7, 1, p. 1-15. 

VALSKY D. V., EIXARCH E., MARTINEZ J.M., GRATACÓS E. (2010) ‒ Selective intrauterine growth 
restriction in monochorionic diamniotic twin pregnancies, Prenatal Diagnosis, 30, 8, p. 719-726. 

VEERAMAH K.R. (2018) ‒ The importance of fine-scale studies for integrating paleogenomics and 
archaeology, Current Opinion in Genetics & Development, 53, p. 83-89. 

VERGER S. (1995) ‒ De Vix à Weiskirchen. La transformation des rites funéraires aristocratiques en 
Gaule  du  Nord  et  de  l’Est  au  Ve siècle  avant  J.-C.,  Mélanges  de  l’École  française  de  Rome.  
Antiquité, 107, 1, p. 335-458. 

VERGER S. (2009) ‒ Société, politique et religion en Gaule avant la Conquête. Eléments pour une 
étude anthropologique, Pallas, 80, p. 61-82. 

VERGER S. (2015)  ‒  Les  trois  phases  de  la  civilisation  celtique,  in O.  Buchsenschutz  (dir.), 
L’Europe Celtique à l’âge du Fer (VIIIè - Ier siècles), Presses universitaires de France, . 

252



VERGER S. (2018) ‒ La place de l’Aube dans les réseaux d’échanges entre l’Europe tempérée et la 
Méditerranée (VIIè-Vè siècle  av.  N.E.),  in N. Dorhmann et V. Riquier (dir.),  Archéologie dans  
l’Aube. Des premiers paysans au Prince de Lavau, p. 284-293. 

VERGER S., BUCHSENSCHUTZ O. (2015) ‒ L’âge du Fer ancien : l’Europe moyenne avant les Celtes 
historiques (800-400),  in O. Buchsenschutz (dir.),  L’Europe Celtique à l’âge du Fer (VIIIè - Ier  
siècles), Presses universitaires de France, p. 75-177. 

VIGNE J.-D., BRIOIS F., ZAZZO A., WILLCOX G., CUCCHI T., THIÉBAULT S., CARRÈRE I., FRANEL Y., 
TOUQUET R.,  ET AL. (2012) ‒ First wave of cultivators spread to Cyprus at least 10,600 y ago., 
Proceedings  of  the  National  Academy  of  Sciences  of  the  United  States  of  America,  109,  22, 
p. 8445-9. 

VILLALBA-MOUCO V., VAN DE LOOSDRECHT M.S., POSTH C., MORA R., MARTÍNEZ-MORENO J., 
ROJO-GUERRA M.,  SALAZAR-GARCÍA D.C.,  ROYO-GUILLÉN J.I.,  KUNST M.,  ET AL. (2019)  ‒ 
Survival of Late Pleistocene Hunter-Gatherer Ancestry in the Iberian Peninsula,  Current Biology, 
29, 7, p. 1169-1177.e7. 

VITALI D. (2006) ‒ Introduction générale, in D. Vitali (dir.), Celtes et Gaulois, l’Archéologie face à  
l’Histoire 2 : la Préhistoire des Celtes. Actes de la table ronde de Bologne-Monterenzio, Glux-en-
Glenne : Bibracte, . 

WALLACE D.C.,  BROWN M.D.,  LOTT M.T. (1999)  ‒  Mitochondrial  DNA variation  in  human 
evolution and disease, Gene, 238, 1, p. 211-230. 

WILD E.M., TESCHLER-NICOLA M., KUTSCHERA W., STEIER P., TRINKAUS E., WANEK W. (2005) ‒ 
Direct  dating  of  Early  Upper  Palaeolithic  human  remains  from  Mladeč,  Nature,  435,  7040, 
p. 332-335. 

WILSON J.F., WEISS D. A, RICHARDS M., THOMAS M.G., BRADMAN N., GOLDSTEIN D.B. (2001) ‒ 
Genetic evidence for different male and female roles during cultural transitions in the British Isles, 
Proceedings  of  the  National  Academy  of  Sciences  of  the  United  States  of  America,  98,  9, 
p. 5078-5083. 

ZVELEBIL M. (2001) ‒ The agricultural transition and the origins of Neolithic society in Europe, 
Documenta Praehistorica, 28, p. 1-26. 

253



TABLE DES FIGURES

 Figure 1: Chronologie de l’âge du Fer en Europe tempérée et répartition géographique des 

différents complexes identifiés au Premier et au Second âge du Fer (d’après Fischer et al., 2018). Ici 

la répartition de l’entité celtique a été définie par https://www.universalis.fr/encyclopedie/celtes/. .22

 Figure 2: Exemples de figures de dragons affrontés (modifié d’après Lejars, 2003).......................27

 Figure 3: Localisation des sites étudiés par rapport à la vallée de la Seine.......................................30

 Figure 4: Cultures archéologiques identifiées en haute et en basse vallées de la Seine à l’âge du 

Bronze final et au Premier âge du Fer (modifié d’après Mordant et al., 2018).................................31

 Figure 5: Carte des migrations humaines à l’échelle mondiale (P. Combemorel et E.-M. Geigl 

https://planet-vie.ens.fr/video/2520/dernieres-etapes-evolution-humaine-peuplement-eurasie-vues-

paleogenomique)................................................................................................................................35

 Figure 6: Proportion des 3 composantes génétiques majeures constituant les génomes des 

populations européennes actuelles (Haak et al., 2015)......................................................................36

 Figure 7: Répartition des haplogroupes mitochondriaux en Europe au cours du Paléolithique 

supérieur. A : L’Europe avant le Dernier Maximum Glaciaire (45-25 ka BP), B : L’Europe après le 

Dernier Maximum Glaciaire (19,5-14,5 ka BP), C : l’Europe au cours du Dryas (14,5-11,5 ka BP) et 

D : L’Europe à l’Holocène (11,5-7,5 ka BP) (Posth et al., 2016).......................................................37

 Figure 8: Fluctuation climatique et démographie des populations de chasseurs-cueilleurs en Europe 

au cours du Paléolithique supérieur et de l’Holocène (Posth et al., 2016).........................................38

 Figure 9: Proportion des deux composantes génétiques Goyet Q2 et Villabruna en Europe (Villalba-

Mouco et al., 2019)............................................................................................................................40

 Figure 10: Diffusion du Néolithique en Europe (Source : F. Giligny, in J.-P. Demoule (dir.), La 

révolution Néolithique en France, La Découverte, 2007)..................................................................42

 Figure 11: (a) Réparition des complexes chrono-culturels en Europe à la fin du Néolithique et au 

début de l’âge du Bronze (Fischer et al., 2018) et (b) : Les composantes mitochondriales en Europe, 

du Mésolithique à aujourd’hui (modifié d’après Brandt et al., 2013)................................................44

254



 Figure 12: ACP réalisée avec des données génomiques et représentant l’évolution des groupes 

culturels en Europe, du Mésolithique jusqu’à l’âge du Bronze (modifié d’après Haak et al., 2015) 47

 Figure 13: Fréquence des haplogroupes Y en Allemagne au Néolithique et à l’âge du Bronze 

(d’après la base de données publiée par D. Reich ; https://reich.hms.harvard.edu/datasets).............48

 Figure 14: Proportion de « steppe-related ancestry » (en noir) dans les groupes associés à la culture 

Campaniforme en Europe (Olalde et al., 2018).................................................................................48

 Figure 15: Répartition géographique des données paléogénétiques et paléogénomiques disponibles 

pour des individus ou des groupes de l’âge du Fer en Europe...........................................................50

 Figure 16: ACP réalisée avec des données génomiques et représentant l’évolution des populations 

en Hongrie, entre 5710 et 900 BC(Gamba et al., 2014).....................................................................54

 Figure 17: ACP réalisée avec des données génomiques et comparant les données obtenues pour les 

individus anciens d’Angleterre et les populations européennes actuelles (Schiffels et al., 2016).....56

 Figure 18: Chronologie relative des site au sein du Second âge du Fer et localisation géographique

............................................................................................................................................................68

 Figure 19: Plan du site de Barbuise 'Les Grèves de Frécul', secteur ouest, et localisation des 

individus sélectionnés pour les analyses en ADN ancien...................................................................70

 Figure 20: Plan du site de Barbuise 'Les Grèves de Frécul' secteur est, et localisation des individus 

sélectionnés pour les analyses en ADN ancien...................................................................................71

 Figure 21: Sépulture en fosse circulaire 1376...................................................................................72

 Figure 22: Plan du tumulus de Gurgy 'Les Noisats'..........................................................................75

 Figure 23: Plan de la nécropole d’Urville-Nacqueville.....................................................................81

 Figure 24: Schéma de comparaison des chromosomes sexuels X et Y (https://slideplayer.com/slide/

5736260/)............................................................................................................................................88

 Figure 25: Schéma du génome mitochondrial (modifié d’après : https://fr.wikipedia.org/).............89

 Figure 26: Dommages affectants une molécule d’ADN fossile (Hofreiter et al., 2001)...................90

 Figure 27: Carte de répartition des génomes anciens obtenus (Marciniak et Perry, 2017)...............91

255



 Figure 28: SNPs de notre plex, permettant la caractérisation des principaux haplogroupes 

mitochondriaux en Europe.................................................................................................................95

 Figure 29: SNPs de notre plex, permettant la caractérisation des principaux haplogroupes du 

chromosome Y en Europe...................................................................................................................95

 Figure 30: Détail de l’amplification de la séquence HVR-1 grâce à quatre fragments chevauchants 

(Houzelot, 2018).................................................................................................................................96

 Figure 31: Génomes humains obtenus entre 2006 et 2017 (Marcianik et Perry, 2017)....................99

 Figure 32: Schéma de la construction des librairies d’ADN (Rohland et al., 2015).......................100

 Figure 33: Analyses réalisables en fonction du type de données (génome complet Vs capture) et de 

la couverture (Günther et Jakobsson, 2019).....................................................................................101

 Figure 34: Dommages caractéristiques de l’ADN ancien. (a) distribution de la longueur des 

fragments et (b) profils de déaminations aux extrémités (Günther et Jakobsson, 2019)..................102

 Figure 35: Principe de la capture MYbaits (modifié d’après : 

https://arborbiosci.com/products/whole-genome-enrichment/)........................................................103

 Figure 36: Les différentes étapes permettant d’obtenir les génomes à faible couverture...............105

 Figure 37: f3 Outgroup (https://gaworkshop.readthedocs.io/en/latest/)..........................................107

 Figure 38: Récapitulatif des protocoles mis en œuvre pour notre étude (hg : haplogroupe)...........110

 Figure 39: Répartition et sélection des individus ayant fait l’objet d’analyses biologiques, 

archéothanatologiques et/ou en ADN ancien....................................................................................137

 Figure 40: Répartition des lignées mitochondriales (ADN mitochondrial) au sein de la nécropole

..........................................................................................................................................................138

 Figure 41: Distribution et regroupement significatifs des crémations et des inhumations du site 

d’Urville-Nacqueville (figure M. Le Roy).......................................................................................139

 Figure 42: Sépultures 39 et 40 : correspondance entre le maxillaire et la mandibule 40-1 sur la base 

de l’usure dentaire occlusale, données ADN mitochondrial et sexe génétique (Photo : C.-E. Fischer, 

DAO : A. Lefort)..............................................................................................................................144

256



 Figure 43: Sépulture 87 : 87-A : jeune femme et 87-B : immature (Photos : S. Rottier, DAO : C.-E. 

Fischer).............................................................................................................................................146

 Figure 44: Sépulture 16 de la Croix-Blandin (Photos et DAO : G. Seguin)...................................148

 Figure 45: Map of Urville-Nacqueville necropolis and localisation of burial 105 (in red).............153

 Figure 46: The double burial 105 (Photos and DAO : S. Rottier)...................................................155

 Figure 47: Répartition des sépultures particulières au sein du tumulus de Gurgy 'Les Noisats'.....164

 Figure 48: Sépulture 32 du site de Gurgy 'Les Noisats'...................................................................165

 Figure 49: Sépulture double 125 (Photo : S. Rottier)......................................................................166

 Figure 50: Figure 12 : Répartition des lignées maternelles au sein du secteur ouest de la nécropole 

de Barbuise.......................................................................................................................................181

 Figure 51: Répartition des lignées maternelles au sein du secteur est de la nécropole de Barbuise

..........................................................................................................................................................182

 Figure 52: ACP construites à partir des fréquences des haplogroupes mitochondriaux. a)ACP 

construite avec PC 1 et PC2, et b) ACP construite avec PC1 et PC3...............................................188

 Figure 53: MDS construite à partir de la matrice de FST...............................................................191

 Figure 54: Localisation des sites sélectionnés.................................................................................195

 Figure 55: Représentation graphique du ratio Ry (Skoglund et al., 2013) permettant de déterminer 

le sexe génétique des individus........................................................................................................200

 Figure 56: Lignées maternelles et paternelles observées pour les individus sélectionnés..............201

 Figure 57: Diversité des lignées paternelles en France, du Néolithique à l’âge du Fer..................202

 Figure 58: ACP construite avec les données génomiques (base de données HO+1240k, liste des 

600 000 kSNPs). Les individus de l’âge du Fer sont projetés sur les populations modernes. a) ACP 

représentant la variabilité actuelle des populations d’Europe et du Proche-Orient et b) détail des 

populations modernes européennes utilisées....................................................................................203

 Figure 59: Carte de répartition des valeurs des f3, statistiques (Mbuti ; IAFr, Pop*) avec Pop* : 

populations modernes européennes..................................................................................................204

257



 Figure 60: ACP mettant en évidence la continuité génétique entre les populations de l’âge du Fer 

d’Europe de l’Ouest et les populations modernes européeennes.....................................................205

 Figure 61: Carte de chaleur construite à partir des valeurs des f3 (Mbuti ; IAFr, Pop*) avec Pop* : 

les populations anciennes françaises du néolithique et de l’âge du Bronze.....................................206

 Figure 62: Résultats des f4(Mbuti, Yamnaya ; IAFr, Pop*) avec rond plein : Z score significatif et 

cercle Z score non significatif..........................................................................................................207

 Figure 63: ACP représentant les populations anciennes d’Europe (Néolithique, BBC : 

Campaniforme, BA : âge du Bronze)...............................................................................................208

 Figure 64: a) Résultats des f4(Mbuti, Yamnaya ; IA1, IA2) et b) heatmap réalisée à partir des 

valeurs de f3(Mbuti, IA1, IA2).........................................................................................................211

 Figure 65: Proportion des composantes WHG, Néolithique et Yamnaya dans les 5 régions retenues 

pour l’âge du Fer en France..............................................................................................................212

 Figure 66: ACP représentant les individus de l’âge du Fer français en tenant compte du sexe......214

 Figure 67: Proportion des 3 composantes (WHG, Néolithique et Yamnaya) pour chacun des 

individus de notre étude. En bleu, les hommes et en rose, les femmes............................................217

 Figure 68: Données paléogénétiques et paléogénomiques disponibles pour l’âge du Fer (apport des 

projets ANCESTRA & IDENTI-FER).............................................................................................222

 Figure 69: Pourcentage d'ADN endogène par site..........................................................................224

 Figure 70: Pourcentage d'ADN endogène en fonction de l'élément anatomique utilisé pour extraire 

l'ADN................................................................................................................................................224

 Figure 71: Pourcentage d'ADN endogène par site et par élément anatomique...............................225

258



TABLE DES TABLEAUX

Tableau 1: Chronologie et nomenclatures de l’âge du Fer.................................................................24

Tableau 2: Données paléogénétiques et paléogénomiques disponibles pour l’âge du Fer en Europe51

Tableau 3: Nombre d’individus ayant fait l’objet d’une analyse en ADN ancien..............................83

Tableau 4: Compositions des bases de données utilisées 

(https://reich.hms.harvard.edu/downloadable-genotypes-present-day-and-ancient-dna-data-

compiled-published-papers).............................................................................................................104

Tableau 5: Analyses réalisées à différentes échelles sur les génomes faibles couvertures...............106

Tableau 6: Répartition des individus d’Urville-Nacqueville en fonction de l’âge et de leur 

localisation par rapport à l’enclos.....................................................................................................140

Tableau 7: Données biologiques disponibles pour les individus 39, 40-1 et 40-2...........................145

Tableau 8: Données biologiques disponibles pour les individus 87-A et 87-B................................146

Tableau 9: Measurements of the diaphysis of the entire bones from individuals 105A and 105B and 

the age at death assessment (in weeks of amenorrhea after Adalian et al 2002 method).................156

Tableau 10: Genetic data obtaines for individual 105-A and 105-B................................................157

Tableau 11: Données biologiques disponibles pour l’individu acéphale ainsi que pour les sépultures 

contenant un crâne surnuméraire......................................................................................................165

Tableau 12: Données biologiques disponibles pour les individus inhumés au sein de sépultures 

doubles..............................................................................................................................................167

Tableau 13: Données obtenues pour les 41 individus sélectionnés pour l’étude..............................198

Tableau 14: Nombre d’individus masculins et féminins disponibles pour les régions ciblées........200

259



260



ANNEXES

261





PARTIE 2 – CHAPITRE 1 : MATÉRIEL

I. Individus sélectionnés pour le site de Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’

263

Sépulture Sexe Age Echantillon Enclos
1255 F Adulte âgé Pétreux E 17
1257 ND Adulte mature Molaire E 17
1328 ND 4 ans +- 12 mois Molaire E 18
1329 M adulte jeune Molaire E 18
1331 ND ND Canine E 18
1352 ND 12-15 ans Dent E 19
1358 ND 3-5 ans Pétreux E 20
1363 ND ND Molaire E 20
1364 ND Adulte mature Molaire E 20
1366 ND ND Pétreux E 21
1370 M Adulte mature Molaire E 21
1371 ND 3 ans +- 12 mois Pétreux E 21
1372 ND Adulte mature Pétreux E 21
1376 M Adulte mature Molaire Sep. En puits
1377 M Adulte MTC D Sep. En puits
1379 M Adulte MTC Sep. En puits
1397 ND 9 ans +- 24 mois Molaire E 17
1398 ND Grand immature Pétreux E 17
1399 M 18-23 ans Molaire E 17
1402 M Adulte mature Molaire E 17

1333-A ND Adulte Pétreux E 19
1333-B ND 7 ans +- 24 mois Molaire E 19
1349-A F adulte jeune Molaire E 19
1349-B F Adulte mature Pétreux E 19

GDF 1231 Pétreux E 16
GDF 1236 Pétreux E 17
GDF 1237 Pétreux E 17
GDF 1264 Dent E 8
GDF 1265 Dent E 8
GDF 1275 Pétreux E 9
GDF 1281 Dent E 9
GDF 1332 Pétreux
GDF 1338 Dent
GDF 1341
GDF 1345 Dent
GDF 1347 Dent
GDF 1351 Pétreux
GDF 1355 Dent
GDF 1360 Dent E 20

GDF 1361-1 (pétreux) Pétreux E 20
GDF 1361-2 (dent) Dent E 20

GDF 1367 Dent E 21
GDF 1368 Pétreux E 21
GDF 1395 F adulte Pétreux E 17
GDF 1400 Pétreux E 17
GDF 1238 Dent E 17
GDF 1348 immature Dent



II. Individus sélectionnés pour le site de Gurgy ‘Les Noisats’

264

Sépulture Individu Sexe Age

6 A M Adulte Pétreux
6 B < 7 ans Pétreux
7 Taille adulte Pétreux
9 Taille adulte Pétreux

10 M Adulte mature Pétreux
13 1 Taille adulte Molaire
13 2 "principal" M Adulte mature Pétreux
14 F Taille adulte Pétreux
16 1 Taille adulte Pétreux
16 2 Adulte mature Pétreux
17 Taille adulte Prémolaire
19 1 Taille adulte Molaire
19 2 Taille adulte Pétreux
21 Infans ? Molaire
23 Taille adulte Molaire
26 Infans ? Molaire
27 A 2 ans Pétreux
27 B Adulte Pétreux
28 M Adulte mature Pétreux
29 B  14-20 ans Pétreux
29 A 7-13 ans Molaire
31 Taille adulte Molaire
32 M Adulte mature Molaire
33 M 14-18 ans Pétreux
34 M Taille adulte Pétreux

119 Infans ? Molaire
120 Decapage Taille adulte Fibula
120 Grand Immature Taille adulte MTT
121 Taille adulte Pétreux
122 F  Taille adulte Molaire
123 Taille adulte Molaire
124 M Taille adulte Molaire
125 2 14-18 ans Pétreux
125 1 M Adulte Molaire
126 F Taille adulte Molaire
127 M Taille adulte Pétreux
139 Infans ? Molaire
141 M Adulte mature Pétreux
142 Adulte mature Prémolaire
143 M Adulte mature Pétreux

Echantillon 
utilisé

F



III. Individus sélectionnés pour le site d’Urville-Nacqueville
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Individu Sexe Age élement anatomique

4 Non M 17-23 ans Dent

8 Non 4-7 ans Dent

19-1 Non Dent

20 Non F 18-10 ans Dent

30 Oui 3,5-6,5 ans Dent

37 Oui 1-1,5 ans Dent

39 Oui 15-20 ans Phalange

 40-1 Oui Adulte Dent

 40-2 Oui 10-12 ans Dent

51 Non  Fragment os

52 Non 1-5 ans Dent

60 Oui 0-2 mois Fragment crâne

69 Non 1-2 ans Pétreux

74 Oui M 18-20 ans Dent

78 Oui 1-1,5 ans Dent

79 Oui 4-5 ans Fragment os + Pétreux

 83-bis Non Adulte Dent

85 Non M > 30 ans Dent

86 Non 35-39 sem. IU  Fragment os

 87-A Non F 16-20 ans Fibula

 87-B Non 0,5-2,5 mois Fibula

88 Non 4,5-6 ans Dent

89 Non 3-5 ans Dent

91 Oui Immature Fibula 

93 Oui Immature Fragment crâne

95 Non Immature Fragment vertèbre

96 Oui Immature Pétreux

98 Non Immature  Fragment os

99 Non 0,4-2,2 mois Phalange

100 Oui Immature Fragment crâne

103 Non 0,5-2 mois Fibula

 105-A Oui 26 sem. IU Humerus + Pétreux

 105-B Oui 26 sem. IU Humerus  +  Pétreux

106 Oui Immature Fibula 

107 Non Immature Fibula 

108 Non Adulte Dent

113 Non 6 mois Fragments os / crâne

114 Non 0-1,5 mois Fibula + Pétreux

115 Non 4-4,5 ans Fibula 

117 Non Immature Ulna 

120 Oui Immature Pétreux

122 Oui Immature Pétreux

123 Non Immature Pétreux

124 Non 1,5-3 mois Pétreux

125 Non 2 ans Pétreux

128 Non Immature Pétreux

129 Non Dent

131 Non Pétreux

 XX Nord = 70-A Oui 0,5-1 an Skull fragment

200 Non Pétreux

201 Non Pétreux

Inhumation au sein de 
l’enclos



PARTIE 2 - CHAPITRE 2 : MÉTHODES

I. Protocole de construction des librairies d’ADN non UDG
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II. Bilan des extractions et des librairies réalisées sur le site de Barbuise ‘Les Grèves de Frécul’

Sépulture Echantillon N° extrait Protocole extraction Protocole librairie Echantillon N° extrait Protocole extraction Protocole librairie
1255 Pétreux A 202 Pétreux A 383 MP
1257 Molaire A 211 Molaire A 384 MP
1328 Molaire A 205 Molaire A 385
1329 Molaire A 206 Molaire A 386 MP
1331 Canine A 207 Canine A 434 MP
1352 Dent A 210 Dent A 435 MP
1358 Pétreux A 197 Pétreux A 391 MP
1363 Molaire A 212 Molaire A 392 MP
1364 Molaire A 213 Molaire A 436 MP
1366 Pétreux A 203 Pétreux A 437 MP
1370 Molaire A 214 Molaire A 393 MP
1371 Pétreux A 194 Pétreux A 395 MP
1372 Pétreux A 200 Pétreux A 438 MP
1376 Molaire A 215 MP Molaire A 394
1377 MTC D A 198 MTC D A 439 MP
1379 MTC A 196 MTC A 440
1397 Molaire A 216 MP
1398 Pétreux A 195 Pétreux A 442
1399 Molaire A 217 Molaire A 441 MP
1402 Molaire A 218 Molaire A 443 MP

1333-A Pétreux A 201 Pétreux A 387 MP
1333-B Molaire A 208 Molaire A 388 MP
1349-A Molaire A 209 Molaire A 389 MP
1349-B Pétreux A 199 Pétreux A 390 MP

GDF 1231 Pétreux A643
GDF 1236 Pétreux A644
GDF 1237 Pétreux A645
GDF 1238 Dent A664
GDF 1264 Dent A646
GDF 1265 Dent A647
GDF 1275 Pétreux A648
GDF 1281 Dent A649
GDF 1332 Pétreux A650
GDF 1338 Dent A651
GDF 1341 A652
GDF 1345 Dent A653
GDF 1347 Dent A654
GDF 1348 Dent A665
GDF 1351 Pétreux A655
GDF 1355 Dent A656
GDF 1360 Dent A657

GDF 1361-1 (pétreux) Pétreux A658
GDF 1361-2 (dent) Dent A659

GDF 1367 Dent A660
GDF 1368 Pétreux A661
GDF 1395 Pétreux A662
GDF 1400 Pétreux A663

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 MP + Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013

Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013



III. Bilan des extractions et des librairies réalisées sur le site de Gurgy ‘Les Noisats’

Sépulture Individu N° extrait Protocoles d'extraction Protocole librairie N° extrait Protocoles d'extraction Protocole librairie

6 A Pétreux A 182 A 285

6 B Pétreux A 192 Oui A 309

7 Pétreux A 193 A 310 MP
9 Pétreux A 241 Oui A 311

10 Pétreux A 242 Oui A 312

13 1 Molaire A 243 Oui Molaire A 375 bis MP
13 2 "principal" Pétreux A 258 Oui A 313 MP
14 Pétreux A 244 Oui

16 1 Pétreux A 245 A 314 MP
16 2 Pétreux A 246 A 295 MP
17 Prémolaire A 190 A 286

19 1 Molaire A 247 A 315

19 2 Pétreux A 248 A 296

21 Molaire A 269 Oui A 316

23 Molaire A 270 A 287

26 Molaire A 256

27 A Pétreux A 183 Oui A 288

27 B Pétreux A 191 A 376

28 Pétreux A 249

29 A Molaire A 189 Molaire A 377 MP
29 B Pétreux A 184 Oui Pétreux A 289

31 Molaire A 261 Molaire A 378

32 Molaire A 187 MP
33 Pétreux A 250 Oui A 317

34 Pétreux A 251

119 Molaire A 260 Oui A 290

120 Decapage Fibula A 259 Oui

120 Grand Immature MTT A 268 A 318 MP
121 Pétreux A 185 Oui A 292 MP
122 Molaire A 267 A 291 + A 379

123 Molaire A 264 Molaire A 380 MP
124 Molaire A 257

125 1 Molaire A 188

125 2 Pétreux A 186 A 293

126 Molaire A 263

127 Pétreux A 252 A 294 MP
139 Molaire A 262

141 Pétreux A 253 Pétreux A 381

142 Prémolaire A 255

143 Pétreux A 254 Pétreux A 382

Echantillon 
utilisé

Purification 
(PowerClean)

Echantillon 
utilisé

Purification 
(PowerClean)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 MP + Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013 MP + Rohland et al., 2015
Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015)

Javel 0,5% + MinElute (Allentoft et al., 2015) Lyse 15 min + Dabney et al., 2013



IV.  Bilan des extractions et des librairies réalisées pour le site d’Urville-

Nacqueville
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Individu Echantillon utilisé Protocole extraction Protocoles librairies

  TB 100 Fragment crâne T752 30Kda + NucleoSpin Oui

  TB 105-A Humerus T754 30Kda + NucleoSpin Oui

  TB 105-B Humerus T756 30Kda + NucleoSpin Oui

  TB 113 Fragment crâne/os T762 30Kda + NucleoSpin Oui

  TB 39 Phalange T759 30Kda + NucleoSpin Oui

  TB 83 bis Dent T761 30Kda + NucleoSpin

  TB 87-1 Fibula T760 30Kda + NucleoSpin Oui

  TB 87-2 Fibula T755 30Kda + NucleoSpin Oui

 TB  108-2 Coxal T831 30Kda + NucleoSpin

 TB 103 Fibula T824 30Kda + NucleoSpin

 TB 103 Fibula T733 30Kda + NucleoSpin Oui

 TB 105-B Humerus T830 30Kda + NucleoSpin Oui

 TB 105A Humerus T827 30Kda + NucleoSpin Oui

 TB 115 Fibula T730 30Kda + NucleoSpin Oui

 TB 39 Phalange T825 30Kda + NucleoSpin

 TB 40 ind1 Dent T736 30Kda + NucleoSpin

 TB 40 ind2 Dent T734 30Kda + NucleoSpin

 TB 86 Fragment os T826 30Kda + NucleoSpin

 TB 87-2 Fibula T823 30Kda + NucleoSpin

 TB 88 Dent T829 30Kda + NucleoSpin

 TB 99 Phalange T735 30Kda + NucleoSpin Oui

 TB 99 Phalange T828 30Kda + NucleoSpin Oui

TB 108-2 Coxal T753 30Kda + NucleoSpin Oui

TB 114 Fibula T732 30Kda + NucleoSpin Oui

TB 79 Fragment os T731 30Kda + NucleoSpin Oui

 83 bis Dent A4 Rohland et al., 2015

 TB 106 Fibula A15 Oui

 TB 113 Fragment crâne/os A16 Oui

 TB 115 Fibula A24

 TB 115 Pétreux A8 Oui

 TB 30 Dent A9 Oui

 TB 30 Dent A25

 TB 37 Dent A3 Oui

 TB 4 Dent A14

 TB 40-1 Dent A1

 TB 40-2 Dent A2 Oui

 TB 52 Dent A13 Oui

 TB 85 Dent A5

 TB 89 Dent A7 Oui

 TB 89 Dent A23

N° 
extrait

Purification 
(PowerClean)

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
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Individu Echantillon utilisé Protocole extraction Protocoles librairies

TB 20 Dent A 334 MP

TB 200 Pétreux A 282

TB 201 Pétreux A 283

TB 30 Dent A 335 MP

TB 37 Dent A 336 MP

TB 39 Phalange A45 Oui

TB 4 Dent A 332 MP

TB 40-1 Dent A10

TB 40-1 Dent A17

TB 40-1 Dent A26

TB 40-2 Dent A18

TB 40-2 Dent A 337 MP

TB 51 Fragment os A 277

TB 52 Dent A 338 MP

TB 60 Fragment crâne A29 Oui

TB 60 Fragment crâne A 339 MP

TB 69 Pétreux A46 Oui

TB 74 Dent A30

TB 74 Dent A 340 MP

TB 78 Dent A12

TB 78 Dent A28

TB 79 Pétreux A47 Oui

TB 79 Pétreux A 341 MP

TB 8 Dent A11 Oui

TB 8 Dent A27

TB 8 Dent A 333 MP

TB 85 Dent A21

TB 85 Dent A 342 MP

TB 87-A Fibula A48 Oui

TB 87-B Fibula A31 Oui

TB 88 Dent A49

TB 88 Dent A 343 MP

TB 91 Fibula A32 Oui

TB 91 Fibula A 344

TB 93 Fragment crâne A33 Oui

TB 95 Fragment vertèbre A34 Oui

TB 96 Pétreux A50 Oui

TB 96 Pétreux A 345 MP + Rohland et al., 2015

TB 98 Fragment os A35 Oui

TB 98 Fragment os A 346 MP

TB 99 Phalange A36 Oui

N° 
extrait

Purification 
(PowerClean)

Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015

Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015
Lyse 15 min + Dabney et al., 2013
Lyse 15 min + Allentoft et al., 2015



PARTIE 3 – CHAPITRE 1 : ANALYSES D’URVILLE-NACQUEVILLE

I. Illustration des relations transmanches (SI de l’article)

I.1. Données génétiques des manipulateurs
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Name Code HVS-1 haplotype
Manipulator 1 M1 16189C, 16234T
Manipulator 2 M2 CRS
Manipulator 3 M3 16209C
Archaeologist 1 A1 16069T, 16193T, 16278T
Archaeologist 2 A2 16304C
Archaeologist 3 A3 del16038, 16093C, 16224C, 16311C
Archaeologist 4 A4 16261C
Archaeologist 5 A5 16069C, 16126C, 16153A
Archaeologist 6 A6 16298C
Archaeologist 7 A7 16136C, 16223T, 16260T, 16311C
Archaeologist 8 A8 16234T, 16293G
Archaeologist 9 A9 CRS
Archaeologist 10 A10 16354T
Archaeologist 11 A11 CRS
Archaeologist 12 A12 CRS
Archaeologist 13 A13 16126C, 16294T, 16296T, 16304C
Archaeologist 14 A14 16256T, 16270T
Archaeologist 15 A15 16092C, 16189C
Archaeologist 16 A16 16162C, 16209C
Archaeologist 17 A17 16129A
Archaeologist 18 A18 16192T, 16270T, 16304C



I.2. Résultats pour les 40 individus analysés

Individual Sex Age Excavation date Manipulator / archaeologists Anatomical description SNP Hg HVS-I sequence HVS-1 Hg Final HG-ht

4 M 17-23 years 2011 No M1, M2, A1 Tooth J1 16069T 16126C J1 J1_16069-16126
8 4-7 years 2011 No M1, M2, A1, A2 Tooth U5 16192T 16256T 16270T 16293G 16399G U5a1g1 U5a_16192-16256-16270-16293-16399

30 3,5-6,5 years 2011 No M1, M2, A1 Tooth V 16298C V V_16298
37 1-1,5 years 2012 Yes M1, M2, M3, A1 Tooth H 16093C 16129A H H_16093-16129
39 15-20 years 2011 No M1, M2, M3, A1, A2, A4 Phalanx H CRS H H_CRS

 40-1 Adult 2011 No M1, M2, M3, A1, A2 Tooth H 16304C H5 H5_16304
 40-2 10-12 years 2011 No M1, M2, M3, A1, A2 Tooth H 16235G 16291T H2a2b H2_16235-16291

52 1-5 years 2012 Yes M1, M2, M3, A1 Tooth N1a or I 16129A 16223T 16391A I1d I1_16129-16223-16391
60 0-2 months 2012 No M1, M2, M3, A1 Skull fragment N1a or I 16111T 16223T I
69 1-2 years 2012 No M1, M2, M3, A1 Petrous bone K 16093C 16172C 16224C 16311C K1a K1a_16093-16172-16224-16311
74 M 18-20 years 2012 Yes M1, M2, M3, A1, A6 Tooth H CRS H H_CRS
78 1-1,5 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A7 Tooth H1 CRS H1 H1_CRS
79 4-5 years 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A8, A9 Bone fragment, petrous bone H1 CRS H1 H1_CRS

 83-bis Adult 2013 Yes M1, M2, M3,  A1 Tooth V 16298C V V_16298
85 M > 30 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A6 Tooth H CRS H H_CRS
86 35-39 week IU 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A5, A10 Bone fragment J1 16069T 16126C J1 J1_16069-16126

 87-A F 16-20 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A2, A7 Fibula fragment T 16126C 16186T 16294T T T_16126-16186-16294
 87-B 0,5-2,5 months 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A2, A7 Fibula fragment J1 16069T 16126C J1 J1_16069-16126

88 4,5-6 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A5 Tooth H1 CRS H1_CRS
89 3-5 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A5, A6 Tooth K 16093C 16224C 16311C 16319A K1b1a K1b_16093C-16224C-16311C-16319
91 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A8, A11 Fibula fragment K 16093C 16172C 16224C 16311C K1a K1a_16093-16172-16224-16311
93 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1 Skull fragment K 16093C 16224C 16311C 16319A K1b1a K1b_16093-16224-16311-16319
95 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9, A12 Vertebrae fragment H 16293G 16311C H11 H_16293-16311
96 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A13 Petrous bone H 16235G 16291T H2a2b H_16235G-16291
98 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A9, A12, A14 Bone fragment T 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1a T1_16126-16163-16186-16189-16294
99 0,4-2,2 months 2013 Yes M1, M2, M3,  A1 Phalanx K CRS

100 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9 Skull fragment 16086C 16223T H H_16086-16223
103 0,5-2 months 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A5 Fibula fragment U4 16356C U4 U4_16356C

 105-A 26 week IU 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A14, A15 Humerus fragment, petrous bone H1 ? 16213A H1
 105-B 26 week IU 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A14, A15 Humerus fragment, petrous bone H1 16213A H1

106 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A8 Fibula fragment U5 16192T 16256T 16291T 16399G U5a1b1 U5a_16192-16256-16291-16399
107 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A8, A14, A16 Fibula fragment H3 16093C H3 H3_16093
108 Adult 2013 Yes M1, M2, M3, A1 Tooth H 16362C H6 / H8 H_16362
113 6 months 2014 Yes M1 M2, M3, A1, A3, A4 Skull fragment, bone fragment T 16126C 16294T 16296T 16301T T2 T2_16126-16294-16296-16301
114 0-1,5 months 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A3 Fibula fragment, petrous bone H 16362C H6 / H8 H_16362
115 4-4,5 years 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A5 Fibula fragment 16093C 16224C 16311C 16319A K1b1a K1b_16093-16224-16311-16319
117 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A11, A18 Ulna fragment
120 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A5, A14 Petrous bone U4 16356C U4 U4_16356
122 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1 Petrous bone K 16224C 16311C K K1_16224-16311
123 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A12, A17 Petrous bone
124 1,5-3 months 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9, A13, A14 Petrous bone K 16093C 16224C 16311C K1a K1a_16093-16311
125 2 years 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A4, A12, A18 Petrous bone K 16093C 16136C 16224C 16234T 16311C K1a1b1a K1a_16093-16136-16224-16234-16311
128 Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9, A13, A14 Petrous bone U* 16069T 16256T 16270T U5 U5_16069-16256-16270

 XX nord = 70-A 0,5-1 year 2012 No M1, M2, M3, A1 Skull fragment H1 ?

Individuals with SNP and HVS-I data
Individuals with SNP data but partial HVS-1 sequence
Individuals with HVS-1 data
Individuals with inconsistencies
Individuals with no results

Sampled with 
precaution against 

contamination
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I.4. Résultats des SNPs mitochondriaux et du chromosome Y
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M* N* N1a I W X R* HV* H H1(J1) H3 V J T U* U4 U5 K
10400 10873 13780 10034 3505 6371 12705 14766 2706 3010 6776 4580 12612 1888 11467 11332 13617 10550

Individual Hg
4 C T A T A C C T G A T G G G A C T A J1
8 C T A A C C T G G T G A G G C C A U5

30 C T A T A C C C G G T A A G A C T A V
37 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H
39 C T A A C C C A G T A G A C T A H

 40-1 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H
 40-2 C T A A C C C A G T G A G A C T A H

52 C T G A C T T G G T G A G A C T A N1a or I
60 C T G A C T T G G T G A G A C T A N1a or I
69 C T A A C C T G G T G A G G C T G K
74 C T A A C C C A G T G A G A C T A H
78 C T A A C C C A A T G A G A C T A H1
79 C T A A C C C A T A A C T A H1

 83-bis C T A A C C C G G T A A G A C T A V
85 C T A A C C C A G T G A G A C T A H
86 C T A T A C C T G A T G G G A C T A J1

 87-A C A A C C T G G T A A A C T A T
 87-B C T A A C C T G A T G G G A C T A J1

88 C A A C C A A T A A T H1
89 C T A T A C C T G G T G A G G C T G K
91 C T A A C C T G G T G A G G C T G K
93 C A A C C T G G T A G G C T G K
95 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H
96 C A A C C C A G T A G A C T A H
98 C T A A C C T G G T A A A C T A T
99 C A A C C T G G T A G G C T G K

100 C A A C C T G T A A C T A nd
103 C T A A C C T G G T G A G G T T A U4

 105-A C A C C A A A C T H1 or J1
 105-B C C C A A A A C T H1

106 C T A A C C T G G T G A G G C C A U5
107 C T A A C C C A G C A G A C T A H3
108 C T A T A C C C A G T G A A C T A H
113 C T A T A C C T G G T G A A A C T A T
114 C T A A C C C A G T A A C T A H
115
117
120 C A A C C T G G T A G G T T A U4
122 C T A A C C T G G T A G G C T G K
123
124 C T A A C C T G G T A G G C T G K
125 C T A A C C T G G T A G G C T G K
128 C A A C C T G G T A G G C T A U*

 XX nord = 70-A C A C T G T A G A C T A nd

A ancestral allele
C derived allele

C/T C/T A/G T/C A/G C/T T/C T/C G/A G/A T/C G/A A/G G/A A/G C/T T/C A/G

CT GA

CT

TC GA



I.5. Indices de diversité génétique
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Pop N N Ht Gene diversity Nucleotide diversity Mean pairwise

UN 37 23 27 0,9610 +/- 0,0179 0,010447 +/- 0,005996 3,729730 +/- 1,926182
HGW 27 18 16 0,9430 +/- 0,0318 0,008778 +/- 0,005229 3,133903 +/- 1,676204
HGCN 55 25 25 0,9387 +/- 0,0160 0,010212 +/- 0,005826 3,645791 +/- 1,874954
HGS 9 6 9 0,8889 +/- 0,0910 0,007781 +/- 0,005144 2,777778 +/- 1,618680

EN_TransD 88 46 44 0,9694 +/- 0,0079 0,014117 +/- 0,007668 5,039707 +/- 2,471035
EN_EM_Germany_Alsace 152 51 38 0,9610 +/- 0,0069 0,013343 +/- 0,007271 4,763355 +/- 2,344450

Cardial 25 18 26 0,9567 +/- 0,0267 0,010570 +/- 0,006141 3,773333 +/- 1,967257
Epicardial 60 26 27 0,9181 +/- 0,0245 0,008589 +/- 0,005025 3,066102 +/- 1,617617

MN_France 65 38 32 0,9413 +/- 0,0731 0,009373 +/- 0,005401 3,346154 +/- 1,739075
Yamnaya 41 27 37 0,9756 +/- 0,0107 0,013210 +/- 0,007331 4,715854 +/- 2,356101

Catacombes 24 11 17 0,8913 +/- 0,0395 0,008383 +/- 0,005056 2,992754 +/- 1,619277
CH_Hungary 28 21 27 0,9630 +/- 0,0243 0,012724 +/- 0,007179 4,542328 +/- 2,302077

LN_Spain 68 39 40 0,9649 +/- 0,0107 0,012499 +/- 0,006914 4,462248 +/- 2,226334
MN_Germany 100 50 49 0,9727 +/- 0,0058 0,012439 +/- 0,006851 4,440808 +/- 2,208288

Neo_GB 36 21 25 0,9571 +/- 0,0178 0,010616 +/- 0,006021 4,087302 +/- 2,085571
BA_Armenia 33 27 44 0,9848 +-/ 0,0121 0,013565 +/- 0,007551 4,842803 +/- 2,424100106
CH_Iberian 113 46 42 0,9456 +/- 0,0103 0,011404 +/- 0,006345 4,071113 +/- 2,045565
BBC_Spain 17 10 17 0,8971 +/- 0,0558 0,009392 +/- 0,005669 3,352941 +/- 1,808302

CWC 50 35 35 0,9829 +/- 0,0077 0,012483 +/- 0,006944 4,456327 +/- 2,233680
BBC_Germany 61 38 40 0,9574 +/- 0,0164 0,010173 +/- 0,005796 3,631694 +/- 1,865956

BBC_Great Britain 27 21 26 0,9829 +/- 0,0139 0,013519 +/- 0,007583 4,826211 +/- 2,430861
EBA_Great Britain 22 18 24 0,9784 +/- 0,0213 0,012611 +/- 0,007200 4,502165 +/- 2,303675

EBA_Spain 15 9 17 0,9048 +/- 0,0544 0,011525 +/- 0,006815 4,114286 +/- 2,170061
Unetice 106 69 46 0,9835 +/- 0,0046 0,014071 +/- 0,007567 5,417430 +/- 2,630684

BA_Scandinavia 6 6 14 1,0000 +/- 0,0926 0,014545 +/- 0,009389 5,6 +/- 3,130495
IA_Scythes 19 18 28 0,9942 +/- 0,0193 0,014153 +/- 0,008033 5,02632 +/- 2,566254

IA_Germany 11 9 14 0,9167 +/- 0,0920 0,010738 +/- 0,006755 3,833333 +/- 2,125602
IA_Spain 23 10 17 0,8063 +/- 0,0785 0,007241 +/- 0,004489 2,854980 +/- 1,437117

Polymorphic 
sites



I.6. Fréquences des haplogroupes dans les populations anciennes

H HV I J K N T U4 U5a U5b U8 U_others V W X others Contexte_2
Yamnaya 24,4444444 0 2,22222222 2,22222222 4,44444444 2,22222222 24,4444444 6,66666667 17,7777778 0 0 4,44444444 0 6,66666667 2,22222222 2,22222222 BA
Catacombe 28 0 4 12 0 0 0 24 16 0 0 8 0 0 0 8 BA
BA_Balkans 20 10 10 0 10 0 10 0 20 0 0 10 0 10 0 0 BA
BA_Armenia 18,1818182 6,06060606 3,03030303 3,03030303 18,1818182 0 18,1818182 6,06060606 0 0 3,03030303 12,1212121 0 3,03030303 0 9,09090909 BA
BBC_Spain 35,2941177 0 0 0 29,4117647 0 5,88235294 0 0 17,6470588 0 0 0 0 5,88235294 5,88235294 BBC
BBC_German45,9016393 1,63934426 3,27868853 1,63934426 4,91803279 0 11,4754098 4,91803279 11,4754098 4,91803279 0 1,63934426 1,63934426 6,55737705 0 0 BBC
BBC_Great Bri5,55555556 0 0 0 33,3333333 5,55555556 22,2222222 0 11,1111111 5,55555556 0 0 0 5,55555556 5,55555556 5,55555556 BBC
EBA_Great Bri18,1818182 0 13,6363636 9,09090909 13,6363636 0 13,6363636 4,54545455 13,6363636 9,09090909 0 4,54545455 0 0 0 0 BA
EBA_Spain 25 3,57142857 0 21,4285714 21,4285714 0 3,57142857 0 0 17,8571429 0 0 3,57142857 0 3,57142857 0 BA
Unetice 20,19 1,92 13,46 5,7 8,65 0 8,65 1,92 13,46 2,88 2,88 7,69 2,88 4,8 4,8 0 BA
BA_Scandinav34,7826087 0 4,34782609 8,69565217 0 4,34782609 30,4347826 0 17,3913044 0 0 0 0 0 0 0 BA
CH_Balkans 20 6,66666667 0 13,3333333 33,3333333 6,66666667 6,66666667 6,66666667 0 6,66666667 0 0 0 0 0 0 CH
CH_Hungary 17,8571429 3,57142857 0 14,2857143 7,14285714 3,57142857 35,7142857 0 7,14285714 7,14285714 3,57142857 0 0 0 0 0 CH
CH_Iberia 22,2929936 3,18471338 0 15,9235669 24,2038217 0 8,28025478 1,91082803 2,5477707 11,4649682 0 1,27388535 3,82165605 0 4,45859873 0,63694268 CH
HGW 7,69230769 3,84615385 0 0 0 3,84615385 0 0 7,69230769 26,9230769 7,69230769 26,9230769 0 0 0 15,3846154 HG
HGCN 2,94117647 0 0 0 4,41176471 0 0 11,7647059 30,8823529 20,5882353 8,82352941 14,7058824 0 0 0 5,88235294 HG
HGS 22,22 0 0 0 0 0 0 0 22,22 55,55 0 0 0 0 0 0 HG
IA_Scythians 21,0526316 0 0 10,5263158 0 5,2631579 5,2631579 0 26,3157895 5,2631579 0 0 0 5,2631579 0 21,0526316 IA
IA_Germany 36,3636364 9,09090909 9,09090909 0 27,2727273 0 0 0 9,09090909 0 0 0 9,09090909 0 0 0 IA
IA_Spain 37,5 0 0 33,3333333 4,16666667 0 0 0 8,33333333 12,5 0 0 0 4,16666667 0 0 IA
UN 41,025641 0 5,12820513 7,69230769 20,5128205 0 7,69230769 5,12820513 7,69230769 0 0 0 5,12820513 0 0 0 UN
EN_TransD 17,3076923 1,92307692 0 11,5384615 20,1923077 6,73076923 25,9615385 0,96153846 0,96153846 0 0,96153846 2,88461539 5,76923077 1,92307692 2,88461539 0 Neo
EN/MN_Germ17,6470588 5,88235294 0 11,7647059 20,5882353 11,0294118 23,5294118 0 1,47058824 0,73529412 0 0,73529412 3,67647059 2,20588235 0,73529412 0 Neo
Cardial 28 0 0 8 24 16 8 0 0 0 0 0 4 0 12 0 Neo
Epicardial 30 3,33333333 1,66666667 8,33333333 20 0 10 0 1,66666667 5 0 15 0 0 5 0 Neo
MN_France 38,1578947 0 0 13,1578947 22,3684211 5,2631579 6,57894737 1,31578947 0 3,94736842 0 1,31578947 2,63157895 1,31578947 3,94736842 0 Neo
LN_Spain 17,8082192 2,73972603 1,36986301 8,21917808 21,9178082 0 13,6986301 2,73972603 0 16,4383562 0 2,73972603 2,73972603 1,36986301 8,21917808 0 Neo
MN_German22,8571429 2,85714286 0 11,4285714 20 3,80952381 13,3333333 0 1,90476191 6,66666667 1,90476191 3,80952381 1,90476191 4,76190476 4,76190476 0 Neo
Neo_Great Bri22,2222222 2,77777778 0 11,1111111 25 0 8,33333333 0 8,33333333 8,33333333 2,77777778 2,77777778 2,77777778 2,77777778 2,77777778 0 Neo
Corded_Ware20,6896552 1,72413793 1,72413793 10,3448276 17,2413793 0 15,5172414 6,89655172 6,89655172 6,89655172 0 5,17241379 0 1,72413793 5,17241379 0 Neo



I.7. Haplotypes partagés avec les populations anciennes
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CRS Hap_5 6 6 8 2 9 17 5 15 14 3 1 5 6 11 5 0 23 5 3 13 1 2 4 3 0 10 1 0 178
16069-16126 Hap_1 3 0 0 0 5 13 1 3 6 0 0 1 4 7 2 0 11 0 4 1 0 2 3 0 0 2 1 0 69
16224-16311 Hap_20 1 0 0 0 5 7 4 6 5 0 0 1 4 5 2 1 6 2 2 1 2 1 0 0 0 0 0 3 58
16093-16224-16311 Hap_21 1 0 0 0 5 12 0 5 1 0 0 1 9 6 5 1 15 3 0 0 1 1 2 0 0 0 0 0 68
16298 Hap_3 2 0 0 0 4 7 1 1 1 0 0 0 2 1 2 0 7 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 30
16093-16129 Hap_4 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3
16304 Hap_6 1 0 0 0 2 1 0 0 0 0 0 0 0 6 2 0 0 0 2 5 0 0 0 0 0 0 1 0 20
16129-16223-16391 Hap_8 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 3 0 0 0 0 0 0 6
16093-16224-16311-16319 Hap_11 3 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0 2 0 1 0 3 1 0 1 1 1 0 0 0 0 16
16293-16311 Hap_12 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 3
16126-16163-16186-16294 Hap_13 1 0 0 0 3 0 0 0 0 3 0 0 0 1 0 0 0 0 3 1 0 0 0 0 1 0 0 0 13
16356 Hap_15 2 0 3 0 1 0 0 0 0 1 6 0 1 0 0 1 2 0 1 1 0 0 0 1 0 0 0 0 20
16093 Hap_17 1 0 0 0 2 2 0 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 9
16362 Hap_18 2 0 0 0 0 0 1 0 0 2 5 0 0 0 0 2 0 0 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 15
16235-16291 Hap_7 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
16093-16136-16224-16234-16311 Hap_22 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
16192-16256-16291-16399 Hap_16 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
16093-16172-16224-16311 Hap_9 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
16192-16270-16293-16399 Hap_2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
16126-16294-16296-16301 Hap_19 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
16126-16186-16294 Hap_10 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
16086 - 16223 Hap_14 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
16069-16256-16270 Hap_23 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

N Ind Total 37 27 55 9 88 125 25 60 65 41 24 28 68 100 36 33 120 17 50 61 18 22 15 106 6 23 19 9 1287
N Ind Ht 6 11 2 37 60 12 32 28 9 12 8 28 39 20 6 65 10 20 25 4 10 11 7 1 13 3 3
N Ht inf 0 3 0 9 4 1 2 1 6 11 0 3 9 4 4 3 0 11 9 0 4 1 4 1 1 1 0
% inf/total 0 5,45455 0 10,2273 3,2 4 3,33333 1,53846 14,6341 45,8333 0 4,41176 9 11,1111 12,1212 2,5 0 22 14,7541 0 18,1818 6,66667 3,77358 16,6667 4,34783 5,26316 0
% Ht part 22,2222 20 22,2222 42,0455 48 48 53,3333 43,0769 21,9512 50 28,5714 41,1765 39 55,5556 18,1818 54,1667 58,8235 40 40,9836 22,2222 45,4545 73,3333 6,60377 16,6667 56,5217 15,7895 33,3333
% Ht non inf 22,2222 14,5455 22,2222 27,2727 39,2 40 48,3333 40 7,31707 4,16667 28,5714 33,8235 29 44,4444 6,06061 45,8333 58,8235 18 24,5902 22,2222 27,2727 60 2,83019 0 52,1739 10,5263 33,3333

Ht non inf 6 8 2 24 49 10 29 26 3 1 8 23 29 16 2 55 10 9 15 4 6 9 3 0 12 2 3



I.8. Table des FST avec les populations anciennes

Urville HGW HGCN HGS EN_TransD EN_MN_GermCardial Epicardial MN_France Yamnaya Catacombe CH_HungaryLN_Spain MN_GermanyNeo_GB BA_ArmeniaCH_Iberian BBC_Spain CWC BBC_GermanBBC_GB EBA_GB EBA_Spain Unetice BA_ScandinaIA_ScythiansIA_Germany IA_Spain
Urville 0 0.09721 0.10995 0.13953 0.03006 0.02402 0.02053 0.00215 0.00722 0.03731 0.04070 0.06322 0.00809 0.00797 -0.00076 -0.00156 0.00371 0.00288 0.00500 0.01713 0.00514 0.00238 0.00052 0.10778 0.10604 0.03154 0.03307 0.03935
HGW 0.09721 0 0.03103 0.05051 0.11035 0.11999 0.07860 0.10938 0.06774 0.05293 0.07418 0.13862 0.08371 0.07856 0.07285 0.09586 0.08023 0.09483 0.04954 0.03912 0.11490 0.04640 0.11150 0.18332 0.18664 0.04027 0.15820 0.02443
HGCN 0.10995 0.03103 0 -0.02339 0.14636 0.14994 0.11644 0.14013 0.10666 0.05566 0.08179 0.16107 0.10441 0.11000 0.08155 0.12627 0.10009 0.09832 0.07000 0.06667 0.12143 0.04679 0.11424 0.21863 0.21651 0.04756 0.13591 0.05247
HGS 0.13953 0.05051 -0.02339 0 0.14677 0.15368 0.17675 0.19307 0.14518 0.06283 0.14196 0.15337 0.11522 0.12099 0.10026 0.14303 0.12272 0.13789 0.08234 0.09432 0.12136 0.06310 0.13640 0.45004 0.23577 0.04248 0.21378 0.09783
EN_TransD 0.03006 0.11035 0.14636 0.14677 0 -0.00283 0.02885 0.02718 0.04110 0.04275 0.07954 0.00973 0.02184 0.00726 0.02534 0.02136 0.03008 0.03745 0.02116 0.04110 0.00282 0.03322 0.03262 0.13065 -0.01641 0.04441 0.08018 0.06594
EN_MN_Germany_Alsace 0.02402 0.11999 0.14994 0.15368 -0.00283 0 0.03123 0.02495 0.03868 0.05345 0.08197 0.01882 0.02495 0.00795 0.02696 0.02454 0.02991 0.03319 0.03017 0.04606 0.00129 0.03289 0.03050 0.11847 0.01387 0.05029 0.07363 0.06966
Cardial 0.02053 0.07860 0.11644 0.17675 0.02885 0.03123 0 0.01781 0.01251 0.02926 0.04710 0.06894 0.01611 0.00592 0.02415 0.00885 0.01661 0.01680 0.01074 0.01752 0.02135 0.01885 0.04024 0.11523 0.08505 0.01768 0.06311 0.02723
Epicardial 0.00215 0.10938 0.14013 0.19307 0.02718 0.02495 0.01781 0 0.04923 0.05631 0.10703 0.07758 0.00927 0.01327 0.01767 0.01866 0.01599 -0.00163 0.02914 0.04253 0.00466 0.04556 0.05880 0.18380 0.15253 0.07641 0.03474 0.07775
MN_France 0.00722 0.06774 0.10666 0.14518 0.04110 0.03868 0.01251 0.04923 0 0.04589 0.04518 0.07277 0.01678 0.01094 0.00942 0.01942 0.00727 0.02554 0.00878 0.01873 0.03720 0.01728 0.01392 0.06959 0.12280 0.03518 0.09234 0.01530
Yamnaya 0.03731 0.05293 0.05566 0.06283 0.04275 0.05345 0.02926 0.05631 0.04589 0 0.02584 0.02615 0.04293 0.03154 0.03100 0.03660 0.04175 0.04876 0.00466 0.00418 0.02781 -0.01133 0.04272 0.12627 0.02821 -0.00009 0.06517 0.02028
Catacombe 0.04070 0.07418 0.08179 0.14196 0.07954 0.08197 0.04710 0.10703 0.04518 0.02584 0 0.08735 0.07136 0.05614 0.06526 0.04465 0.05207 0.07882 0.02644 0.02077 0.08263 0.02198 0.04979 0.12612 0.15016 0.02379 0.11025 0.03083
CH_Hungary 0.06322 0.13862 0.16107 0.15337 0.00973 0.01882 0.06894 0.07758 0.07277 0.02615 0.08735 0 0.05414 0.02806 0.05727 0.04930 0.05760 0.08314 0.03430 0.04974 0.02976 0.02845 0.04695 0.23894 -0.01895 0.04248 0.12630 0.08322
LN_Spain 0.00809 0.08371 0.10441 0.11522 0.02184 0.02495 0.01611 0.00927 0.01678 0.04293 0.07136 0.05414 0 0.00053 -0.01108 0.01189 -0.00149 -0.01419 0.00246 0.02972 -0.01018 0.01425 0.00422 0.13239 0.07988 0.02953 0.03949 0.04096
MN_Germany 0.00797 0.07856 0.11000 0.12099 0.00726 0.00795 0.00592 0.01327 0.01094 0.03154 0.05614 0.02806 0.00053 0 0.00014 0.00747 0.00354 0.00564 0.00116 0.01793 -0.00102 0.01222 0.00583 0.08743 0.03982 0.02032 0.05433 0.03085
Neo_GB -0.00076 0.07285 0.08155 0.10026 0.02534 0.02696 0.02415 0.01767 0.00942 0.03100 0.06526 0.05727 -0.01108 0.00014 0 0.00931 -0.00644 -0.00876 -0.00516 0.01941 -0.00861 0.00323 -0.00077 0.15257 0.09859 0.02531 0.02895 0.03335
BA_Armenia -0.00156 0.09586 0.12627 0.14303 0.02136 0.02454 0.00885 0.01866 0.01942 0.03660 0.04465 0.04930 0.01189 0.00747 0.00931 0 0.01505 0.00962 0.00763 0.02672 0.00961 0.01752 0.01368 0.11779 0.06381 0.03906 0.04407 0.04455
CH_Iberian 0.00371 0.08023 0.10009 0.12272 0.03008 0.02991 0.01661 0.01599 0.00727 0.04175 0.05207 0.05760 -0.00149 0.00354 -0.00644 0.01505 0 -0.00254 0.00276 0.02260 0.01109 0.01002 -0.00720 0.08392 0.09915 0.03190 0.04661 0.02530
BBC_Spain 0.00288 0.09483 0.09832 0.13789 0.03745 0.03319 0.01680 -0.00163 0.02554 0.04876 0.07882 0.08314 -0.01419 0.00564 -0.00876 0.00962 -0.00254 0 0.01329 0.02750 -0.01787 0.01391 0.01846 0.21753 0.14077 0.03070 -0.00173 0.05350
CWC 0.00500 0.04954 0.07000 0.08234 0.02116 0.03017 0.01074 0.02914 0.00878 0.00466 0.02644 0.03430 0.00246 0.00116 -0.00516 0.00763 0.00276 0.01329 0 0.00274 0.01075 -0.00626 0.00283 0.10355 0.04425 0.00297 0.05899 0.01351
BBC_Germany 0.01713 0.03912 0.06667 0.09432 0.04110 0.04606 0.01752 0.04253 0.01873 0.00418 0.02077 0.04974 0.02972 0.01793 0.01941 0.02672 0.02260 0.02750 0.00274 0 0.03031 -0.00718 0.04584 0.05050 0.08055 -0.00035 0.07041 0.00693
BBC_GB 0.00514 0.11490 0.12143 0.12136 0.00282 0.00129 0.02135 0.00466 0.03720 0.02781 0.08263 0.02976 -0.01018 -0.00102 -0.00861 0.00961 0.01109 -0.01787 0.01075 0.03031 0 0.00516 0.02162 0.24569 0.03523 0.02025 0.00190 0.07128
EBA_GB 0.00238 0.04640 0.04679 0.06310 0.03322 0.03289 0.01885 0.04556 0.01728 -0.01133 0.02198 0.02845 0.01425 0.01222 0.00323 0.01752 0.01002 0.01391 -0.00626 -0.00718 0.00516 0 0.01349 0.14547 0.05910 -0.01037 0.03424 0.01232
EBA_Spain 0.00052 0.11150 0.11424 0.13640 0.03262 0.03050 0.04024 0.05880 0.01392 0.04272 0.04979 0.04695 0.00422 0.00583 -0.00077 0.01368 -0.00720 0.01846 0.00283 0.04584 0.02162 0.01349 0 0.24884 0.09455 0.02808 0.06146 0.04183
Unetice 0.39258 0.18332 0.21863 0.45004 0.13065 0.11847 0.11523 0.18380 0.06959 0.12627 0.12612 0.23894 0.13239 0.08743 0.15257 0.11779 0.08392 0.21753 0.10355 0.05050 0.24569 0.14547 0.24884 0 0.45902 0.17755 0.36975 0.08465
BA_Scandinavia 0.10604 0.18664 0.21651 0.23577 -0.01641 0.01387 0.08505 0.15253 0.12280 0.02821 0.15016 -0.01895 0.07988 0.03982 0.09859 0.06381 0.09915 0.14077 0.04425 0.08055 0.03523 0.05910 0.09455 0.45902 0 0.04039 0.18182 0.15208
IA_Scythians 0.03154 0.04027 0.04756 0.04248 0.04441 0.05029 0.01768 0.07641 0.03518 -0.00009 0.02379 0.04248 0.02953 0.02032 0.02531 0.03906 0.03190 0.03070 0.00297 -0.00035 0.02025 -0.01037 0.02808 0.17755 0.04039 0 0.07004 0.01927
IA_Germany 0.03307 0.15820 0.13591 0.21378 0.08018 0.07363 0.06311 0.03474 0.09234 0.06517 0.11025 0.12630 0.03949 0.05433 0.02895 0.04407 0.04661 -0.00173 0.05899 0.07041 0.00190 0.03424 0.06146 0.36975 0.18182 0.07004 0 0.12365
IA_Spain 0.03935 0.02443 0.05247 0.09783 0.06594 0.06966 0.02723 0.07775 0.01530 0.02028 0.03083 0.08322 0.04096 0.03085 0.03335 0.04455 0.02530 0.05350 0.01351 0.00693 0.07128 0.01232 0.04183 0.08465 0.15208 0.01927 0.12365 0

Urville HGW HGCN HGS EN_TransD EN_MN_Germany_ACardial Epicardial MN_France Yamnaya Catacombe CH_Hungary LN_Spain MN_Germany Neo_GB BA_Armenia CH_Iberian BBC_Spain CWC BBC_Germany BBC_GB EBA_GB EBA_Spain Unetice BA_Scandinavia IA_Scythians IA_Germany IA_Spain
Urville *
HGW 0.00000+-0.0000 *
HGCN 0.00000+-0.0000 0.02637+-0.0056 *
HGS 0.00098+-0.0010 0.08496+-0.0088 0.70898+-0.0162 *
EN_TransD 0.00488+-0.0020 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 *
EN_MN_Germ0.02344+-0.0052 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0030 0.64551+-0.0137 *
Cardial 0.06641+-0.0072 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03027+-0.0069 0.02930+-0.0050 *
Epicardial 0.02148+-0.0043 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.00684+-0.0027 0.11426+-0.0112 *
MN_France 0.15918+-0.0099 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.10156+-0.0097 0.00000+-0.0000 *
Yamnaya 0.00684+-0.0027 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.02637+-0.0054 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.02539+-0.0045 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
Catacombe 0.00781+-0.0028 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00391+-0.0019 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.04883+-0.0080 *
CH_Hungary0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.15137+-0.0100 0.08105+-0.0077 0.00195+-0.0014 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.04785+-0.0064 0.00098+-0.0010 *
LN_Spain 0.14746+-0.0103 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00879+-0.0025 0.00488+-0.0020 0.08789+-0.0103 0.15332+-0.0131 0.01660+-0.0039 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 *
MN_Germany0.13770+-0.0106 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.07520+-0.0089 0.06348+-0.0096 0.23242+-0.0131 0.05566+-0.0069 0.02539+-0.0058 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00977+-0.0033 0.38574+-0.0153 *
Neo_GB 0.42383+-0.0151 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.01172+-0.0033 0.02148+-0.0045 0.01172+-0.0036 0.05371+-0.0062 0.08789+-0.0097 0.13184+-0.0116 0.00977+-0.0029 0.00195+-0.0014 0.00195+-0.0014 0.94043+-0.0061 0.40039+-0.0154 *
BA_Armenia0.46387+-0.0162 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.03027+-0.0044 0.02246+-0.0044 0.19727+-0.0130 0.05859+-0.0070 0.02441+-0.0041 0.00488+-0.0020 0.00000+-0.0000 0.00781+-0.0024 0.12109+-0.0104 0.15918+-0.0111 0.17090+-0.0095 *
CH_Iberian 0.23926+-0.0128 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.08984+-0.0070 0.05469+-0.0057 0.08203+-0.0081 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.52637+-0.0161 0.17090+-0.0136 0.79688+-0.0088 0.05469+-0.0065 *
BBC_Spain 0.32910+-0.0137 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.03125+-0.0055 0.04883+-0.0078 0.16504+-0.0103 0.41602+-0.0164 0.07129+-0.0074 0.00781+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.00781+-0.0028 0.84863+-0.0134 0.25586+-0.0145 0.61914+-0.0163 0.20996+-0.0138 0.47461+-0.0134 *
CWC 0.22656+-0.0124 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00879+-0.0029 0.00098+-0.0010 0.16309+-0.0103 0.00586+-0.0026 0.08594+-0.0084 0.23047+-0.0125 0.02832+-0.0042 0.01172+-0.0033 0.29492+-0.0140 0.35742+-0.0136 0.67188+-0.0142 0.16797+-0.0093 0.26953+-0.0159 0.15723+-0.0112 *
BBC_German0.04395+-0.0066 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00781+-0.0028 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.05176+-0.0065 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.20508+-0.0149 0.03418+-0.0056 0.00391+-0.0019 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.03516+-0.0070 0.00781+-0.0028 0.00391+-0.0019 0.05566+-0.0078 0.26758+-0.0143 *
BBC_GB 0.28125+-0.0174 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00781+-0.0028 0.31934+-0.0114 0.37988+-0.0112 0.13965+-0.0133 0.30273+-0.0146 0.01172+-0.0030 0.05469+-0.0071 0.00000+-0.0000 0.09473+-0.0068 0.72168+-0.0133 0.44141+-0.0149 0.60938+-0.0156 0.18750+-0.0129 0.20410+-0.0123 0.73340+-0.0145 0.20020+-0.0127 0.02832+-0.0049 *
EBA_GB 0.34473+-0.0137 0.01172+-0.0033 0.00879+-0.0029 0.05469+-0.0072 0.01953+-0.0039 0.03320+-0.0069 0.11328+-0.0101 0.01465+-0.0044 0.06641+-0.0081 0.79590+-0.0130 0.11230+-0.0082 0.07520+-0.0074 0.13086+-0.0116 0.12109+-0.0097 0.33105+-0.0128 0.10938+-0.0115 0.17480+-0.0124 0.22461+-0.0155 0.62598+-0.0158 0.70410+-0.0141 0.33789+-0.0178 *
EBA_Spain 0.37891+-0.0160 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.01270+-0.0044 0.06641+-0.0075 0.04688+-0.0067 0.04102+-0.0061 0.01855+-0.0041 0.15723+-0.0113 0.02246+-0.0044 0.03613+-0.0057 0.03320+-0.0043 0.32031+-0.0149 0.27832+-0.0131 0.41211+-0.0147 0.16895+-0.0126 0.58691+-0.0153 0.20703+-0.0152 0.37012+-0.0162 0.01660+-0.0037 0.16797+-0.0148 0.23828+-0.0111 *
Unetice 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
BA_Scandina0.01465+-0.0037 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.53125+-0.0131 0.29883+-0.0147 0.03711+-0.0050 0.00391+-0.0019 0.00586+-0.0022 0.19922+-0.0118 0.01172+-0.0033 0.61426+-0.0148 0.04785+-0.0077 0.12012+-0.0101 0.03906+-0.0066 0.03906+-0.0058 0.02051+-0.0045 0.01367+-0.0037 0.08984+-0.0097 0.04395+-0.0073 0.21973+-0.0119 0.09082+-0.0097 0.03906+-0.0068 0.00000+-0.0000 *
IA_Scythians0.03125+-0.0067 0.03223+-0.0051 0.01660+-0.0034 0.08496+-0.0105 0.00879+-0.0032 0.01367+-0.0031 0.12598+-0.0093 0.00195+-0.0014 0.01367+-0.0039 0.41406+-0.0145 0.09863+-0.0088 0.01953+-0.0046 0.03320+-0.0047 0.06055+-0.0066 0.06738+-0.0074 0.00977+-0.0038 0.02734+-0.0049 0.06445+-0.0083 0.35156+-0.0125 0.43359+-0.0148 0.15918+-0.0105 0.67188+-0.0195 0.11914+-0.0074 0.00000+-0.0000 0.13672+-0.0106 *
IA_Germany 0.11719+-0.0123 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00488+-0.0020 0.01758+-0.0039 0.02930+-0.0052 0.03906+-0.0066 0.11719+-0.0086 0.00293+-0.0016 0.02344+-0.0054 0.00977+-0.0033 0.00195+-0.0014 0.07129+-0.0081 0.03906+-0.0072 0.14941+-0.0089 0.06641+-0.0078 0.05664+-0.0079 0.44043+-0.0153 0.02246+-0.0042 0.01758+-0.0039 0.38574+-0.0183 0.13184+-0.0119 0.06152+-0.0074 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.03125+-0.0048 *
IA_Spain 0.01172+-0.0027 0.07617+-0.0088 0.00781+-0.0024 0.03320+-0.0059 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.04883+-0.0064 0.00000+-0.0000 0.08984+-0.0103 0.06738+-0.0100 0.05176+-0.0058 0.00098+-0.0010 0.00781+-0.0024 0.01172+-0.0033 0.04004+-0.0059 0.00195+-0.0014 0.03711+-0.0056 0.02734+-0.0043 0.11621+-0.0115 0.21094+-0.0161 0.00293+-0.0016 0.20020+-0.0110 0.07617+-0.0061 0.00098+-0.0010 0.01758+-0.0039 0.13281+-0.0113 0.00586+-0.0022 *
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Population N References
Albania 84 [1, 2] 

Armenia 233 [3, 4]
Austria 371 [5, 6]

Azerbaidjan 87 [3, 4] 
Basque 211 [3, 7]
Belarus 260 [8]
Bosnia 137 [9]

Bulgaria 1308 [10, 11]
Czech Republic 245 [12, 13]

Britain 96 [14]
Estonia 48 [15, 16]
Finland 603 [17, 18]

Germany 1028 [19-25]

667 [2, 26-28]

Hungaria 377 [29-31]
Iceland 430 [16, 32]
Irland 298 [33]

Italia (Italia + Sardaigne) 1629 [34-43]
Latvia 299 [44]

Lithuania 180 [45]
Macedonia 230 [2, 46]

Norway 397 [47, 48]
Poland 804 [49, 50]

Portugal 299 [51]

441 [2]

Russia 527
[4, 49, 50, 52-55]

Russia Caucasus 300
Scotland 1675 [48]
Slovakia 565 [54, 56]
Slovenia 231 [9, 57]

Spain 1565 [58-64]
Sweden 60 [15, 16, 65]

Switzerland 227 [66, 67]
France

Bearn 81 [68]
Bretagne 58 [69]
Calvados 46 [68]
Finistere 120 [68]
Herault 85 [68]

Loire-Atlantique 75 [68]
Maine et Loire 54 [68]

Morbihan 41 [68]
Normandie 38 [69]
Pyrenees 69 [69]

Rhone 46 [68]
Sarthe 36 [68]

Somme 79 [68]
Var 37 [68]

Vendee 80 [68]
Vienne 44 [68]

Greece (Greece + Cyprus + 
Crete)

Romania (Romania + 
TransSylvania)
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Population H HV I J K N T U4 U5 U_others V W X others
Albania 50,000 7,143 0,000 11,905 0,000 11,905 0,000 0,000 0,000 19,048 0,000 0,000 0,000 0,000
Austria 43,590 2,564 0,733 8,425 8,425 0,733 13,187 4,762 9,158 5,128 0,000 1,465 1,465 0,366
Belarus 37,079 4,120 2,622 8,989 3,745 3,371 7,491 3,745 11,985 4,494 5,243 3,371 1,124 2,622
Bosnia 47,917 2,083 2,778 6,944 4,167 0,694 4,861 5,556 11,806 2,083 6,250 1,389 1,389 2,083

Bulgaria 41,988 6,667 1,170 7,836 5,848 1,754 10,643 3,860 6,667 5,614 1,520 2,807 2,105 1,520
Czech_R 44,134 1,676 2,793 11,732 3,911 1,676 12,291 2,793 7,821 3,911 2,235 0,559 1,676 2,793
Georgia 20,313 0,000 3,125 3,125 12,500 0,000 21,875 7,813 6,250 7,813 0,000 7,813 4,688 4,688

Germany 45,351 1,794 3,100 10,114 5,546 0,163 10,930 2,936 7,178 2,936 2,610 1,794 1,468 4,078
Hungaria 37,940 2,010 2,010 8,543 6,030 4,523 11,558 3,015 7,286 3,769 4,523 4,774 0,503 3,518

Macedonia 46,725 5,677 1,310 6,550 4,367 2,620 8,297 1,747 6,987 8,734 0,000 3,493 2,620 0,873
Romania 41,905 7,619 0,000 22,857 0,000 8,571 0,000 0,000 0,000 17,143 0,000 0,000 0,000 1,905
Slovakia 43,501 3,293 2,946 8,666 3,813 0,693 9,532 5,546 10,919 3,293 1,213 2,080 1,213 3,293
Slovenia 47,115 0,000 1,923 9,615 3,846 0,000 5,769 5,769 10,577 2,885 6,731 4,808 0,962 0,000
Vienne 45,455 4,545 0,000 11,364 13,636 2,273 0,000 0,000 4,545 9,091 2,273 2,273 0,000 4,545
Vendee 57,500 6,250 2,500 7,500 7,500 0,000 5,000 2,500 2,500 3,750 3,750 0,000 0,000 1,250
Calvados 45,652 2,174 4,348 10,870 13,043 0,000 2,174 2,174 8,696 2,174 4,348 4,348 0,000 0,000

Rhone 32,609 10,870 2,174 13,043 13,043 4,348 0,000 2,174 4,348 0,000 6,522 0,000 2,174 8,696
Herault 35,294 4,706 1,176 8,235 5,882 1,176 15,294 2,353 14,118 2,353 2,353 2,353 1,176 3,529
Somme 35,443 6,329 1,266 8,861 11,392 5,063 12,658 1,266 7,595 1,266 3,797 1,266 1,266 2,532

Maine et Loire 50,909 10,909 1,818 5,455 1,818 0,000 16,364 0,000 1,818 5,455 3,636 0,000 1,818 0,000
Sarthe 47,222 2,778 0,000 5,556 13,889 2,778 8,333 11,111 5,556 2,778 0,000 0,000 0,000 0,000

Pyrenees-Atlantiques 58,025 1,235 0,000 17,284 3,704 0,000 3,704 6,173 2,469 0,000 4,938 0,000 2,469 0,000
Loire-Atlantique 53,333 4,000 2,667 2,667 5,333 0,000 6,667 4,000 6,667 8,000 2,667 2,667 1,333 0,000

Finistere 35,000 2,500 4,167 9,167 8,333 0,833 6,667 1,667 15,000 5,000 5,833 5,833 0,000 0,000
Morbihan 53,659 2,439 0,000 4,878 17,073 0,000 7,317 2,439 2,439 7,317 0,000 2,439 0,000 0,000

Ireland 44,333 1,333 3,000 10,667 12,000 0,000 7,333 1,333 8,333 2,667 5,667 2,333 0,667 0,333
England 42,000 1,000 12,000 12,000 10,000 0,000 8,000 6,000 4,000 0,000 3,000 1,000 1,000 0,000
Finland 40,299 1,493 2,985 4,478 4,146 0,498 3,648 0,663 8,126 18,905 3,648 6,965 1,493 2,653
Latvia 44,482 2,341 4,348 6,355 3,010 0,000 9,365 9,365 9,030 4,013 3,010 4,013 0,334 0,334

Norway 39,189 0,000 4,054 10,811 4,054 1,351 12,162 0,000 6,757 16,216 0,000 2,703 1,351 1,351
Poland 43,596 1,175 1,645 7,756 3,878 0,940 10,106 5,523 10,458 2,820 4,818 3,643 1,880 1,763
Basque 56,872 0,000 0,474 5,687 4,265 0,000 4,265 0,474 10,427 4,265 9,479 0,000 1,896 1,896
Greece 42,899 5,325 2,367 9,763 4,734 2,071 7,988 4,142 4,438 7,101 0,592 2,367 3,550 2,663

Italy 39,474 7,018 1,072 7,407 8,285 2,242 13,158 1,267 4,386 6,530 2,827 1,462 2,534 2,339
Portugal 50,836 0,000 1,338 6,355 6,355 0,669 9,699 1,672 4,013 3,679 2,676 3,010 1,672 8,027

Spain 40,413 4,916 1,868 6,981 5,998 0,787 8,260 1,672 9,243 4,818 8,456 1,082 1,082 4,425
UN 41,026 0,000 5,128 7,692 20,513 0,000 7,692 5,128 7,692 0,000 5,692 0,000 0,000 0,000



I.11. Table des FST avec les populations modernes
UN Albania Armenia Austria Azerbaidjan Basque Belarus Bosnia Bulgaria Corsica Greece Czech_R Fr_Bretagne Fr_Normandie Fr_Pyrenees Fr_Var England Estonia Finland Germany Hungaria Iceland Ireland Italia Latvia Lithuania Macedonia Norway Poland Portugal Fr_Bearn Fr_Calvados Fr_Finistere Fr_Herault Fr_Loire_Atlantique Fr_Maine_et_Loire Fr_Morbihan Fr_Rhone Fr_Sarthe Fr_Somme Fr_Vendee Fr_Vienne Romania European_Russia Caucasus_Russia Scotland Slovakia Slovenia Spain Sweden Switzerland

UN 0 0.01070 0.01322 0.01166 0.01228 0.02995 0.01252 0.01227 0.00947 0.02103 0.00852 0.00614 0.01221 0.01465 0.01198 0.02504 0.00338 0.02343 0.03334 0.01112 0.00835 0.01427 0.00309 0.01101 0.01914 0.01530 0.01158 0.01346 0.01197 0.01731 0.03291 0.00752 0.00867 0.01854 0.01185 0.02198 0.00221 0.00908 -0.00211 0.00385 0.01581 0.00901 0.00878 0.01362 0.01314 0.00982 0.01334 0.01313 0.00941 0.03007 0.01285
Albania 0.01070 0 0.00540 0.00486 0.00506 0.00855 0.00034 -0.00193 0.00076 0.00561 0.00336 0.00393 0.00136 0.00027 0.01026 0.00141 0.00368 0.00083 0.01278 0.00262 0.00500 0.01108 0.00417 0.00355 0.00709 0.00245 0.00056 0.00264 0.00000 0.00593 0.01612 0.00106 0.00025 0.00390 0.00267 0.00921 0.00581 0.00285 0.00215 0.00521 0.00172 0.00856 0.00764 0.00188 0.00269 0.00532 0.00083 0.00221 0.00113 0.01320 0.00496
Armenia 0.01322 0.00540 0 0.00666 0.00456 0.02079 0.00671 0.00917 0.00414 0.01032 0.00216 0.00730 0.00409 0.00197 0.00452 0.01036 0.00907 0.00128 0.02512 0.00797 0.00840 0.01454 0.00971 0.00506 0.01022 0.00401 0.00264 0.00996 0.00854 0.00413 0.01463 0.00530 0.01059 0.00850 0.00490 0.00617 0.00218 0.00612 0.00360 0.00130 0.00452 0.00809 0.00811 0.00881 0.00825 0.00929 0.00705 0.00886 0.00931 0.02428 0.00696
Austria 0.01166 0.00486 0.00666 0 0.00734 0.01611 0.00720 0.00241 0.00128 0.00920 0.00265 0.00486 -0.00093 -0.00313 0.00033 0.00821 0.00565 0.00029 0.02172 0.00184 0.00414 0.01078 0.00467 0.00260 0.00643 0.00196 0.00170 0.00351 0.00321 0.00661 0.01389 0.00525 0.00534 0.00352 0.00526 0.00313 0.00076 0.00786 0.00207 0.00208 0.00158 0.00503 0.00621 0.00214 0.01130 0.00452 0.00283 0.00093 0.00474 0.01717 0.00156
Azerbaidjan 0.01228 0.00506 0.00456 0.00734 0 0.01701 0.00472 0.00525 0.00503 0.01377 0.00489 0.00324 0.00491 -0.00216 0.00845 0.00265 0.00677 0.00127 0.02809 0.00635 0.00494 0.01330 0.00858 0.00544 0.00941 0.00519 0.00514 0.00785 0.00493 0.00867 0.01536 0.00622 0.00768 0.00561 0.00666 0.00056 0.00640 0.00750 0.00296 0.00645 0.00595 0.01073 0.00997 0.00596 0.00362 0.00888 0.00565 0.00581 0.00764 0.01488 0.00614
Basque 0.02995 0.00855 0.02079 0.01611 0.01701 0 0.01113 0.00824 0.01184 0.01497 0.01426 0.01715 0.01619 0.01400 0.02434 0.00242 0.01344 0.01678 0.02214 0.00964 0.01371 0.02149 0.01054 0.01059 0.01751 0.01142 0.01504 0.01240 0.00899 0.01672 0.02127 0.01316 0.01017 0.02069 0.00925 0.01615 0.01724 0.01440 0.01503 0.02351 0.00571 0.01869 0.01933 0.01078 0.01360 0.01335 0.01028 0.01154 0.00471 0.02169 0.01621
Belarus 0.01252 0.00034 0.00671 0.00720 0.00472 0.01113 0 0.00182 0.00373 0.01036 0.00464 0.00289 0.00425 0.00290 0.00934 0.00216 0.00433 0.00018 0.01626 0.00358 0.00320 0.00842 0.00532 0.00467 0.00582 0.00126 0.00354 0.00216 0.00099 0.00624 0.01478 -0.00059 0.00167 0.00202 0.00390 0.00521 0.01006 0.00236 0.00214 0.00578 0.00382 0.00831 0.00613 0.00172 0.00466 0.00385 0.00064 0.00352 0.00288 0.01307 0.00498
Bosnia 0.01227 -0.00193 0.00917 0.00241 0.00525 0.00824 0.00182 0 0.00182 0.00773 0.00408 0.00440 0.00022 -0.00085 0.00753 0.00061 0.00363 0.00025 0.01699 0.00141 0.00289 0.01030 0.00196 0.00372 0.00219 0.00153 0.00229 0.00176 -0.00014 0.00780 0.01659 0.00063 -0.00051 0.00230 0.00253 0.00727 0.00324 0.00598 -0.00021 0.00543 0.00135 0.00253 0.00700 -0.00004 0.00682 0.00426 -0.00065 -0.00057 0.00096 0.00743 0.00270
Bulgaria 0.00947 0.00076 0.00414 0.00128 0.00503 0.01184 0.00373 0.00182 0 0.00642 0.00101 0.00526 -0.00001 -0.00196 0.00198 0.00448 0.00500 -0.00094 0.01863 0.00163 0.00327 0.01085 0.00358 0.00176 0.00507 0.00065 -0.00081 0.00408 0.00205 0.00306 0.01118 0.00223 0.00444 0.00347 0.00290 0.00170 0.00063 0.00324 0.00099 0.00050 -0.00015 0.00403 0.00490 0.00229 0.00788 0.00412 0.00176 0.00112 0.00290 0.01636 0.00175
Corsica 0.02103 0.00561 0.01032 0.00920 0.01377 0.01497 0.01036 0.00773 0.00642 0 0.00771 0.01261 0.01257 0.00381 0.00814 0.00472 0.01082 0.00676 0.02424 0.00613 0.01049 0.01837 0.00980 0.00689 0.01296 0.00746 0.00602 0.01110 0.00715 0.00959 0.02237 0.00864 0.01047 0.01113 0.00957 0.00771 0.00352 0.00821 0.00546 0.01039 0.00159 0.00850 0.01249 0.00940 0.01446 0.01202 0.00735 0.00519 0.00725 0.02442 0.00782
Greece 0.00852 0.00336 0.00216 0.00265 0.00489 0.01426 0.00464 0.00408 0.00101 0.00771 0 0.00487 0.00116 0.00006 0.00125 0.00720 0.00477 0.00186 0.02345 0.00298 0.00340 0.00940 0.00370 0.00119 0.00683 0.00282 0.00070 0.00531 0.00413 0.00288 0.01307 0.00283 0.00540 0.00424 0.00387 0.00211 0.00100 0.00350 0.00099 -0.00113 0.00154 0.00353 0.00405 0.00423 0.00621 0.00434 0.00318 0.00313 0.00441 0.02152 0.00216
Czech_R 0.00614 0.00393 0.00730 0.00486 0.00324 0.01715 0.00289 0.00440 0.00526 0.01261 0.00487 0 -0.00002 0.00077 0.00212 0.00359 0.00124 0.00397 0.02969 0.00388 0.00135 0.00429 0.00556 0.00409 0.00906 0.00468 0.00503 0.00151 0.00361 0.00887 0.01182 0.00093 0.00463 -0.00000 0.00803 0.00096 0.00647 0.00561 0.00012 0.00135 0.00565 0.00874 0.00599 0.00351 0.00716 0.00201 0.00324 0.00379 0.00785 0.01716 0.00176
Fr_Bretagne 0.01221 0.00136 0.00409 -0.00093 0.00491 0.01619 0.00425 0.00022 -0.00001 0.01257 0.00116 -0.00002 0 -0.00328 -0.00195 0.00996 -0.00061 0.00470 0.01978 0.00156 0.00145 0.00267 0.00054 -0.00055 0.00597 0.00282 0.00082 0.00059 0.00285 0.00541 0.01858 -0.00253 0.00166 -0.00020 0.00644 0.00638 0.00035 0.00713 -0.00329 -0.00379 0.00538 0.00468 0.00211 0.00119 0.00666 0.00059 0.00138 0.00039 0.00115 0.01609 0.00032
Fr_Normandie 0.01465 0.00027 0.00197 -0.00313 -0.00216 0.01400 0.00290 -0.00085 -0.00196 0.00381 0.00006 0.00077 -0.00328 0 -0.00141 -0.00089 0.00381 -0.00857 0.01346 -0.00198 -0.00022 0.00808 0.00311 -0.00115 -0.00038 -0.00102 -0.00157 0.00312 -0.00208 0.00264 0.02479 0.00268 0.00018 -0.00307 0.00127 0.00028 -0.00551 0.01028 -0.00478 0.00182 0.00069 0.00752 0.00515 -0.00295 0.00295 0.00479 -0.00116 -0.00532 0.00124 0.01462 0.00090
Fr_Pyrenees 0.01198 0.01026 0.00452 0.00033 0.00845 0.02434 0.00934 0.00753 0.00198 0.00814 0.00125 0.00212 -0.00195 -0.00141 0 0.01152 0.00375 0.00779 0.02885 0.00329 0.00296 0.00730 0.00326 0.00121 0.00756 0.00523 0.00133 0.00798 0.00624 0.00466 0.02260 0.00185 0.00758 0.00248 0.00846 0.00446 -0.00519 0.00807 0.00145 -0.00458 0.00502 0.00549 0.00167 0.00603 0.01185 0.00398 0.00470 0.00158 0.00540 0.02534 0.00143
Fr_Var 0.02504 0.00141 0.01036 0.00821 0.00265 0.00242 0.00216 0.00061 0.00448 0.00472 0.00720 0.00359 0.00996 -0.00089 0.01152 0 0.00729 0.00464 0.01825 0.00153 0.00318 0.01425 0.00550 0.00436 0.01015 0.00387 0.00581 0.00481 -0.00005 0.01053 0.02325 0.00829 0.00154 0.00392 0.00302 0.00369 0.01040 0.00959 0.00460 0.01239 0.00255 0.01532 0.00847 0.00212 0.00608 0.00865 0.00245 -0.00068 0.00017 0.00758 0.00678
England 0.00338 0.00368 0.00907 0.00565 0.00677 0.01344 0.00433 0.00363 0.00500 0.01082 0.00477 0.00124 -0.00061 0.00381 0.00375 0.00729 0 0.00898 0.02747 0.00365 0.00291 0.00241 -0.00009 0.00366 0.00949 0.00570 0.00699 0.00169 0.00498 0.01067 0.01369 -0.00171 0.00380 0.00572 0.00500 0.00542 0.00258 0.00460 -0.00161 0.00181 0.00317 0.00548 0.00697 0.00565 0.00706 0.00114 0.00359 0.00516 0.00411 0.02010 0.00317
Estonia 0.02343 0.00083 0.00128 0.00029 0.00127 0.01678 0.00018 0.00025 -0.00094 0.00676 0.00186 0.00397 0.00470 -0.00857 0.00779 0.00464 0.00898 0 0.00756 0.00039 0.00372 0.01482 0.00817 0.00223 -0.00285 -0.00521 -0.00140 0.00364 -0.00138 0.00013 0.01729 0.01027 0.00371 0.00049 -0.00136 0.00291 0.00749 0.00924 0.00173 0.00694 0.00188 0.01421 0.00849 -0.00234 0.00382 0.00642 -0.00186 -0.00066 0.00331 0.01540 0.00350
Finland 0.03334 0.01278 0.02512 0.02172 0.02809 0.02214 0.01626 0.01699 0.01863 0.02424 0.02345 0.02969 0.01978 0.01346 0.02885 0.01825 0.02747 0.00756 0 0.02276 0.02716 0.03587 0.02568 0.02480 0.02188 0.01563 0.01806 0.02380 0.01851 0.02049 0.03720 0.01916 0.01717 0.02107 0.01589 0.02977 0.02375 0.01776 0.02472 0.02329 0.01918 0.02493 0.02720 0.01611 0.02220 0.02709 0.01872 0.01844 0.01718 0.01602 0.02786
Germany 0.01112 0.00262 0.00797 0.00184 0.00635 0.00964 0.00358 0.00141 0.00163 0.00613 0.00298 0.00388 0.00156 -0.00198 0.00329 0.00153 0.00365 0.00039 0.02276 0 0.00121 0.00926 0.00264 0.00125 0.00587 0.00106 0.00194 0.00179 0.00053 0.00543 0.01087 0.00449 0.00282 0.00167 0.00485 0.00007 0.00331 0.00564 0.00028 0.00345 -0.00026 0.00690 0.00642 0.00103 0.00868 0.00289 0.00087 -0.00014 0.00238 0.01740 0.00037
Hungaria 0.00835 0.00500 0.00840 0.00414 0.00494 0.01371 0.00320 0.00289 0.00327 0.01049 0.00340 0.00135 0.00145 -0.00022 0.00296 0.00318 0.00291 0.00372 0.02716 0.00121 0 0.00727 0.00220 0.00115 0.00628 0.00451 0.00287 0.00230 0.00170 0.00661 0.01577 0.00269 0.00233 -0.00082 0.00753 0.00229 0.00436 0.00669 -0.00005 0.00187 0.00359 0.00849 0.00420 0.00220 0.00859 0.00240 0.00189 0.00140 0.00371 0.01951 0.00071
Iceland 0.01427 0.01108 0.01454 0.01078 0.01330 0.02149 0.00842 0.01030 0.01085 0.01837 0.00940 0.00429 0.00267 0.00808 0.00730 0.01425 0.00241 0.01482 0.03587 0.00926 0.00727 0 0.00792 0.00827 0.01239 0.01086 0.01223 0.00639 0.01025 0.01522 0.02174 0.00328 0.01089 0.00746 0.01249 0.00901 0.01194 0.01389 0.00566 0.00568 0.01169 0.01295 0.01147 0.00955 0.01148 0.00516 0.00795 0.01014 0.01182 0.03030 0.00827
Ireland 0.00309 0.00417 0.00971 0.00467 0.00858 0.01054 0.00532 0.00196 0.00358 0.00980 0.00370 0.00556 0.00054 0.00311 0.00326 0.00550 -0.00009 0.00817 0.02568 0.00264 0.00220 0.00792 0 0.00270 0.00846 0.00573 0.00540 0.00359 0.00419 0.00770 0.01398 0.00048 -0.00000 0.00626 0.00257 0.00570 -0.00119 0.00316 -0.00064 0.00154 0.00001 0.00201 0.00566 0.00489 0.00853 0.00282 0.00349 0.00341 0.00198 0.01876 0.00400
Italia 0.01101 0.00355 0.00506 0.00260 0.00544 0.01059 0.00467 0.00372 0.00176 0.00689 0.00119 0.00409 -0.00055 -0.00115 0.00121 0.00436 0.00366 0.00223 0.02480 0.00125 0.00115 0.00827 0.00270 0 0.00726 0.00327 0.00124 0.00356 0.00285 0.00313 0.01168 0.00329 0.00428 0.00226 0.00519 0.00058 0.00216 0.00475 0.00141 0.00054 0.00056 0.00618 0.00505 0.00270 0.00790 0.00312 0.00253 0.00158 0.00284 0.02117 0.00119
Latvia 0.01914 0.00709 0.01022 0.00643 0.00941 0.01751 0.00582 0.00219 0.00507 0.01296 0.00683 0.00906 0.00597 -0.00038 0.00756 0.01015 0.00949 -0.00285 0.02188 0.00587 0.00628 0.01239 0.00846 0.00726 0 0.00290 0.00526 0.00844 0.00451 0.00700 0.02310 0.00616 0.00656 0.00491 0.00248 0.00931 0.00554 0.01411 0.00112 0.00827 0.00660 0.00873 0.01116 0.00418 0.00943 0.00879 0.00196 0.00402 0.00768 0.02156 0.00720
Lithuania 0.01530 0.00245 0.00401 0.00196 0.00519 0.01142 0.00126 0.00153 0.00065 0.00746 0.00282 0.00468 0.00282 -0.00102 0.00523 0.00387 0.00570 -0.00521 0.01563 0.00106 0.00451 0.01086 0.00573 0.00327 0.00290 0 0.00022 0.00253 0.00056 0.00461 0.00966 0.00450 0.00542 0.00449 0.00012 0.00120 0.00491 0.00585 0.00075 0.00486 -0.00011 0.00807 0.00784 0.00082 0.00802 0.00459 0.00018 0.00172 0.00293 0.01384 0.00193
Macedonia 0.01158 0.00056 0.00264 0.00170 0.00514 0.01504 0.00354 0.00229 -0.00081 0.00602 0.00070 0.00503 0.00082 -0.00157 0.00133 0.00581 0.00699 -0.00140 0.01806 0.00194 0.00287 0.01223 0.00540 0.00124 0.00526 0.00022 0 0.00500 0.00199 0.00231 0.01511 0.00314 0.00544 0.00232 0.00489 0.00324 0.00194 0.00444 0.00191 -0.00111 0.00189 0.00645 0.00377 0.00240 0.00874 0.00508 0.00194 0.00089 0.00306 0.01715 0.00128
Norway 0.01346 0.00264 0.00996 0.00351 0.00785 0.01240 0.00216 0.00176 0.00408 0.01110 0.00531 0.00151 0.00059 0.00312 0.00798 0.00481 0.00169 0.00364 0.02380 0.00179 0.00230 0.00639 0.00359 0.00356 0.00844 0.00253 0.00500 0 0.00179 0.01031 0.01060 0.00133 0.00304 0.00197 0.00795 0.00379 0.00968 0.00639 0.00239 0.00488 0.00279 0.00907 0.00737 0.00173 0.00935 0.00088 0.00121 0.00311 0.00438 0.01664 0.00109
Poland 0.01197 0.00000 0.00854 0.00321 0.00493 0.00899 0.00099 -0.00014 0.00205 0.00715 0.00413 0.00361 0.00285 -0.00208 0.00624 -0.00005 0.00498 -0.00138 0.01851 0.00053 0.00170 0.01025 0.00419 0.00285 0.00451 0.00056 0.00199 0.00179 0 0.00591 0.01263 0.00325 0.00153 0.00109 0.00391 0.00228 0.00582 0.00560 0.00127 0.00570 0.00130 0.00847 0.00729 0.00006 0.00612 0.00406 0.00006 -0.00002 0.00271 0.01430 0.00244
Portugal 0.01731 0.00593 0.00413 0.00661 0.00867 0.01672 0.00624 0.00780 0.00306 0.00959 0.00288 0.00887 0.00541 0.00264 0.00466 0.01053 0.01067 0.00013 0.02049 0.00543 0.00661 0.01522 0.00770 0.00313 0.00700 0.00461 0.00231 0.01031 0.00591 0 0.01703 0.00935 0.00665 0.00652 0.00495 0.00712 0.00607 0.00322 0.00528 0.00363 0.00395 0.01042 0.00748 0.00583 0.00953 0.00758 0.00439 0.00562 0.00486 0.02575 0.00779
Fr_Bearn 0.03291 0.01612 0.01463 0.01389 0.01536 0.02127 0.01478 0.01659 0.01118 0.02237 0.01307 0.01182 0.01858 0.02479 0.02260 0.02325 0.01369 0.01729 0.03720 0.01087 0.01577 0.02174 0.01398 0.01168 0.02310 0.00966 0.01511 0.01060 0.01263 0.01703 0 0.02277 0.01972 0.02426 0.01920 0.01406 0.02535 0.00978 0.02126 0.02169 0.00903 0.02441 0.01901 0.01369 0.01928 0.01012 0.01357 0.01773 0.01171 0.03271 0.01143
Fr_Calvados 0.00752 0.00106 0.00530 0.00525 0.00622 0.01316 -0.00059 0.00063 0.00223 0.00864 0.00283 0.00093 -0.00253 0.00268 0.00185 0.00829 -0.00171 0.01027 0.01916 0.00449 0.00269 0.00328 0.00048 0.00329 0.00616 0.00450 0.00314 0.00133 0.00325 0.00935 0.02277 0 0.00294 0.00576 0.00352 0.01373 -0.00156 -0.00189 -0.00359 -0.00020 0.00138 -0.00906 -0.00121 0.00482 0.00625 -0.00029 0.00080 0.00314 0.00138 0.01983 0.00370
Fr_Finistere 0.00867 0.00025 0.01059 0.00534 0.00768 0.01017 0.00167 -0.00051 0.00444 0.01047 0.00540 0.00463 0.00166 0.00018 0.00758 0.00154 0.00380 0.00371 0.01717 0.00282 0.00233 0.01089 -0.00000 0.00428 0.00656 0.00542 0.00544 0.00304 0.00153 0.00665 0.01972 0.00294 0 0.00047 0.00300 0.01028 0.00407 0.00335 0.00119 0.00584 0.00416 0.00645 0.00601 0.00200 0.00572 0.00475 0.00146 0.00175 0.00138 0.01213 0.00628
Fr_Herault 0.01854 0.00390 0.00850 0.00352 0.00561 0.02069 0.00202 0.00230 0.00347 0.01113 0.00424 -0.00000 -0.00020 -0.00307 0.00248 0.00392 0.00572 0.00049 0.02107 0.00167 -0.00082 0.00746 0.00626 0.00226 0.00491 0.00449 0.00232 0.00197 0.00109 0.00652 0.02426 0.00576 0.00047 0 0.01207 0.00668 0.00934 0.01044 0.00338 0.00155 0.01078 0.01583 0.00350 0.00007 0.00758 0.00298 0.00071 -0.00061 0.00548 0.01743 0.00116
Fr_Loire_Atlantique 0.01185 0.00267 0.00490 0.00526 0.00666 0.00925 0.00390 0.00253 0.00290 0.00957 0.00387 0.00803 0.00644 0.00127 0.00846 0.00302 0.00500 -0.00136 0.01589 0.00485 0.00753 0.01249 0.00257 0.00519 0.00248 0.00012 0.00489 0.00795 0.00391 0.00495 0.01920 0.00352 0.00300 0.01207 0 0.00747 -0.00093 0.00858 -0.00026 0.00830 -0.00245 0.00211 0.01037 0.00481 0.00347 0.00908 0.00261 0.00432 0.00257 0.01822 0.00953
Fr_Maine_et_Loire 0.02198 0.00921 0.00617 0.00313 0.00056 0.01615 0.00521 0.00727 0.00170 0.00771 0.00211 0.00096 0.00638 0.00028 0.00446 0.00369 0.00542 0.00291 0.02977 0.00007 0.00229 0.00901 0.00570 0.00058 0.00931 0.00120 0.00324 0.00379 0.00228 0.00712 0.01406 0.01373 0.01028 0.00668 0.00747 0 0.01152 0.01262 0.00564 0.00786 -0.00109 0.01671 0.00983 0.00274 0.00795 0.00479 0.00343 0.00103 0.00311 0.01778 0.00090
Fr_Morbihan 0.00221 0.00581 0.00218 0.00076 0.00640 0.01724 0.01006 0.00324 0.00063 0.00352 0.00100 0.00647 0.00035 -0.00551 -0.00519 0.01040 0.00258 0.00749 0.02375 0.00331 0.00436 0.01194 -0.00119 0.00216 0.00554 0.00491 0.00194 0.00968 0.00582 0.00607 0.02535 -0.00156 0.00407 0.00934 -0.00093 0.01152 0 0.00651 -0.00406 -0.00120 -0.00116 -0.00664 0.00260 0.00730 0.00966 0.00693 0.00516 0.00177 0.00292 0.02338 0.00421
Fr_Rhone 0.00908 0.00285 0.00612 0.00786 0.00750 0.01440 0.00236 0.00598 0.00324 0.00821 0.00350 0.00561 0.00713 0.01028 0.00807 0.00959 0.00460 0.00924 0.01776 0.00564 0.00669 0.01389 0.00316 0.00475 0.01411 0.00585 0.00444 0.00639 0.00560 0.00322 0.00978 -0.00189 0.00335 0.01044 0.00858 0.01262 0.00651 0 0.00448 0.00287 0.00115 -0.00027 0.00263 0.00734 0.00943 0.00338 0.00459 0.00726 0.00122 0.01657 0.00667
Fr_Sarthe -0.00211 0.00215 0.00360 0.00207 0.00296 0.01503 0.00214 -0.00021 0.00099 0.00546 0.00099 0.00012 -0.00329 -0.00478 0.00145 0.00460 -0.00161 0.00173 0.02472 0.00028 -0.00005 0.00566 -0.00064 0.00141 0.00112 0.00075 0.00191 0.00239 0.00127 0.00528 0.02126 -0.00359 0.00119 0.00338 -0.00026 0.00564 -0.00406 0.00448 0 0.00066 0.00153 -0.00321 0.00334 0.00351 0.00644 0.00305 -0.00069 0.00115 0.00128 0.01950 0.00011
Fr_Somme 0.00385 0.00521 0.00130 0.00208 0.00645 0.02351 0.00578 0.00543 0.00050 0.01039 -0.00113 0.00135 -0.00379 0.00182 -0.00458 0.01239 0.00181 0.00694 0.02329 0.00345 0.00187 0.00568 0.00154 0.00054 0.00827 0.00486 -0.00111 0.00488 0.00570 0.00363 0.02169 -0.00020 0.00584 0.00155 0.00830 0.00786 -0.00120 0.00287 0.00066 0 0.00647 0.00571 -0.00040 0.00475 0.00828 0.00179 0.00403 0.00312 0.00376 0.02377 0.00151
Fr_Vendee 0.01581 0.00172 0.00452 0.00158 0.00595 0.00571 0.00382 0.00135 -0.00015 0.00159 0.00154 0.00565 0.00538 0.00069 0.00502 0.00255 0.00317 0.00188 0.01918 -0.00026 0.00359 0.01169 0.00001 0.00056 0.00660 -0.00011 0.00189 0.00279 0.00130 0.00395 0.00903 0.00138 0.00416 0.01078 -0.00245 -0.00109 -0.00116 0.00115 0.00153 0.00647 0 0.00026 0.00724 0.00276 0.00687 0.00341 0.00099 0.00076 -0.00073 0.01817 0.00202
Fr_Vienne 0.00901 0.00856 0.00809 0.00503 0.01073 0.01869 0.00831 0.00253 0.00403 0.00850 0.00353 0.00874 0.00468 0.00752 0.00549 0.01532 0.00548 0.01421 0.02493 0.00690 0.00849 0.01295 0.00201 0.00618 0.00873 0.00807 0.00645 0.00907 0.00847 0.01042 0.02441 -0.00906 0.00645 0.01583 0.00211 0.01671 -0.00664 -0.00027 -0.00321 0.00571 0.00026 0 0.00273 0.00977 0.01270 0.00664 0.00570 0.00569 0.00374 0.02336 0.00758
Romania 0.00878 0.00764 0.00811 0.00621 0.00997 0.01933 0.00613 0.00700 0.00490 0.01249 0.00405 0.00599 0.00211 0.00515 0.00167 0.00847 0.00697 0.00849 0.02720 0.00642 0.00420 0.01147 0.00566 0.00505 0.01116 0.00784 0.00377 0.00737 0.00729 0.00748 0.01901 -0.00121 0.00601 0.00350 0.01037 0.00983 0.00260 0.00263 0.00334 -0.00040 0.00724 0.00273 0 0.00778 0.01253 0.00538 0.00618 0.00552 0.00729 0.02373 0.00490
European_Russia 0.01362 0.00188 0.00881 0.00214 0.00596 0.01078 0.00172 -0.00004 0.00229 0.00940 0.00423 0.00351 0.00119 -0.00295 0.00603 0.00212 0.00565 -0.00234 0.01611 0.00103 0.00220 0.00955 0.00489 0.00270 0.00418 0.00082 0.00240 0.00173 0.00006 0.00583 0.01369 0.00482 0.00200 0.00007 0.00481 0.00274 0.00730 0.00734 0.00351 0.00475 0.00276 0.00977 0.00778 0 0.00672 0.00403 0.00022 -0.00012 0.00316 0.01273 0.00242
Caucasus_Russia 0.01314 0.00269 0.00825 0.01130 0.00362 0.01360 0.00466 0.00682 0.00788 0.01446 0.00621 0.00716 0.00666 0.00295 0.01185 0.00608 0.00706 0.00382 0.02220 0.00868 0.00859 0.01148 0.00853 0.00790 0.00943 0.00802 0.00874 0.00935 0.00612 0.00953 0.01928 0.00625 0.00572 0.00758 0.00347 0.00795 0.00966 0.00943 0.00644 0.00828 0.00687 0.01270 0.01253 0.00672 0 0.01041 0.00640 0.00798 0.00911 0.02379 0.01156
Scotland 0.00982 0.00532 0.00929 0.00452 0.00888 0.01335 0.00385 0.00426 0.00412 0.01202 0.00434 0.00201 0.00059 0.00479 0.00398 0.00865 0.00114 0.00642 0.02709 0.00289 0.00240 0.00516 0.00282 0.00312 0.00879 0.00459 0.00508 0.00088 0.00406 0.00758 0.01012 -0.00029 0.00475 0.00298 0.00908 0.00479 0.00693 0.00338 0.00305 0.00179 0.00341 0.00664 0.00538 0.00403 0.01041 0 0.00262 0.00480 0.00484 0.02172 0.00205
Slovakia 0.01334 0.00083 0.00705 0.00283 0.00565 0.01028 0.00064 -0.00065 0.00176 0.00735 0.00318 0.00324 0.00138 -0.00116 0.00470 0.00245 0.00359 -0.00186 0.01872 0.00087 0.00189 0.00795 0.00349 0.00253 0.00196 0.00018 0.00194 0.00121 0.00006 0.00439 0.01357 0.00080 0.00146 0.00071 0.00261 0.00343 0.00516 0.00459 -0.00069 0.00403 0.00099 0.00570 0.00618 0.00022 0.00640 0.00262 0 0.00059 0.00277 0.01515 0.00187
Slovenia 0.01313 0.00221 0.00886 0.00093 0.00581 0.01154 0.00352 -0.00057 0.00112 0.00519 0.00313 0.00379 0.00039 -0.00532 0.00158 -0.00068 0.00516 -0.00066 0.01844 -0.00014 0.00140 0.01014 0.00341 0.00158 0.00402 0.00172 0.00089 0.00311 -0.00002 0.00562 0.01773 0.00314 0.00175 -0.00061 0.00432 0.00103 0.00177 0.00726 0.00115 0.00312 0.00076 0.00569 0.00552 -0.00012 0.00798 0.00480 0.00059 0 0.00216 0.01250 0.00135
Spain 0.00941 0.00113 0.00931 0.00474 0.00764 0.00471 0.00288 0.00096 0.00290 0.00725 0.00441 0.00785 0.00115 0.00124 0.00540 0.00017 0.00411 0.00331 0.01718 0.00238 0.00371 0.01182 0.00198 0.00284 0.00768 0.00293 0.00306 0.00438 0.00271 0.00486 0.01171 0.00138 0.00138 0.00548 0.00257 0.00311 0.00292 0.00122 0.00128 0.00376 -0.00073 0.00374 0.00729 0.00316 0.00911 0.00484 0.00277 0.00216 0 0.01171 0.00476
Sweden 0.03007 0.01320 0.02428 0.01717 0.01488 0.02169 0.01307 0.00743 0.01636 0.02442 0.02152 0.01716 0.01609 0.01462 0.02534 0.00758 0.02010 0.01540 0.01602 0.01740 0.01951 0.03030 0.01876 0.02117 0.02156 0.01384 0.01715 0.01664 0.01430 0.02575 0.03271 0.01983 0.01213 0.01743 0.01822 0.01778 0.02338 0.01657 0.01950 0.02377 0.01817 0.02336 0.02373 0.01273 0.02379 0.02172 0.01515 0.01250 0.01171 0 0.01979
Switzerland 0.01285 0.00496 0.00696 0.00156 0.00614 0.01621 0.00498 0.00270 0.00175 0.00782 0.00216 0.00176 0.00032 0.00090 0.00143 0.00678 0.00317 0.00350 0.02786 0.00037 0.00071 0.00827 0.00400 0.00119 0.00720 0.00193 0.00128 0.00109 0.00244 0.00779 0.01143 0.00370 0.00628 0.00116 0.00953 0.00090 0.00421 0.00667 0.00011 0.00151 0.00202 0.00758 0.00490 0.00242 0.01156 0.00205 0.00187 0.00135 0.00476 0.01979 0

UN Albania Armenia Austria Azerbaidjan Basque Belarus Bosnia Bulgaria Corsica Greece Czech_R Fr_Bretagne Fr_Normandie Fr_Pyrenees Fr_Var England Estonia Finland Germany Hungaria Iceland Ireland Italia Latvia Lithuania Macedonia Norway Poland Portugal Fr_Bearn Fr_Calvados Fr_Finistere Fr_Herault Fr_Loire_Atlantique Fr_Maine_et_Loire Fr_Morbihan Fr_Rhone Fr_Sarthe Fr_Somme Fr_Vendee Fr_Vienne Romania European_Russia Caucasus_Russia Scotland Slovakia Slovenia Spain Sweden Switzerland
UN *

Albania 0.04785+-0.0064 *
Armenia 0.01074+-0.0036 0.01855+-0.0048 *
Austria 0.02246+-0.0047 0.03809+-0.0053 0.00000+-0.0000 *

Azerbaidjan 0.02344+-0.0057 0.04883+-0.0071 0.02441+-0.0047 0.00684+-0.0023 *
Basque 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
Belarus 0.01660+-0.0042 0.39355+-0.0150 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03027+-0.0054 0.00000+-0.0000 *
Bosnia 0.02344+-0.0044 0.72852+-0.0160 0.00000+-0.0000 0.09375+-0.0100 0.04688+-0.0061 0.00195+-0.0014 0.11328+-0.0111 *

Bulgaria 0.02148+-0.0047 0.27441+-0.0178 0.00000+-0.0000 0.01465+-0.0031 0.01465+-0.0042 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.07910+-0.0070 *
Corsica 0.00293+-0.0016 0.04004+-0.0047 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 *
Greece 0.03809+-0.0054 0.05176+-0.0069 0.01562+-0.0044 0.00293+-0.0016 0.01172+-0.0036 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.01270+-0.0042 0.01270+-0.0034 0.00000+-0.0000 *
Czech_R 0.15723+-0.0106 0.07324+-0.0075 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.09277+-0.0111 0.00000+-0.0000 0.01270+-0.0031 0.01660+-0.0048 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *

Fr_Bretagne 0.04980+-0.0067 0.31348+-0.0120 0.08984+-0.0080 0.55176+-0.0158 0.10059+-0.0077 0.00195+-0.0014 0.09668+-0.0089 0.40234+-0.0153 0.41406+-0.0154 0.00293+-0.0016 0.27832+-0.0131 0.40625+-0.0171 *
Fr_Normandie 0.06934+-0.0091 0.40918+-0.0183 0.24805+-0.0118 0.68066+-0.0163 0.61426+-0.0141 0.01367+-0.0039 0.22754+-0.0129 0.49707+-0.0145 0.67480+-0.0131 0.18750+-0.0127 0.40234+-0.0144 0.31934+-0.0165 0.62891+-0.0138 *
Fr_Pyrenees 0.06348+-0.0059 0.01367+-0.0037 0.05957+-0.0071 0.37109+-0.0138 0.02051+-0.0043 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0023 0.03613+-0.0057 0.16602+-0.0111 0.02734+-0.0055 0.24707+-0.0129 0.23047+-0.0107 0.58398+-0.0143 0.50781+-0.0137 *

Fr_Var 0.02051+-0.0045 0.34668+-0.0137 0.01367+-0.0039 0.06445+-0.0061 0.25098+-0.0169 0.25391+-0.0119 0.25977+-0.0150 0.39746+-0.0171 0.14648+-0.0131 0.17383+-0.0115 0.06836+-0.0087 0.21191+-0.0129 0.08398+-0.0085 0.50781+-0.0159 0.06836+-0.0093 *
England 0.24316+-0.0142 0.11621+-0.0095 0.00000+-0.0000 0.01270+-0.0044 0.02637+-0.0054 0.00000+-0.0000 0.04492+-0.0071 0.10059+-0.0089 0.01465+-0.0039 0.00195+-0.0014 0.01270+-0.0034 0.22852+-0.0143 0.47754+-0.0175 0.20020+-0.0119 0.15820+-0.0099 0.09277+-0.0106 *
Estonia 0.00391+-0.0019 0.35059+-0.0127 0.31250+-0.0144 0.37109+-0.0160 0.34082+-0.0168 0.00391+-0.0023 0.42676+-0.0137 0.39355+-0.0134 0.53125+-0.0144 0.07129+-0.0076 0.22363+-0.0131 0.20312+-0.0133 0.20898+-0.0110 0.93262+-0.0080 0.08398+-0.0094 0.20801+-0.0132 0.05762+-0.0077 *
Finland 0.20996+-0.0111 0.02148+-0.0040 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.15918+-0.0127 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0022 0.00586+-0.0026 0.31836+-0.0169 0.58691+-0.0193 0.13379+-0.0114 0.23340+-0.0144 0.01172+-0.0030 0.33398+-0.0158 0.00000+-0.0000

Germany 0.02637+-0.0031 0.08691+-0.0091 0.00000+-0.0000 0.00488+-0.0020 0.00977+-0.0033 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.12012+-0.0080 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.22168+-0.0117 0.63672+-0.0182 0.07617+-0.0086 0.30078+-0.0140 0.03711+-0.0057 0.37207+-0.0113 0.00000+-0.0000 *
Hungaria 0.05957+-0.0070 0.02344+-0.0050 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.02344+-0.0048 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.04590+-0.0063 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.08691+-0.0078 0.25488+-0.0133 0.46289+-0.0151 0.11816+-0.0099 0.23828+-0.0121 0.08594+-0.0098 0.13867+-0.0120 0.00000+-0.0000 0.03418+-0.0064 *
Iceland 0.01660+-0.0034 0.00488+-0.0020 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.17773+-0.0132 0.07715+-0.0077 0.02832+-0.0049 0.01465+-0.0034 0.13477+-0.0102 0.01074+-0.0039 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
Ireland 0.23242+-0.0172 0.05957+-0.0075 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.10449+-0.0078 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00195+-0.0020 0.37109+-0.0126 0.21973+-0.0112 0.11328+-0.0091 0.12012+-0.0096 0.43652+-0.0148 0.04297+-0.0073 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.02441+-0.0045 0.00000+-0.0000 *
Italia 0.01562+-0.0042 0.04004+-0.0062 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00781+-0.0024 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00684+-0.0027 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.50391+-0.0171 0.53223+-0.0199 0.27832+-0.0107 0.13867+-0.0121 0.03613+-0.0062 0.17969+-0.0114 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.02148+-0.0045 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 *
Latvia 0.00488+-0.0020 0.01367+-0.0031 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.09277+-0.0067 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.05762+-0.0085 0.43359+-0.0123 0.03027+-0.0047 0.04004+-0.0066 0.00195+-0.0014 0.77148+-0.0103 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *

Lithuania 0.00293+-0.0016 0.15527+-0.0106 0.00977+-0.0033 0.06348+-0.0075 0.02930+-0.0048 0.00000+-0.0000 0.15918+-0.0099 0.18066+-0.0124 0.19629+-0.0121 0.00781+-0.0028 0.01367+-0.0034 0.00977+-0.0033 0.20605+-0.0128 0.50684+-0.0154 0.05957+-0.0070 0.17578+-0.0107 0.01953+-0.0036 0.94238+-0.0083 0.00000+-0.0000 0.11816+-0.0098 0.00684+-0.0027 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00488+-0.0020 0.04297+-0.0064 *
Macedonia 0.03320+-0.0049 0.34375+-0.0189 0.02539+-0.0049 0.07031+-0.0082 0.02637+-0.0050 0.00000+-0.0000 0.01270+-0.0034 0.10254+-0.0078 0.89844+-0.0100 0.00098+-0.0010 0.16504+-0.0129 0.00098+-0.0010 0.33203+-0.0148 0.58984+-0.0164 0.23633+-0.0135 0.09082+-0.0089 0.01172+-0.0041 0.60254+-0.0146 0.00000+-0.0000 0.02539+-0.0040 0.01562+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.06152+-0.0084 0.00195+-0.0014 0.39551+-0.0147 *

Norway 0.01465+-0.0031 0.11719+-0.0090 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00488+-0.0020 0.00000+-0.0000 0.02734+-0.0043 0.11914+-0.0099 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.07324+-0.0073 0.34082+-0.0177 0.20312+-0.0097 0.01562+-0.0037 0.15430+-0.0099 0.17676+-0.0120 0.14844+-0.0127 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.01855+-0.0044 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0022 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03223+-0.0064 0.00293+-0.0016 *
Poland 0.01855+-0.0041 0.43848+-0.0120 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.02344+-0.0050 0.00000+-0.0000 0.08594+-0.0070 0.49121+-0.0170 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.15625+-0.0114 0.65137+-0.0138 0.01758+-0.0046 0.42773+-0.0169 0.00781+-0.0034 0.61816+-0.0171 0.00000+-0.0000 0.05859+-0.0082 0.01562+-0.0037 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.24707+-0.0122 0.01660+-0.0042 0.01367+-0.0031 *

Portugal 0.00586+-0.0030 0.02637+-0.0050 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0020 0.00000+-0.0000 0.06250+-0.0099 0.23438+-0.0142 0.06543+-0.0069 0.03418+-0.0054 0.00098+-0.0010 0.41406+-0.0120 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00684+-0.0023 0.04883+-0.0070 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
Fr_Bearn 0.00293+-0.0016 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0020 0.00879+-0.0032 0.00195+-0.0014 0.00098+-0.0010 0.00488+-0.0020 0.00293+-0.0022 0.01562+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.01172+-0.0033 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *

Fr_Calvados 0.17188+-0.0118 0.35645+-0.0129 0.07715+-0.0077 0.09277+-0.0111 0.07812+-0.0077 0.01074+-0.0030 0.49219+-0.0152 0.36426+-0.0162 0.23145+-0.0139 0.05371+-0.0077 0.16309+-0.0116 0.31152+-0.0142 0.61035+-0.0154 0.28516+-0.0138 0.31348+-0.0110 0.13770+-0.0117 0.57812+-0.0140 0.07129+-0.0087 0.00586+-0.0022 0.11133+-0.0096 0.22852+-0.0150 0.18457+-0.0093 0.35449+-0.0154 0.15137+-0.0103 0.08789+-0.0086 0.11328+-0.0095 0.17285+-0.0102 0.27832+-0.0161 0.16602+-0.0114 0.03320+-0.0062 0.00293+-0.0016 *
Fr_Finistere 0.07715+-0.0078 0.39746+-0.0192 0.00000+-0.0000 0.00977+-0.0033 0.00781+-0.0024 0.00000+-0.0000 0.16016+-0.0121 0.49805+-0.0135 0.00684+-0.0030 0.00098+-0.0010 0.00586+-0.0022 0.01465+-0.0034 0.28613+-0.0138 0.41797+-0.0162 0.03711+-0.0054 0.34766+-0.0132 0.09570+-0.0070 0.17871+-0.0106 0.00000+-0.0000 0.04688+-0.0067 0.10742+-0.0111 0.00098+-0.0010 0.42773+-0.0155 0.01074+-0.0033 0.01074+-0.0026 0.02051+-0.0041 0.00586+-0.0026 0.05859+-0.0079 0.12598+-0.0120 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.24512+-0.0144 *
Fr_Herault 0.02246+-0.0042 0.12793+-0.0094 0.00293+-0.0016 0.06641+-0.0072 0.04980+-0.0064 0.00000+-0.0000 0.16504+-0.0097 0.17480+-0.0117 0.04297+-0.0054 0.00195+-0.0014 0.04102+-0.0057 0.48730+-0.0185 0.43750+-0.0197 0.64258+-0.0159 0.25000+-0.0136 0.23926+-0.0142 0.05762+-0.0066 0.37305+-0.0162 0.00000+-0.0000 0.15625+-0.0101 0.60059+-0.0182 0.01953+-0.0043 0.01758+-0.0044 0.09570+-0.0070 0.05469+-0.0062 0.06836+-0.0083 0.17578+-0.0133 0.15820+-0.0122 0.23828+-0.0116 0.01562+-0.0042 0.00098+-0.0010 0.11133+-0.0107 0.39062+-0.0179 *

Fr_Loire_Atlantique 0.03711+-0.0056 0.18848+-0.0143 0.03027+-0.0066 0.02832+-0.0058 0.02734+-0.0055 0.01562+-0.0042 0.07324+-0.0088 0.17578+-0.0113 0.08008+-0.0075 0.00977+-0.0026 0.04980+-0.0071 0.01660+-0.0044 0.08203+-0.0090 0.33691+-0.0119 0.04395+-0.0074 0.25684+-0.0145 0.07812+-0.0075 0.53711+-0.0172 0.00098+-0.0010 0.03320+-0.0053 0.01172+-0.0033 0.00000+-0.0000 0.13867+-0.0117 0.02539+-0.0053 0.17090+-0.0122 0.43164+-0.0126 0.03711+-0.0046 0.00684+-0.0027 0.04492+-0.0064 0.03711+-0.0057 0.00000+-0.0000 0.19922+-0.0101 0.15039+-0.0093 0.01465+-0.0037 *
Fr_Maine_et_Loire 0.01172+-0.0036 0.02637+-0.0046 0.03223+-0.0067 0.16016+-0.0111 0.38379+-0.0178 0.00195+-0.0014 0.07324+-0.0084 0.05176+-0.0053 0.22949+-0.0129 0.03711+-0.0057 0.19434+-0.0151 0.32617+-0.0185 0.11133+-0.0087 0.39844+-0.0155 0.19238+-0.0107 0.23047+-0.0112 0.10156+-0.0085 0.26172+-0.0159 0.00000+-0.0000 0.38477+-0.0159 0.22363+-0.0090 0.03223+-0.0067 0.06348+-0.0068 0.35254+-0.0152 0.02344+-0.0039 0.32812+-0.0154 0.17480+-0.0094 0.13672+-0.0097 0.19727+-0.0120 0.04199+-0.0062 0.01855+-0.0048 0.04004+-0.0047 0.02441+-0.0043 0.08203+-0.0105 0.06445+-0.0094 *

Fr_Morbihan 0.31348+-0.0145 0.11914+-0.0091 0.23926+-0.0159 0.36426+-0.0119 0.08008+-0.0101 0.00586+-0.0026 0.02051+-0.0041 0.21191+-0.0118 0.34766+-0.0191 0.20703+-0.0118 0.33691+-0.0143 0.14648+-0.0160 0.40625+-0.0166 0.73730+-0.0130 0.75293+-0.0127 0.11523+-0.0096 0.25488+-0.0152 0.13672+-0.0103 0.00000+-0.0000 0.14844+-0.0120 0.14844+-0.0088 0.03027+-0.0049 0.51172+-0.0154 0.22363+-0.0121 0.11230+-0.0097 0.13574+-0.0106 0.27930+-0.0158 0.03809+-0.0051 0.08203+-0.0088 0.09766+-0.0071 0.00488+-0.0020 0.54004+-0.0157 0.20703+-0.0127 0.08496+-0.0082 0.53809+-0.0172 0.06250+-0.0084 *
Fr_Rhone 0.11035+-0.0106 0.22852+-0.0140 0.06055+-0.0098 0.03418+-0.0056 0.03809+-0.0054 0.00488+-0.0020 0.20801+-0.0138 0.08398+-0.0079 0.14551+-0.0122 0.05273+-0.0076 0.11816+-0.0094 0.16211+-0.0126 0.10449+-0.0085 0.06445+-0.0078 0.08008+-0.0070 0.10059+-0.0106 0.15527+-0.0125 0.08789+-0.0087 0.00781+-0.0028 0.07227+-0.0084 0.05273+-0.0058 0.01074+-0.0030 0.16016+-0.0112 0.08594+-0.0084 0.00391+-0.0019 0.07227+-0.0085 0.12988+-0.0089 0.07227+-0.0074 0.06934+-0.0072 0.18848+-0.0118 0.06152+-0.0074 0.59277+-0.0153 0.21973+-0.0143 0.03613+-0.0060 0.04199+-0.0057 0.03906+-0.0062 0.16016+-0.0082 *
Fr_Sarthe 0.49609+-0.0153 0.27344+-0.0115 0.18066+-0.0131 0.28418+-0.0140 0.22656+-0.0129 0.01660+-0.0037 0.31055+-0.0170 0.43750+-0.0171 0.32324+-0.0157 0.15234+-0.0098 0.32129+-0.0137 0.35352+-0.0154 0.63770+-0.0173 0.71680+-0.0130 0.36328+-0.0154 0.23535+-0.0140 0.55566+-0.0115 0.35938+-0.0154 0.00195+-0.0014 0.38574+-0.0133 0.42773+-0.0152 0.13086+-0.0141 0.48633+-0.0135 0.26465+-0.0162 0.33008+-0.0150 0.40039+-0.0167 0.27930+-0.0162 0.25293+-0.0152 0.30469+-0.0134 0.14551+-0.0102 0.00781+-0.0024 0.63477+-0.0183 0.35254+-0.0190 0.23926+-0.0161 0.44629+-0.0204 0.20312+-0.0108 0.68848+-0.0183 0.22559+-0.0140 *
Fr_Somme 0.24805+-0.0139 0.07617+-0.0074 0.23242+-0.0118 0.16699+-0.0108 0.04785+-0.0058 0.00000+-0.0000 0.02246+-0.0042 0.05859+-0.0072 0.36133+-0.0156 0.01074+-0.0033 0.67090+-0.0166 0.27930+-0.0140 0.75781+-0.0126 0.29785+-0.0129 0.83301+-0.0093 0.04590+-0.0063 0.25195+-0.0113 0.11230+-0.0102 0.00000+-0.0000 0.06836+-0.0083 0.20410+-0.0128 0.03516+-0.0053 0.23242+-0.0118 0.29980+-0.0139 0.01172+-0.0030 0.06934+-0.0089 0.62793+-0.0186 0.04785+-0.0074 0.02148+-0.0040 0.09082+-0.0088 0.00000+-0.0000 0.43164+-0.0142 0.04395+-0.0059 0.30664+-0.0175 0.03906+-0.0043 0.08789+-0.0081 0.50879+-0.0135 0.24316+-0.0113 0.40332+-0.0130 *
Fr_Vendee 0.02539+-0.0042 0.24512+-0.0135 0.03711+-0.0062 0.21582+-0.0123 0.03027+-0.0053 0.04004+-0.0053 0.07910+-0.0091 0.26367+-0.0136 0.46582+-0.0153 0.24512+-0.0097 0.19434+-0.0116 0.03711+-0.0061 0.10742+-0.0081 0.40625+-0.0163 0.14258+-0.0127 0.27832+-0.0114 0.17188+-0.0131 0.31543+-0.0135 0.00000+-0.0000 0.50000+-0.0165 0.08301+-0.0101 0.00488+-0.0020 0.43066+-0.0133 0.33984+-0.0163 0.02051+-0.0041 0.43164+-0.0153 0.21484+-0.0168 0.11230+-0.0100 0.23242+-0.0124 0.07520+-0.0073 0.02637+-0.0052 0.34766+-0.0122 0.11719+-0.0100 0.02148+-0.0045 0.75391+-0.0114 0.48926+-0.0166 0.52051+-0.0175 0.37207+-0.0131 0.32715+-0.0119 0.07422+-0.0092 *
Fr_Vienne 0.13867+-0.0110 0.04102+-0.0050 0.02637+-0.0050 0.11426+-0.0078 0.01953+-0.0048 0.00195+-0.0014 0.03320+-0.0062 0.24512+-0.0134 0.11621+-0.0096 0.06250+-0.0079 0.13281+-0.0113 0.09277+-0.0072 0.19727+-0.0094 0.14844+-0.0100 0.16309+-0.0120 0.04102+-0.0057 0.12793+-0.0101 0.02930+-0.0052 0.00000+-0.0000 0.04199+-0.0059 0.03320+-0.0059 0.02051+-0.0038 0.27148+-0.0127 0.05762+-0.0086 0.04102+-0.0052 0.05664+-0.0084 0.07617+-0.0081 0.03711+-0.0067 0.03320+-0.0045 0.02441+-0.0043 0.00586+-0.0022 0.91992+-0.0098 0.07324+-0.0102 0.01465+-0.0039 0.31543+-0.0167 0.02441+-0.0055 0.82227+-0.0114 0.43262+-0.0165 0.61328+-0.0133 0.14844+-0.0107 0.43262+-0.0133 *
Romania 0.05078+-0.0076 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.21289+-0.0137 0.10254+-0.0115 0.21875+-0.0141 0.05078+-0.0079 0.00195+-0.0014 0.02637+-0.0064 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00684+-0.0027 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.58105+-0.0178 0.00977+-0.0026 0.06543+-0.0083 0.00098+-0.0010 0.00781+-0.0028 0.22754+-0.0140 0.20215+-0.0131 0.18359+-0.0108 0.50977+-0.0168 0.01074+-0.0033 0.19531+-0.0153 *

European_Russia 0.01660+-0.0037 0.15820+-0.0139 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.02051+-0.0045 0.00000+-0.0000 0.03906+-0.0077 0.42969+-0.0151 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.26758+-0.0143 0.74902+-0.0145 0.02246+-0.0040 0.27539+-0.0162 0.00781+-0.0028 0.73535+-0.0108 0.00000+-0.0000 0.02734+-0.0053 0.01270+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.21582+-0.0134 0.01855+-0.0041 0.01660+-0.0034 0.38867+-0.0162 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.10938+-0.0102 0.11328+-0.0083 0.40137+-0.0144 0.04102+-0.0062 0.17480+-0.0124 0.07031+-0.0085 0.04102+-0.0057 0.18066+-0.0118 0.03223+-0.0066 0.10645+-0.0086 0.02051+-0.0038 0.00000+-0.0000 *
Caucasus_Russia 0.00977+-0.0033 0.08887+-0.0107 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.06055+-0.0061 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.02344+-0.0048 0.20410+-0.0112 0.00000+-0.0000 0.07715+-0.0084 0.00293+-0.0016 0.11816+-0.0090 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.000 0 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.05762+-0.0072 0.00391+-0.0019 0.00293+-0.0016 0.07422+-0.0075 0.01562+-0.0042 0.00977+-0.0029 0.01465+-0.0034 0.08301+-0.0097 0.00488+-0.0020 0.00781+-0.0028 0.00586+-0.0022 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *

Scotland 0.04980+-0.0068 0.01953+-0.0048 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.000 0 0.00879+-0.0029 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.01855+-0.0041 0.34082+-0.0145 0.13086+-0.0101 0.05957+-0.0081 0.03711+-0.0044 0.22266+-0.0125 0.05371+-0.0065 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.07129+-0.0070 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.42969+-0.0120 0.01270+-0.0034 0.07715+-0.0088 0.00293+-0.0016 0.07910+-0.0086 0.07227+-0.0092 0.16602+-0.0128 0.21680+-0.0116 0.18262+-0.0121 0.06641+-0.0100 0.05273+-0.0063 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
Slovakia 0.00879+-0.0029 0.26855+-0.0135 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.01367+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.19043+-0.0139 0.63477+-0.0166 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.27539+-0.0124 0.57031+-0.0157 0.05371+-0.0067 0.24707+-0.0120 0.03516+-0.0061 0.65137+-0.0148 0.00000+-0.0000 0.03516+-0.0055 0.01367+-0.0037 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.02344+-0.0056 0.35352+-0.0177 0.02637+-0.0050 0.04590+-0.0063 0.38184+-0.0132 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.36914+-0.0162 0.15430+-0.0123 0.31152+-0.0153 0.11230+-0.0111 0.13867+-0.0097 0.09277+-0.0073 0.08887+-0.0084 0.45996+-0.0154 0.04980+-0.0067 0.26562+-0.0159 0.07031+-0.0090 0.00000+-0.0000 0.29883+-0.0133 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
Slovenia 0.02637+-0.0050 0.14941+-0.0096 0.00000+-0.0000 0.18164+-0.0126 0.01270+-0.0031 0.00000+-0.0000 0.01270+-0.0034 0.54980+-0.0145 0.06641+-0.0081 0.01074+-0.0039 0.00195+-0.0014 0.01465+-0.0044 0.38379+-0.0179 0.92090+-0.0079 0.24512+-0.0124 0.49023+-0.0152 0.03223+-0.0044 0.48340+-0.0158 0.00000+-0.0000 0.46973+-0.0175 0.08008+-0.0089 0.00000+-0.0000 0.01953+-0.0039 0.03223+-0.0044 0.00977+-0.0033 0.12598+-0.0107 0.20410+-0.0128 0.01074+-0.0030 0.42285+-0.0148 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.20117+-0.0148 0.15918+-0.0085 0.54004+-0.0179 0.05957+-0.0062 0.29980+-0.0119 0.29102+-0.0119 0.05371+-0.0075 0.32422+-0.0174 0.11914+-0.0090 0.30176+-0.0133 0.11914+-0.0091 0.00000+-0.0000 0.50391+-0.0178 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.20117+-0.0130 *

Spain 0.03906+-0.0068 0.22754+-0.0152 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.19434+-0.0090 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.29395+-0.0145 0.28125+-0.0130 0.02637+-0.0050 0.42969+-0.0165 0.01855+-0.0041 0.15234+-0.0123 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00879+-0.0025 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00977+-0.0033 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.27637+-0.0135 0.14648+-0.0123 0.01074+-0.0036 0.09180+-0.0064 0.13965+-0.0105 0.17090+-0.0141 0.31836+-0.0182 0.29688+-0.0115 0.04199+-0.0046 0.60059+-0.0127 0.12695+-0.0096 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00781+-0.0031 *
Sweden 0.00195+-0.0014 0.01172+-0.0036 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0026 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.04102+-0.0065 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00977+-0.0038 0.03223+-0.0064 0.00000+-0.0000 0.12695+-0.0088 0.00000+-0.0000 0.02246+-0.0051 0.00293+-0.0016 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.00684+-0.0027 0.00293+-0.0016 0.00391+-0.0019 0.00781+-0.0024 0.00488+-0.0020 0.00879+-0.0025 0.01660+-0.0039 0.00098+-0.0010 0.00195+-0.0014 0.00488+-0.0020 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00195+-0.0014 0.00391+-0.0019 0.00098+-0.0010 *

Switzerland 0.02344+-0.0048 0.04004+-0.0049 0.00000+-0.0000 0.07812+-0.0089 0.01758+-0.0046 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.07617+-0.0089 0.03125+-0.0052 0.00195+-0.0014 0.02344+-0.0039 0.07227+-0.0080 0.38281+-0.0187 0.36816+-0.0142 0.25879+-0.0144 0.08398+-0.0103 0.08496+-0.0085 0.15625+-0.0123 0.00000+-0.0000 0.27832+-0.0143 0.23242+-0.0158 0.00000+-0.0000 0.00488+-0.0020 0.06543+-0.0069 0.00000+-0.0000 0.11035+-0.0091 0.16113+-0.0113 0.15723+-0.0113 0.01270+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.16797+-0.0102 0.00977+-0.0029 0.25586+-0.0129 0.00391+-0.0019 0.32812+-0.0123 0.15332+-0.0122 0.07031+-0.0084 0.41016+-0.0126 0.23730+-0.0161 0.18652+-0.0098 0.07129+-0.0071 0.00195+-0.0014 0.01855+-0.0048 0.00000+-0.0000 0.02539+-0.0049 0.05371+-0.0067 0.14844+-0.0103 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *



I.12. Haplotypes partagés avec les populations modernes
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Non informative haplotypes J1 16069-16126 Hap_1 3 2 3 2 2 7 3 0 2 1 0 2 1 0 5 0 3 3 2 0 12 0 2 2 1 18 4 6 2 10 36 7 19 20 16 29 9 5 3 21 17 5 20 12 5 85 21 12 33 2 6 481
V 16298 Hap_3 2 3 1 2 5 2 0 3 2 0 0 1 1 0 0 4 4 2 0 0 2 2 14 9 6 18 4 2 1 10 24 8 11 1 11 21 4 4 5 8 23 2 11 14 0 22 12 6 59 12 8 366
H CRS Hap_5 6 22 11 8 30 16 15 11 11 7 2 7 7 6 6 8 22 7 14 22 63 3 48 32 20 144 38 12 4 68 143 86 43 42 55 290 41 26 28 78 136 66 28 66 39 243 75 34 276 4 32 2501
K 16224-16311 Hap_20 1 0 4 4 2 4 3 1 0 3 2 5 1 2 3 0 2 6 2 8 10 1 3 5 5 25 5 1 1 19 20 17 9 17 14 42 7 2 4 9 11 7 41 8 0 48 6 6 27 1 5 429

Informative haplotypes H 16093-16129 Hap_4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 2 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 2 0 0 10
U5a1g1 16192-16270-16293-16399 Hap_2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3
H5 16304 Hap_6 1 2 1 2 0 4 2 0 0 0 1 1 1 2 2 2 1 0 1 2 4 1 8 5 5 30 5 2 2 6 23 15 6 2 2 25 15 0 5 8 20 7 11 9 1 28 16 12 17 0 4 319
H2a2b 16235-16291 Hap_7 2 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 2 0 0 1 2 0 1 5 0 0 20
I 16129-16223-16391 Hap_8 1 0 0 0 2 1 0 0 0 0 0 2 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 1 10 1 0 9 6 7 0 0 0 4 5 1 0 0 7 44 0 1 2 0 0 109
T 16126-16186-16294 Hap_10 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
K1b1a 16093-16224-16311-16319 Hap_11 4 0 0 0 2 2 1 0 1 1 1 0 1 1 4 0 1 0 0 2 3 1 1 1 0 10 3 0 0 2 7 9 6 0 3 20 0 0 2 1 6 2 4 1 2 11 3 2 24 0 2 147
H11 16293-16311 Hap_12 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 3 0 0 0 2 8 5 0 1 0 4 0 2 0 0 4 0 0 1 1 8 1 0 0 0 8 5 0 0 0 2 59
T1a 16126-16163-16186-16294 Hap_13 1 3 2 0 0 1 1 1 1 2 0 4 0 0 4 0 0 0 0 4 13 2 0 0 1 34 6 1 1 8 10 5 1 2 4 11 4 1 10 5 12 2 10 7 1 18 4 1 12 1 4 215
U4 16356 Hap_15 2 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 1 1 2 1 0 4 5 13 0 1 2 2 5 8 1 7 2 6 11 2 4 4 7 3 5 7 5 15 15 1 12 0 0 157
U5 16192-16256-16291-16399 Hap_16 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
H 16093 Hap_17 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 2 4 1 3 3 0 1 5 0 0 0 9 3 2 8 2 9 5 1 0 0 6 1 1 6 2 17 3 2 12 0 2 114
H6/8 16362 Hap_18 2 2 1 0 0 3 0 0 1 0 0 2 0 0 1 2 0 1 0 0 5 0 3 7 0 19 2 2 1 2 16 6 2 2 3 12 3 5 4 6 11 4 5 12 1 14 13 7 20 1 2 205
T2 16126-16294-16296-16301 Hap_19 1 0 0 0 0 1 0 0 2 0 1 0 0 2 0 0 0 0 0 2 6 0 5 0 0 4 0 2 1 0 11 6 3 0 1 15 2 0 0 2 5 0 3 6 6 4 8 1 6 0 4 110
K1a1b1a 16093-16136-16224-16234-16311 Hap_21 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
K1a 16093-16172-16224-16311 Hap_9 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
H 16086-16223 Hap_14 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5a1g1 16069-16256-16270 Hap_22 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

N Ind Tot 37 81 58 46 152 120 85 75 54 41 38 69 46 36 79 37 80 44 84 233 371 87 211 260 137 1308 245 96 48 603 1028 667 377 430 298 1629 299 180 230 397 804 299 441 527 300 1675 565 231 1565 60 227 17090
N Ind Ht 34 23 18 43 43 25 18 20 14 7 25 14 15 27 17 34 20 21 43 129 13 89 69 45 324 78 30 16 128 319 173 105 110 120 493 101 46 66 147 268 103 139 148 70 561 181 86 507 21 71
N Ht inf 7 4 2 4 14 4 3 5 3 3 10 4 7 13 5 3 2 3 13 42 7 22 21 13 119 27 9 8 21 96 55 23 30 24 111 40 9 26 31 81 23 39 48 26 163 67 28 112 2 20
% inf/total 8,642 6,897 4,348 2,632 11,67 4,706 4 9,259 7,317 7,895 14,49 8,696 19,44 16,46 13,51 3,75 4,545 3,571 5,579 11,32 8,046 10,43 8,077 9,489 9,097859 11 9,375 16,67 3,483 9,3385 8,246 6,101 6,977 8,054 6,814 13,38 5 11,3 7,809 10,07 7,692 8,844 9,108 8,667 9,73134 11,86 12,12 7,15655 3,333 8,811
% Ht part 42 39,66 39,13 28,29 35,83 29,41 24 37 34,15 18,42 36,23 30,43 41,67 34,18 45,95 42,5 45,45 25 18,45 34,77 14,94 42,18 26,54 32,85 24,77064 31,84 31,25 33,33 21,23 31,031 25,94 27,85 25,58 40,27 30,264 33,78 25,56 28,7 37 33,33 34,45 31,52 28,08 23,33 33,4925 32 37,23 32,3962 35 31,28
% Ht non inf 33,33 32,76 34,78 25,66 24,17 24,71 20 27,78 26,83 10,53 21,74 21,74 22,22 17,72 32,43 38,75 40,91 21,43 12,88 23,45 6,897 31,75 18,46 23,36 15,67278 20,82 21,88 16,67 17,74 21,693 17,69 21,75 18,6 32,21 23,45 20,4 20,56 17,39 29,22 23,26 26,76 22,68 19 14,67 23,7612 20,18 25,11 25,2396 31,67 22,47

Ht non inf 27 19 16 39 29 21 15 15 11 4 15 10 8 14 12 31 18 18 30 87 6 67 48 32 205 51 21 8 107 223 118 82 80 96 382 61 37 40 116 187 80 100 100 44 398 114 58 395 19 51



I.13. Carte de répartition des principaux complexes culturels en Europe à l’âge 

du Bronze et à l’âge du Fer

I.14. Répartition des haplogroupes mitochondriaux
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I.15. ACP prenant en compte les possibles apparentements
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I.16. MDS réalisée à partir des FST calculées avec les populations anciennes
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PARTIE 3 – CHAPITRE 2 : UNITÉ ET DIVERSITÉ DU MONDE 

CELTIQUE, UN NOUVEAU REGARD

I. Comparaison des sites de Gurgy ‘Les Noisats’ et d’Urville-Nacqueville (SI  de 

l’article)

I.1. Base de données des populations anciennes
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Abbreviation Culture Geographic area Dates (cal BC) Nb ind References
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CH_Ibérian Chalcolithic Iberian peninsula 3635-1700 157 [19,22,41,43,44]
BBC_Spain Bell Beaker Spain 2900-1790 17 [41]

CWC Corded Ware Germany, Poland, Estonia 2880-2200 58 [24–26,38]
BBC_Germany Bell Beaker Germany 2500-2000 61 [24–26,41,45]

BBC_Great_Britain Bell Beaker Great Britain 2500-1400 18 [41]
EBA_Great_Britain Early Bronze Age Great Britain 2500-1200 22 [41]

EBA_Spain Early Bronze Age Spain 2200-1200 28 [19]
UNE Unetice Germany, Poland, Hungary 2200-1575 106 [24–26,38]

BA_Scandinavia Bronze Age Scandinavia 2100-400 23 [38,46]
IA_Scythes Iron Age, Scythes Black Sea (Moldaviea, Ukrainia) 700-200 19 [47]

IA_Germany Iron Age (Late Halstatt / Early La Tene) Germany 600-400 11 [48]
IA_Spain Iron Age Spain 400-300 24 [49]
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prehistoric human remains from the Alps. Eur J Hum Genet [Internet]. 2000 Sep [cited 2018 Mar 13];8(9):669–77. 
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I.2. Haplogroupes et haplotypes des individus d’Urville-Nacqueville

Individual Enclosure Sex Age Excavation date Manipulator / archaeologists Anatomical description SNP Hg HVS-I sequence HVS-1 Hg Final HG-ht

4 No M 17-23 years 2011 No M1, M2, A1 Tooth J1 16069T 16126C J1 J1_16069-16126
8 No 4-7 years 2011 No M1, M2, A1, A2 Tooth U5 16192T 16256T 16270T 16293G 16399G U5a1g1 U5a_16192-16256-16270-16293-16399

19-1 No 2011 No Tooth W 16189C 16292C W W_16189-16292
20 No F 18-10 years 2011 No Tooth U5 16174T 16189C 16270T 16311C U5b1b U5b_16174-16189-16270-16311
30 Yes 3,5-6,5 years 2011 No M1, M2, A1 Tooth V 16298C V V_16298
37 Yes 1-1,5 years 2012 Yes M1, M2, M3, A1 Tooth H 16093C 16129A H H_16093-16129
39 Yes 15-20 years 2011 No M1, M2, M3, A1, A2, A4 Phalanx H CRS H H_CRS

 40-1 Yes Adult 2011 No M1, M2, M3, A1, A2 Tooth H 16304C H5 H5_16304
 40-2 Yes 10-12 years 2011 No M1, M2, M3, A1, A2 Tooth H 16235G 16291T H2a2b H2_16235-16291

51 No Bone fragment
52 No 1-5 years 2012 Yes M1, M2, M3, A1 Tooth N1a or I 16129A 16223T 16391A I1d I1_16129-16223-16391
60 Yes 0-2 months 2012 No M1, M2, M3, A1 Skull fragment N1a or I 16111T 16223T I I_16111-16223
69 No 1-2 years 2012 No M1, M2, M3, A1 Petrous bone K 16093C 16172C 16224C 16311C K1a K1a_16093-16172-16224-16311
74 Yes M 18-20 years 2012 Yes M1, M2, M3, A1, A6 Tooth H CRS H H_CRS
78 Yes 1-1,5 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A7 Tooth H1 CRS H1 H1_CRS
79 Yes 4-5 years 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A8, A9 Bone fragment, petrous bone H1 CRS H1 H1_CRS

 83-bis No Adult 2013 Yes M1, M2, M3,  A1 Tooth V 16298C V V_16298
85 No M > 30 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A6 Tooth H CRS H H_CRS
86 No 35-39 week IU 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A5, A10 Bone fragment J1 16069T 16126C J1 J1_16069-16126

 87-A No F 16-20 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A2, A7 Fibula fragment T 16126C 16186T 16294T T T_16126-16186-16294
 87-B No 0,5-2,5 months 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A2, A7 Fibula fragment J1 16069T 16126C J1 J1_16069-16126

88 No 4,5-6 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A5 Tooth H1 CRS H1_CRS
89 No 3-5 years 2013 Yes M1, M2, M3, A1, A5, A6 Tooth K 16093C 16224C 16311C 16319A K1b1a K1b_16093C-16224C-16311C-16319
91 Yes Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A8, A11 Fibula fragment K 16093C 16172C 16224C 16311C K1a K1a_16093-16172-16224-16311
93 Yes Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1 Skull fragment K 16093C 16224C 16311C 16319A K1b1a K1b_16093-16224-16311-16319
95 No Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9, A12 Vertebrae fragment H 16293G 16311C H11 H_16293-16311
96 Yes Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A13 Petrous bone H 16235G 16291T H2a2b H_16235G-16291
98 No Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A9, A12, A14 Bone fragment T 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1a T1_16126-16163-16186-16189-16294
99 No 0,4-2,2 months 2013 Yes M1, M2, M3,  A1 Phalanx K CRS

100 Yes Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9 Skull fragment 16086C 16223T H H_16086-16223
103 No 0,5-2 months 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A5 Fibula fragment U4 16356C U4 U4_16356C

 105-A Yes 26 week IU 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A14, A15 Humerus fragment, petrous bone H1 ? 16213A H1 H1_16213
 105-B Yes 26 week IU 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A14, A15 Humerus fragment, petrous bone H1 16213A H1 H1_16213

106 Yes Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A8 Fibula fragment U5 16192T 16256T 16291T 16399G U5a1b1 U5a_16192-16256-16291-16399
107 No Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A8, A14, A16 Fibula fragment H3 16093C H3 H3_16093
108 No Adult 2013 Yes M1, M2, M3, A1 Tooth H 16362C H6 / H8 H_16362
113 No 6 months 2014 Yes M1 M2, M3, A1, A3, A4 Skull fragment, bone fragment T 16126C 16294T 16296T 16301T T2 T2_16126-16294-16296-16301
114 No 0-1,5 months 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A3 Fibula fragment, petrous bone H 16362C H6 / H8 H_16362
115 No 4-4,5 years 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A5 Fibula fragment 16093C 16224C 16311C 16319A K1b1a K1b_16093-16224-16311-16319
117 No Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A11, A18 Ulna fragment
120 Yes Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A5, A14 Petrous bone U4 16356C U4 U4_16356
122 Yes Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1 Petrous bone K 16224C 16311C K K1_16224-16311
123 No Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A12, A17 Petrous bone
124 No 1,5-3 months 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9, A13, A14 Petrous bone K 16093C 16224C 16311C K1a K1a_16093-16311
125 No 2 years 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A4, A12, A18 Petrous bone K 16093C 16136C 16224C 16234T 16311C K1a1b1a K1a_16093-16136-16224-16234-16311
128 No Immature 2014 Yes M1, M2, M3, A1, A6, A9, A13, A14 Petrous bone U* 16069T 16256T 16270T U5 U5_16069-16256-16270
129 No 2017 No Tooth K 16224T 16311C 16327T K K_16224-16311-16327
131 No Petrous bone U4

 XX nord = 70-A Yes 0,5-1 year 2012 No M1, M2, M3, A1 Skull fragment H1 ?
200 No Petrous bone
201 No Petrous bone

Individuals with SNP and HVS-I data
Individuals with SNP data but partial HVS-1 sequence
Individuals with HVS-1 data
Individuals with inconsistencies
Individuals with no results
Inviduals 2018
Individuals completed

Sampled with 
precaution against 

contamination



I.3. Haplogroupes et haplotypes des individus de Gurgy ‘Les Noisats’
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Individual Sex Age SNP Hg HVS-I sequence HVS-1 Hg Final HG-ht

6-A M ? Adult 2004 No petrous bone H H
6-B < 7 years 2004 No petrous bone H ? CRS H_CRS
7 Adult 2004 No petrous bone H1 G16129A A16316G H H1_16129-16316
9 Adult 2004 No petrous bone

10 M Adult 2004 No petrous bone
13-A Adult 2004 No tooth (molar) H1 H1
13-B M Adult 2004 No petrous bone H H
14 F ? Adult 2004 No petrous bone

16-A Adult 2004 No petrous bone T T16126C C16294T C16296T T2 T2_16126-16294-16296
16-B Adult 2004 No petrous bone H CRS H_CRS
17 Adult 2004 No tooth (premolar) T T

19-A Adult 2004 No tooth (molar) J1 J1
19-B Adult 2004 No petrous bone H/H1 CRS H/H1_CRS
21 Infans ? 2004 No tooth (molar)
23 Adult 2004 No tooth (molar) HV T16243A HV HV_16243
26 Infans ? 2004 No tooth (molar) H3 T16172C H H3_16172

27-A 2 years 2004 No petrous bone C16270T ?_16270
27-B F Adult 2004 No petrous bone H CRS H_CRS
28 M Adult 2004 No petrous bone J1 C16069T T16126C J1 J1_16069-16126

29-A 7-13 years 2004 No tooth (molar) T16126C C16294T C16296T T16324C T2a1b T2_16126-16294-16296-16324
29-B 14-20 years 2004 No petrous bone
31 Adult 2004 No tooth (molar) H1 T16092C H H1_16092
32 M Adult 2004 No tooth (molar) H1 T16189C T16356C T16362C H1b H1_16189-16356-16362
33 M 14-18 years 2004 No petrous bone H H
34 M Adult 2004 No petrous bone H3 CRS H3_CRS

119 Infans ? 2004 No tooth (molar)
120 Dec Adult 2004 No bone fragment (fibula)
120 GI Adult 2004 No bone fragment (MTT) T T16126C C16294T C16296T T16324C T2a1b T2_16126-16294-16296-16324

121 Adult 2004 No petrous bone HV ? HV ?
122 F Adult 2004 No tooth (molar) T CRS
123 Adult 2004 No tooth (molar) U5 C16239T C16256T C16270T A16399G U5a1 U5_16239-16256-16270-16399
124 M Adult 2004 No tooth (molar) H1 CRS H1_CRS

125-A M Adult 2004 No tooth (molar) H1 CRS H1_CRS
125-B 14-18 years 2004 No petrous bone
126 F Adult 2004 No tooth (molar) H1 G16129A H H1_16129
127 M Adult 2004 No petrous bone H H
139 Infans ? 2004 No tooth (molar) K T16224C T16311C K K_16224-16311
141 M Adult 2004 No petrous bone K T16093C G16129A T16224C T16311C K1a11 K1_16093-16129-16224-16311
142 Adult 2004 No tooth (premolar) J1 C16096T T16126C C16193T C16278T J2b J2_16069-16126-16193-16278
143 M Adult 2004 No petrous bone U5 C16114A C16192T C16256T C16270T C16294TU5a2a2 U5_16114-16192-16256-16270-16294

Individuals with SNP and HVS-I data
Individuals with SNP data but partial HVS-1 sequence
Individuals with HVS-1 data
Individuals with inconsistencies
Individuals with no results

Excavation 
date

Sampled 
with 

precaution 
against 

contaminati
on

Manipulato
r / 

archaeologi
sts

Anatomical 
description



I.4. Résultats des SNPs mitochondriaux d’UN
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M* N* N1a I W X R* HV* H H1(J1) H3 V J T U* U4 U5 K
10400 10873 13780 10034 3505 6371 12705 14766 2706 3010 6776 4580 12612 1888 11467 11332 13617 10550

Individual Hg
4 C T A T A C C T G A T G G G A C T A J1
8 C T A A C C T G G T G A G G C C A U5

19-1 C T A G C T T G G T G A G A C T A W
20 C T A A C C T G G T G A G G C C A U5
30 C T A T A C C C G G T A A G A C T A V
37 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H
39 C T A A C C C A G T A G A C T A H

 40-1 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H
 40-2 C T A A C C C A G T G A G A C T A H

51 C A T A nd
52 C T G A C T T G G T G A G A C T A N1a or I
60 C T G A C T T G G T G A G A C T A N1a or I
69 C T A A C C T G G T G A G G C T G K
74 C T A A C C C A G T G A G A C T A H
78 C T A A C C C A A T G A G A C T A H1
79 C T A A C C C A T A A C T A H1

 83-bis C T A A C C C G G T A A G A C T A V
85 C T A A C C C A G T G A G A C T A H
86 C T A T A C C T G A T G G G A C T A J1

 87-A C A A C C T G G T A A A C T A T
 87-B C T A A C C T G A T G G G A C T A J1

88 C A A C C A A T A A T H1
89 C T A T A C C T G G T G A G G C T G K
91 C T A A C C T G G T G A G G C T G K
93 C A A C C T G G T A G G C T G K
95 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H
96 C A A C C C A G T A G A C T A H
98 C T A A C C T G G T A A A C T A T
99 C A A C C T G G T A G G C T G K

100 C A A C C T G T A A C T A nd
103 C T A A C C T G G T G A G G T T A U4

 105-A C T A A C C C A A T G A G A C T A H1
 105-B C T C C A A T G A G A C T A H1

106 C T A A C C T G G T G A G G C C A U5
107 C T A A C C C A G C A G A C T A H3
108 C T A T A C C C A G T G A A C T A H
113 C T A T A C C T G G T G A A A C T A T
114 C T A A C C C A G T A A C T A H
115
117
120 C A A C C T G G T A G G T T A U4
122 C T A A C C T G G T A G G C T G K
123
124 C T A A C C T G G T A G G C T G K
125 C T A A C C T G G T A G G C T G K
128 C A A C C T G G T A G G C T A U*
129 C T A T A C C T G G T G A G G C T G K
131 A A T G G T T U4

 XX nord = 70-A C A C T G T A G A C T A nd
200 C T A T A C C T G G T G A G G C C A nd
201 C A C C A T A C A nd

A ancestral allele
C derived allele

nd not determined

C/T C/T A/G T/C A/G C/T T/C T/C G/A G/A T/C G/A A/G G/A A/G C/T T/C A/G

CT GA

CT

TC GA

GA AG



I.5. Résultats des SNPs du chromosome Y pour UN
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E E1b1b F G I J K R R1a R1b
L537 M215 M213 M201 M170 M304 M9 M207 M511 M343

Individual Hg

4 Tooth M G A G C G G T R1b
8 Tooth C C G G T C R*

19-1 Tooth G A G C G G T R1b
30 Tooth G C C G G R1b
37 Tooth C C G R1b
39 Phalanx C C G T

 40-1 Tooth G A G C C G T C
 40-2 Tooth C C C

51 Bone fragment
52 Tooth C C G T C
60 Skull fragment G T C C
69 Petrous bone G C C C T R1b
74 Tooth M G A G C C G G T R1b
78 Tooth G C C G G T R1b
79 Petrous bone C C C

 83-bis Tooth G C C G T C
85 Tooth M G A G C C G G T R1b
86 Bone fragment G C C C G T C

 87-B Bone fragment G G C C G T C
88 Tooth C C
89 Tooth G C C C
91 Bone fragment C C T C
93 Skull fragment G C C T C
95 Bone fragment C C C
96 Petrous bone C C C
98 Bone fragment C C
99 Phalanx G C C C G T R1b

100 Skull fragment C C C
103 Bone fragment C C C

 105-A A G C C G T C

 105-B G C C G T R1b

106 Bone fragment C C
107 Bone fragment C C G C
108 Tooth C C G C R* ?
113 Bone fragment C G T R1b

114 C C C

115 Bone fragment C C
117 Bone fragment C C G
120 Petrous bone G C G T R1b
122 Petrous bone C C C G G T C R*
123 Petrous bone G C C G C
124 Petrous bone G C C G G T C R*
125 Petrous bone C C C G T C
128 Petrous bone G C C C G C
129 Tooth G A G G G T R1b
131 Petrous bone

Skull fragment C T C

200 Petrous bone
201 Petrous bone

A ancestral allele
C derived allele

Anatomical 
description

Morphological 
sex G/A A/G C/T G/T A/C A/C C/G A/G T/C C/A

AC CA

AC CA
CA
CA

GA

AC
AG CA

CA
CA

AC

CA

AC

AC

AC
CA

Bone fragment, 
petrous bone

Bone fragment, 
petrous bone CA

AC

GA
AC CA

Bone fragment, 
petrous bone CA

AC
CA

AC CA
GA

AC AC CA

 XX nord = 
70-A AC



I.6. Résultats des SNPs mitochondriaux de GLN
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M* N* N1a I W X R* HV* H H1(J1) H3 V J T U* U4 U5 K
10400 10873 13780 10034 3505 6371 12705 14766 2706 3010 6776 4580 12612 1888 11467 11332 13617 10550

Individual Hg
6-A C T A A C C C A G T G A G A C T A H
6-B C A A C G T G C A R*
7 C A A C C A A T G A C T H1
9

10
13-A C A A C C A A T A G A C T A H1
13-B C T A A C C C A G T A G A C T A H
14 A C C T G T A A C T A

16-A C T A A C C T G G T A A A C T A T
16-B C A A C C C A G T G A C T H
17 C T A A C C T G G T G A A A C T A T

19-A C A A C G A T G A C T A J1
19-B C A A C A T A T H/H1
21
23 C T A A C C C G G T A A A C T A HV/T
26 C T A A C C C A G C G A G A C T A H3

27-A A C C G A T
27-B C A A C C C A G T A C T A H
28 C T A A C C T G A T G G G A C T A J1

29-A
29-B C
31 C T A T A C C C A A T G A G A C T A H1
32 C T A T A C C C A A T G A G A C T A H1
33
34 C T A A C C C A G C A G A C T A H3

119 C
120 Dec
120 GI C T A A C C T G G T G A A A C T A T

121 C C C G
122 C T A A C C T G G T G A A A C T A T
123 C T A A C C T G G T G A G G C C A U5
124 C T A A C C C A A T G A A C T A H1

125-A C T A A C C C A A T G A G A C T A H1
125-B
126 C T A A C C C A A T G A G A C T A H1
127 C A A C C C A G T A C T A H
139 C T A A C C T G G T G A G G T G K
141 C T A A C C T G G T G A G G C T G K
142 C T A A C C T G G T G G A C T A J
143 C T A A C C T G G T A G G C C A U5

A ancestral allele
C derived allele

nd not determined

C/T C/T A/G T/C A/G C/T T/C T/C G/A G/A T/C G/A A/G G/A A/G C/T T/C A/G

CT GA

GA

CT



I.7. Résultats des SNPs du chromosome Y pour GLN
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E E1b1b F G I J K R R1a R1b
L537 M215 M213 M201 M170 M304 M9 M207 M511 M343

Individual Hg

6-A petrous bone M ? C C G
6-B petrous bone C C G C
7 petrous bone G C C T
9 petrous bone C C G G C R*

10 petrous bone M G C C G T R1b
13-A tooth (molar) G C G C C G C R*
13-B petrous bone M G A C C C G G T R1b
14 petrous bone F ? C

16-A petrous bone G C C C C
16-B petrous bone C C G T C
17 tooth (premolar) G G C C C C

19-A tooth (molar) C C C
19-B petrous bone G C C C T
21 tooth (molar) A C C C G G R1b
23 tooth (molar) A C C C G T R1b
26 tooth (molar) C C C G G T C R*

27-A petrous bone G A G C C
28 petrous bone M G A C C G G T R1b

29-A tooth (molar) G C C C
29-B petrous bone C C C
31 tooth (molar) G A C C G G T R1b
32 tooth (molar) M A C G C C C T C R*
33 petrous bone M C C G G R1b
34 petrous bone M G C C G G T R1b

119 tooth (molar) G C C G G R1b

120 Dec G C C C
120 GI bone fragment (MTT) C C C

121 petrous bone G C C G T R1b
122 tooth (molar) F
123 tooth (molar) A C G C G T R1b
124 tooth (molar) M G C C C G G C R*

125-A tooth (molar) M G A C C C G G T R1b
125-B petrous bone C C
127 petrous bone M G A C C T C
139 tooth (molar) C C G C
141 petrous bone M G A C G G R1b
142 tooth (premolar) G C C C G T C R*
143 petrous bone M G C T

A ancestral allele
C derived allele

Anatomical 
description

Morphological 
sex G/A A/G C/T G/T A/C A/C C/G A/G T/C C/A

CA

CA

CA
AG

CA

GA

GA
CA

GA CA
GA AG CA
GA

CA
CA

CA
GA AG

CA
CA
CA

bone fragment 
(fibula)

AG CA

GA AC CA

CA
AC

AC CA
AG

AC CA



I.8. Diverité génétique
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Pop N N Ht Gene diversity Nucleotide diversity Mean pairwise

UN 43 26 32 0,9557 +/- 0,0197 0,040167+/-0,0221 5,020819+/-2,487635
GLN 22 13 22 0,8701 +/- 0,0662 0,035739+/-0,020423 4,467416+/-2,288106

HGW 27 18 16 0,9430 +/- 0,0318 0.030958 +/-0.017866 3.869781 +/-2.005258
HGCN 55 26 26 0,9455 +/- 0,0153 0.040684 +/-0.022234 5.085543 +/-2.505224
HGS 9 6 9 0,8889 +/- 0,0910 0.027178 +/-0.017396 3.397295 +/-1.916735

EN_TransD 88 43 45 0,9673 +/- 0,0079 0.062775 +/-0.032672 7.846890 +/-3.686252
EN_EM_Germany_Alsace 125 43 39 0,9493 +/- 0,0085 0.058618 +/-0.030576 7.327299 +/-3.451992

Cardial 25 17 25 0,9433 +/- 0,0315 0.035588 +/-0.020227 4.448520 +/-2.268822
Epicardial 60 26 27 0,9181 +/- 0,0245 0.031795 +/-0.017892 3.974370 +/-2.016603

MN_France 67 39 32 0,9385+/-0,0210 0.035072 +/-0.019447 4.383976 +/-2.192590
Yamnaya 41 29 39 0,9805+/-0,0097 0.056595 +/-0.030119 7.074399 +/-3.389496

Catacombes 24 11 19 0,8913 +/- 0,0395 0.056595 +/-0.030119 4.403137 +/-2.251843
CH_Hungary 28 21 31 0,9630 +/- 0,0243 0.059072 +/-0.031704 7.383953 +/-3.559505

LN_Spain 68 38 37 0,9644 +/- 0,0106 0.049700 +/-0.026498 6.212502 +/-2.987771
MN_Germany 100 48 50 0,9638 +/- 0,0069 0.053726 +/-0.028298 6.715808 +/-3.193601

Neo_GB 36 21 25 0,9571 +/- 0,0178 0.045336 +/-0.024733 5.667014 +/-2.781510
BA_Armenia 33 26 39 0,9830 +-/ 0,0123 0.050790 +/-0.027470 6.348728 +/-3.087669
CH_Iberian 120 46 43 0,9332 +/- 0,0129 0.043666 +/-0.023438 5.458209 +/-2.645916
BBC_Spain 17 10 18 0,8971 +/- 0,0558 0.039939 +/-0.022859 4.992423 +/-2.553169

CWC 50 35 36 0,9829 +/- 0,0077 0.049103 +/-0.026355 6.137850 +/-2.968596
BBC_Germany 61 36 40 0,9448 +/- 0,0204 0.041329 +/-0.022504 5.166119 +/-2.536570

BBC_Great Britain 27 21 26 0,9829 +/- 0,0139 0.064236 +/-0.035004 8.029452 +/-3.912663
EBA_Great Britain 22 18 23 0,9784 +/- 0,0213 0.047607 +/-0.026342 5.950861 +/-2.951291

EBA_Spain 15 9 18 0,9048 +/- 0,0544 0.049311 +/-0.027849 6.163931 +/-3.104733
Unetice 106 69 46 0,9835 +/- 0,0046 0.062392 +/-0.032424 7.799015 +/-3.659663

BA_Scandinavia 6 6 14 1,0000 +/- 0,0926 0.066570 +/-0.041542 8.321206 +/-4.497003
IA_Scythes 19 19 29 1+/-0,0171 0.060904 +/-0.033220 7.613055 +/-3.715814

IA_Germany 11 9 15 0,9167 +/- 0,0920 0.043187 +/-0.026064 5.398425 +/-2.871795
IA_Spain 23 10 18 0,8063 +/- 0,0785 0.030132 +/-0.017577 3.766445 +/-1.970107

Polymorphic 
sites



I.9. Fréquences des haplogroupes dans les populations anciennes

H HV I J K N T U4 U5a U5b U8 U_others V W X others Contexte_2
Yamnaya 24,444 0,000 2,222 2,222 4,444 2,222 24,444 6,667 17,778 0,000 0,000 4,444 0,000 6,667 2,222 2,222 BA
Catacombe 28,000 0,000 4,000 12,000 0,000 0,000 0,000 24,000 16,000 0,000 0,000 8,000 0,000 0,000 0,000 8,000 BA
BA_Balkans 20,000 10,000 10,000 0,000 10,000 0,000 10,000 0,000 20,000 0,000 0,000 10,000 0,000 10,000 0,000 0,000 BA
BA_Armenia 18,182 6,061 3,030 3,030 18,182 0,000 18,182 6,061 0,000 0,000 3,030 12,121 0,000 3,030 0,000 9,091 BA
BBC_Spain 35,294 0,000 0,000 0,000 29,412 0,000 5,882 0,000 0,000 17,647 0,000 0,000 0,000 0,000 5,882 5,882 BBC
BBC_Germany 45,902 1,639 3,279 1,639 4,918 0,000 11,475 4,918 11,475 4,918 0,000 1,639 1,639 6,557 0,000 0,000 BBC
BBC_Great Britain 5,556 0,000 0,000 0,000 33,333 5,556 22,222 0,000 11,111 5,556 0,000 0,000 0,000 5,556 5,556 5,556 BBC
EBA_Great Britain 18,182 0,000 13,636 9,091 13,636 0,000 13,636 4,545 13,636 9,091 0,000 4,545 0,000 0,000 0,000 0,000 BA
EBA_Spain 25,000 3,571 0,000 21,429 21,429 0,000 3,571 0,000 0,000 17,857 0,000 0,000 3,571 0,000 3,571 0,000 BA
Unetice 20,190 1,920 13,460 5,700 8,650 0,000 8,650 1,920 13,460 2,880 2,880 7,690 2,880 4,800 4,800 0,000 BA
BA_Scandinavia 34,783 0,000 4,348 8,696 0,000 4,348 30,435 0,000 17,391 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 BA
CH_Balkans 20,000 6,667 0,000 13,333 33,333 6,667 6,667 6,667 0,000 6,667 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 CH
CH_Hungary 17,857 3,571 0,000 14,286 7,143 3,571 35,714 0,000 7,143 7,143 3,571 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 CH
CH_Iberia 22,293 3,185 0,000 15,924 24,204 0,000 8,280 1,911 2,548 11,465 0,000 1,274 3,822 0,000 4,459 0,637 CH
HGW 7,692 3,846 0,000 0,000 0,000 3,846 0,000 0,000 7,692 26,923 7,692 26,923 0,000 0,000 0,000 15,385 HG
HGCN 2,941 0,000 0,000 0,000 4,412 0,000 0,000 11,765 30,882 20,588 8,824 14,706 0,000 0,000 0,000 5,882 HG
HGS 22,220 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 22,220 55,550 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 HG
IA_Scythians 21,053 0,000 0,000 10,526 0,000 5,263 5,263 0,000 26,316 5,263 0,000 0,000 0,000 5,263 0,000 21,053 IA
IA_Germany 36,364 9,091 9,091 0,000 27,273 0,000 0,000 0,000 9,091 0,000 0,000 0,000 9,091 0,000 0,000 0,000 IA
IA_Spain 37,500 0,000 0,000 33,333 4,167 0,000 0,000 0,000 8,333 12,500 0,000 0,000 0,000 4,167 0,000 0,000 IA
UN 38,630 0,000 4,540 6,810 20,450 0,000 6,810 6,810 6,810 2,270 0,000 0,000 4,540 2,270 0,000 0,000 UN
GLN 58,600 3,450 0,000 10,340 6,900 0,000 13,800 0,000 6,900 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 GLN
EN_TransD 17,308 1,923 0,000 11,538 20,192 6,731 25,962 0,962 0,962 0,000 0,962 2,885 5,769 1,923 2,885 0,000 Neo
EN/MN_Germany_Alsace 17,647 5,882 0,000 11,765 20,588 11,029 23,529 0,000 1,471 0,735 0,000 0,735 3,676 2,206 0,735 0,000 Neo
Cardial 28,000 0,000 0,000 8,000 24,000 16,000 8,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 4,000 0,000 12,000 0,000 Neo
Epicardial 30,000 3,333 1,667 8,333 20,000 0,000 10,000 0,000 1,667 5,000 0,000 15,000 0,000 0,000 5,000 0,000 Neo
MN_France 38,158 0,000 0,000 13,158 22,368 5,263 6,579 1,316 0,000 3,947 0,000 1,316 2,632 1,316 3,947 0,000 Neo
LN_Spain 17,808 2,740 1,370 8,219 21,918 0,000 13,699 2,740 0,000 16,438 0,000 2,740 2,740 1,370 8,219 0,000 Neo
MN_Germany 22,857 2,857 0,000 11,429 20,000 3,810 13,333 0,000 1,905 6,667 1,905 3,810 1,905 4,762 4,762 0,000 Neo
Neo_Great Britain 22,222 2,778 0,000 11,111 25,000 0,000 8,333 0,000 8,333 8,333 2,778 2,778 2,778 2,778 2,778 0,000 Neo
Corded_Ware 20,690 1,724 1,724 10,345 17,241 0,000 15,517 6,897 6,897 6,897 0,000 5,172 0,000 1,724 5,172 0,000 Neo



I.10. Haplotypes partagés avec les populations anciennes
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Non Inf H CRS Hap_2 8 8 6 8 2 9 17 5 15 15 3 1 5 6 11 5 0 23 5 3 13 1 2 4 0 1 0 10 3 189
J1 16069 - 16126 Hap_5 1 3 0 0 0 5 13 1 3 6 0 0 1 4 7 2 0 11 0 4 1 0 2 3 0 1 0 2 0 70
K 16224 - 16311 Hap_10 1 2 0 0 0 5 7 4 5 5 0 0 1 4 5 2 1 6 2 2 1 2 1 0 0 0 3 0 0 59

Inf J2 16069 - 16126 - 16193 - 16278 Hap_12 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 1 1 0 0 3 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 10
H1 16129 Hap_3 2 0 0 0 0 0 0 1 3 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 10

T2a1b 16126 - 16294- 16296 - 16324 Hap_6 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 6
U5a2a 16114 - 16192 - 16256 - 16270 - 16294 Hap_13 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 3

Unique H3 16172 Hap_1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
T2 16126 - 16294 - 16296 Hap_4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
H1 16092 Hap_7 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

H1b1 16189 - 16356 16362 Hap_8 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5a 16239 - 16256 - 16270 - 16399 Hap_9 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
K1a 16093 - 16129 - 16224 - 16311 Hap_11 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

Total 22 43 27 55 9 88 125 25 60 67 41 24 28 68 100 36 33 120 17 50 61 18 22 15 6 19 9 23 106 1317
N ind HT 13 6 8 3 19 37 11 27 27 4 1 8 16 25 9 1 44 7 9 17 3 6 8 0 4 3 12 3
N Ht inf 0 0 0 1 0 0 1 4 1 1 0 1 2 2 0 0 4 0 0 2 0 1 1 0 2 0 0 0
% inf/tot 0 0 0 11,111 0 0 4 6,6667 1,4925 2,439 0 3,5714 2,9412 2 0 0 3,3333 0 0 3,2787 0 4,5455 6,6667 0 10,526 0 0 0

% Ht part 30,233 22,222 14,545 33,333 21,591 29,6 44 45 40,299 9,7561 4,1667 28,571 23,529 25 25 3,0303 36,667 41,176 18 27,869 16,667 27,273 53,333 0 21,053 33,333 52,174 2,8302
% Ht non inf 30,233 22,222 14,545 22,222 21,591 29,6 40 38,333 38,806 7,3171 4,1667 25 20,588 23 25 3,0303 33,333 41,176 18 24,59 16,667 22,727 46,667 0 10,526 33,333 52,174 2,8302

Ht non inf 13 6 8 2 19 37 10 23 26 3 1 7 14 23 9 1 40 7 9 15 3 5 7 0 2 3 12 3
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Non inf H CRS Hap_2 8 8 6 8 2 9 17 5 15 3 1 5 6 11 5 0 23 5 3 14 3 2 4 0 1 0 10 3 15 192
J1 16069 - 16126 Hap_1 3 1 0 0 0 5 13 1 6 0 0 1 4 7 2 0 11 0 4 1 2 2 3 0 1 0 2 0 3 72

K1a 16093 - 16224 - 16311 Hap_24 1 0 0 0 0 5 12 0 1 0 0 1 9 6 5 1 15 3 0 1 2 1 2 0 0 0 0 0 6 71
K 16224 - 16311 Hap_6 2 1 0 0 0 5 7 4 5 0 0 1 4 5 2 1 6 2 2 3 3 1 0 0 0 3 0 0 5 62
V 16298 Hap_8 2 0 0 0 0 4 7 1 1 0 0 0 2 1 2 0 7 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 30

Inf H5 16304 Hap_10 1 0 0 0 0 2 1 0 0 0 0 0 0 6 2 0 0 0 2 5 0 0 0 0 1 0 0 0 0 20
U4 16356 Hap_19 2 0 0 3 0 1 0 0 0 1 6 0 1 0 0 1 2 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 20
K1b 16093 - 16224 - 16311 - 1639 Hap_15 3 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 2 0 1 0 3 1 1 1 1 0 0 0 0 1 1 17

H6/8 16362 Hap_22 2 0 0 0 0 0 0 1 0 2 5 0 0 0 0 2 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 15
T1a 16126 - 16163 - 16186 - 16189 - 16294 Hap_17 1 0 0 0 0 3 0 0 0 3 0 0 0 1 0 0 0 0 3 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 13
I1 16129 - 16223 - 16391 Hap_12 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 3 3 0 0 0 0 0 0 1 9
H3 16093 Hap_21 1 0 0 0 0 2 2 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 9
H 16093 - 16129 Hap_9 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3

H11 16293 - 16311 Hap_16 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 2
Unique I 16111 - 16223 Hap_3 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

W 16189 - 19292 Hap_4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5b 16174 - 16189 - 16270 - 16399 Hap_5 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5a 16192 - 16256 - 16270 - 16293 - 16399 Hap_7 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

H2a2b 16235 - 16291 Hap_11 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
K1a 16093 - 16172 - 16224 - 16300 Hap_13 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2

T 16126 - 16186 - 16294 Hap_14 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
H ? 16086 - 16223 Hap_18 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5a 16192 - 16256 - 16291 - 16399 Hap_20 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
T2 16126 - 16294 - 16296 - 16301 Hap_23 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

K1a1ba1 16093 - 16136 - 16224 - 16234 - 16311 Hap_25 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5a 16069 - 16256 - 16270 Hap_26 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

43 22 27 55 9 88 125 25 67 41 24 28 68 100 36 33 120 17 50 61 18 22 15 6 19 9 23 106 60 1317
N ind HT 10 6 11 2 37 60 12 29 9 12 8 28 39 20 6 65 10 20 28 14 10 11 1 3 3 13 7 32
N Ht inf 0 0 3 0 9 4 1 1 6 11 0 3 9 4 4 3 0 11 8 4 4 1 1 1 0 1 4 2
% inf/tot 0 0 5,4545 0 10,227 3,2 4 1,4925 14,634 45,833 0 4,4118 9 11,111 12,121 2,5 0 22 13,115 22,222 18,182 6,6667 16,667 5,2632 0 4,3478 3,7736 3,3333

% Ht part 45,455 22,222 20 22,222 42,045 48 48 43,284 21,951 50 28,571 41,176 39 55,556 18,182 54,167 58,824 40 45,902 77,778 45,455 73,333 16,667 15,789 33,333 56,522 6,6038 53,333
% Ht non inf 45,455 22,222 14,545 22,222 31,818 44,8 44 41,791 7,3171 4,1667 28,571 36,765 30 44,444 6,0606 51,667 58,824 18 32,787 55,556 27,273 66,667 0 10,526 33,333 52,174 2,8302 50

Ht non inf 10 6 8 2 28 56 11 28 3 1 8 25 30 16 2 62 10 9 20 10 6 10 0 2 3 12 3 30



I.11. Table des FST

GLN UN HGW HGCN HGS EN_TransdanubiaEN_MN_Germany_AlsaceCardial MN_France Yamnaya Catacomb CH_Hungaria LN_Spain MN_Germany Neo_GB BA_Armenia CH_Iberia BBC_Spain CWC BBC_Germany BBC_GB EBA_GB EBA_SpainBA_ScandiniavaIA_Scythian IA_Germany IA_Spain Unetice Epicardial
GLN 0.00000 0.01145 0.07392 0.10103 0.14727 0.02072 0.02391 0.02160 0.00995 0.00793 0.02751 0.01278 0.02552 0.00896 0.02155 0.00904 0.01470 0.04211 0.00071 -0.00190 0.02953 -0.01411 0.02432 0.06467 0.01955 0.09238 0.02625 0.38277 0.01502
UN 0.01145 0.00000 0.08620 0.10462 0.13795 0.03183 0.02709 0.01318 0.00330 0.03622 0.04039 0.06822 0.00460 0.00589 -0.00457 -0.00169 0.00157 -0.00236 0.00267 0.01340 0.00518 0.00330 0.00456 0.11151 0.03143 0.02982 0.03138 0.38996 -0.00192

HGW 0.07392 0.08620 0.00000 0.03103 0.05051 0.11035 0.11999 0.07860 0.06774 0.05293 0.07418 0.13862 0.08371 0.07856 0.07285 0.09586 0.08023 0.09483 0.04954 0.03912 0.11490 0.04640 0.11150 0.18664 0.04027 0.15820 0.02443 0.39265 0.10938
HGCN 0.10103 0.10462 0.03103 0.00000 -0.02339 0.14636 0.14994 0.11644 0.10666 0.05566 0.08179 0.16107 0.10441 0.11000 0.08155 0.12627 0.10009 0.09832 0.07000 0.06667 0.12143 0.04679 0.11424 0.21651 0.04756 0.13591 0.05247 0.41176 0.13870
HGS 0.14727 0.13795 0.05051 -0.02339 0.00000 0.14677 0.15368 0.17675 0.14518 0.06283 0.14196 0.15337 0.11522 0.12099 0.10026 0.14303 0.12272 0.13789 0.08234 0.09432 0.12136 0.06310 0.13640 0.23577 0.04248 0.21378 0.09783 0.41914 0.19307

EN_Transdanubia 0.02072 0.03183 0.11035 0.14636 0.14677 0.00000 -0.00283 0.02885 0.04110 0.04275 0.07954 0.00973 0.02184 0.00726 0.02534 0.02136 0.03008 0.03745 0.02116 0.04110 0.00282 0.03322 0.03262 -0.01641 0.04441 0.08018 0.06594 0.38403 0.02821
EN_MN_Germany_Alsace 0.02391 0.02709 0.11999 0.14994 0.15368 -0.00283 0.00000 0.03123 0.03868 0.05345 0.08197 0.01882 0.02495 0.00795 0.02696 0.02454 0.02991 0.03319 0.03017 0.04606 0.00129 0.03289 0.03050 0.01387 0.05029 0.07363 0.06966 0.39703 0.02581

Cardial 0.02160 0.01318 0.07860 0.11644 0.17675 0.02885 0.03123 0.00000 0.01251 0.02926 0.04710 0.06894 0.01611 0.00592 0.02415 0.00885 0.01661 0.01680 0.01074 0.01752 0.02135 0.01885 0.04024 0.08505 0.01768 0.06311 0.02723 0.35489 0.01117
MN_France 0.00995 0.00330 0.06774 0.10666 0.14518 0.04110 0.03868 0.01251 0.00000 0.04589 0.04518 0.07277 0.01678 0.01094 0.00942 0.01942 0.00727 0.02554 0.00878 0.01873 0.03720 0.01728 0.01392 0.12280 0.03518 0.09234 0.01530 0.40554 0.01081

Yamnaya 0.00793 0.03622 0.05293 0.05566 0.06283 0.04275 0.05345 0.02926 0.04589 0.00000 0.02584 0.02615 0.04293 0.03154 0.03100 0.03660 0.04175 0.04876 0.00466 0.00418 0.02781 -0.01133 0.04272 0.02821 -0.00009 0.06517 0.02028 0.37536 0.05075
Catacomb 0.02751 0.04039 0.07418 0.08179 0.14196 0.07954 0.08197 0.04710 0.04518 0.02584 0.00000 0.08735 0.07136 0.05614 0.06526 0.04465 0.05207 0.07882 0.02644 0.02077 0.08263 0.02198 0.04979 0.15016 0.02379 0.11025 0.03083 0.40910 0.07574

CH_Hungaria 0.01278 0.06822 0.13862 0.16107 0.15337 0.00973 0.01882 0.06894 0.07277 0.02615 0.08735 0.00000 0.05414 0.02806 0.05727 0.04930 0.05760 0.08314 0.03430 0.04974 0.02976 0.02845 0.04695 -0.01895 0.04248 0.12630 0.08322 0.39691 0.06541
LN_Spain 0.02552 0.00460 0.08371 0.10441 0.11522 0.02184 0.02495 0.01611 0.01678 0.04293 0.07136 0.05414 0.00000 0.00053 -0.01108 0.01189 -0.00149 -0.01419 0.00246 0.02972 -0.01018 0.01425 0.00422 0.07988 0.02953 0.03949 0.04096 0.36893 0.00083

MN_Germany 0.00896 0.00589 0.07856 0.11000 0.12099 0.00726 0.00795 0.00592 0.01094 0.03154 0.05614 0.02806 0.00053 0.00000 0.00014 0.00747 0.00354 0.00564 0.00116 0.01793 -0.00102 0.01222 0.00583 0.03982 0.02032 0.05433 0.03085 0.37617 0.00011
Neo_GB 0.02155 -0.00457 0.07285 0.08155 0.10026 0.02534 0.02696 0.02415 0.00942 0.03100 0.06526 0.05727 -0.01108 0.00014 0.00000 0.00931 -0.00644 -0.00876 -0.00516 0.01941 -0.00861 0.00323 -0.00077 0.09859 0.02531 0.02895 0.03335 0.37487 0.00023

BA_Armenia 0.00904 -0.00169 0.09586 0.12627 0.14303 0.02136 0.02454 0.00885 0.01942 0.03660 0.04465 0.04930 0.01189 0.00747 0.00931 0.00000 0.01505 0.00962 0.00763 0.02672 0.00961 0.01752 0.01368 0.06381 0.03906 0.04407 0.04455 0.37869 0.00153
CH_Iberia 0.01470 0.00157 0.08023 0.10009 0.12272 0.03008 0.02991 0.01661 0.00727 0.04175 0.05207 0.05760 -0.00149 0.00354 -0.00644 0.01505 0.00000 -0.00254 0.00276 0.02260 0.01109 0.01002 -0.00720 0.09915 0.03190 0.04661 0.02530 0.39675 -0.00062
BBC_Spain 0.04211 -0.00236 0.09483 0.09832 0.13789 0.03745 0.03319 0.01680 0.02554 0.04876 0.07882 0.08314 -0.01419 0.00564 -0.00876 0.00962 -0.00254 0.00000 0.01329 0.02750 -0.01787 0.01391 0.01846 0.14077 0.03070 -0.00173 0.05350 0.34408 -0.00201

CWC 0.00071 0.00267 0.04954 0.07000 0.08234 0.02116 0.03017 0.01074 0.00878 0.00466 0.02644 0.03430 0.00246 0.00116 -0.00516 0.00763 0.00276 0.01329 0.00000 0.00274 0.01075 -0.00626 0.00283 0.04425 0.00297 0.05899 0.01351 0.36941 0.01046
BBC_Germany -0.00190 0.01340 0.03912 0.06667 0.09432 0.04110 0.04606 0.01752 0.01873 0.00418 0.02077 0.04974 0.02972 0.01793 0.01941 0.02672 0.02260 0.02750 0.00274 0.00000 0.03031 -0.00718 0.04584 0.08055 -0.00035 0.07041 0.00693 0.39266 0.02583

BBC_GB 0.02953 0.00518 0.11490 0.12143 0.12136 0.00282 0.00129 0.02135 0.03720 0.02781 0.08263 0.02976 -0.01018 -0.00102 -0.00861 0.00961 0.01109 -0.01787 0.01075 0.03031 0.00000 0.00516 0.02162 0.03523 0.02025 0.00190 0.07128 0.35982 0.01166
EBA_GB -0.01411 0.00330 0.04640 0.04679 0.06310 0.03322 0.03289 0.01885 0.01728 -0.01133 0.02198 0.02845 0.01425 0.01222 0.00323 0.01752 0.01002 0.01391 -0.00626 -0.00718 0.00516 0.00000 0.01349 0.05910 -0.01037 0.03424 0.01232 0.36277 0.02283

EBA_Spain 0.02432 0.00456 0.11150 0.11424 0.13640 0.03262 0.03050 0.04024 0.01392 0.04272 0.04979 0.04695 0.00422 0.00583 -0.00077 0.01368 -0.00720 0.01846 0.00283 0.04584 0.02162 0.01349 0.00000 0.09455 0.02808 0.06146 0.04183 0.37419 0.01554
BA_Scandiniava 0.06467 0.11151 0.18664 0.21651 0.23577 -0.01641 0.01387 0.08505 0.12280 0.02821 0.15016 -0.01895 0.07988 0.03982 0.09859 0.06381 0.09915 0.14077 0.04425 0.08055 0.03523 0.05910 0.09455 0.00000 0.04039 0.18182 0.15208 0.38472 0.13257

IA_Scythian 0.01955 0.03143 0.04027 0.04756 0.04248 0.04441 0.05029 0.01768 0.03518 -0.00009 0.02379 0.04248 0.02953 0.02032 0.02531 0.03906 0.03190 0.03070 0.00297 -0.00035 0.02025 -0.01037 0.02808 0.04039 0.00000 0.07004 0.01927 0.35143 0.05720
IA_Germany 0.09238 0.02982 0.15820 0.13591 0.21378 0.08018 0.07363 0.06311 0.09234 0.06517 0.11025 0.12630 0.03949 0.05433 0.02895 0.04407 0.04661 -0.00173 0.05899 0.07041 0.00190 0.03424 0.06146 0.18182 0.07004 0.00000 0.12365 0.34953 0.05275

IA_Spain 0.02625 0.03138 0.02443 0.05247 0.09783 0.06594 0.06966 0.02723 0.01530 0.02028 0.03083 0.08322 0.04096 0.03085 0.03335 0.04455 0.02530 0.05350 0.01351 0.00693 0.07128 0.01232 0.04183 0.15208 0.01927 0.12365 0.00000 0.38891 0.04346
Unetice 0.38277 0.38996 0.39265 0.41176 0.41914 0.38403 0.39703 0.35489 0.40554 0.37536 0.40910 0.39691 0.36893 0.37617 0.37487 0.37869 0.39675 0.34408 0.36941 0.39266 0.35982 0.36277 0.37419 0.38472 0.35143 0.34953 0.38891 0.00000 0.39496

Epicardial 0.01502 -0.00192 0.10938 0.13870 0.19307 0.02821 0.02581 0.01117 0.01081 0.05075 0.07574 0.06541 0.00083 0.00011 0.00023 0.00153 -0.00062 -0.00201 0.01046 0.02583 0.01166 0.02283 0.01554 0.13257 0.05720 0.05275 0.04346 0.39496 0.00000

GLN UN HGW HGCN HGS EN_Transdanubia EN_MN_Germany_Alsace Cardial MN_France Yamnaya Catacomb CH_Hungaria LN_Spain MN_Germany Neo_GB BA_Armenia CH_Iberia BBC_Spain CWC BBC_Germany BBC_GB EBA_GB EBA_Spain BA_Scandiniava IA_Scythian IA_Germany IA_Spain Unetice Epicardial
GLN *
UN 0.18555+-0.0120 *

HGW 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
HGCN 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.04199+-0.0073 *
HGS 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.09668+-0.0102 0.70605+-0.0178 *

EN_Transdanubia 0.06836+-0.0074 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
EN_MN_Germany_Alsace 0.06348+-0.0077 0.00879+-0.0032 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.65625+-0.0115 *

Cardial 0.08984+-0.0086 0.12402+-0.0100 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03320+-0.0057 0.03613+-0.0060 *
MN_France 0.16895+-0.0136 0.26270+-0.0130 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.13574+-0.0103 *

Yamnaya 0.23535+-0.0135 0.00195+-0.0014 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.02441+-0.0045 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.03125+-0.0046 0.00000+-0.0000 *
Catacomb 0.07520+-0.0101 0.00488+-0.0025 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00879+-0.0025 0.00000+-0.0000 0.04004+-0.0062 *

CH_Hungaria 0.17676+-0.0107 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.15137+-0.0097 0.07324+-0.0061 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.04297+-0.0058 0.00098+-0.0010 *
LN_Spain 0.04199+-0.0044 0.20312+-0.0113 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00684+-0.0023 0.00586+-0.0022 0.08887+-0.0089 0.01660+-0.0039 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 *

MN_Germany 0.16699+-0.0106 0.14844+-0.0134 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.07129+-0.0075 0.06836+-0.0073 0.24023+-0.0111 0.03711+-0.0048 0.00098+-0.0010 0.00098+-0.0010 0.01465+-0.0044 0.34570+-0.0183 *
Neo_GB 0.09082+-0.0109 0.57812+-0.0141 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00879+-0.0025 0.01270+-0.0037 0.01758+-0.0037 0.07129+-0.0075 0.10547+-0.0100 0.01270+-0.0031 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0023 0.93262+-0.0065 0.41211+-0.0129 *

BA_Armenia 0.21191+-0.0144 0.46973+-0.0158 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03223+-0.0052 0.02441+-0.0047 0.20020+-0.0118 0.02148+-0.0049 0.00586+-0.0022 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.08691+-0.0092 0.15820+-0.0109 0.13477+-0.0143 *
CH_Iberia 0.10742+-0.0096 0.31836+-0.0154 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.06250+-0.0081 0.08398+-0.0074 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.52930+-0.0150 0.15820+-0.0100 0.77441+-0.0125 0.04395+-0.0052 *
BBC_Spain 0.05859+-0.0069 0.48047+-0.0143 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00684+-0.0023 0.03027+-0.0063 0.05469+-0.0064 0.15820+-0.0106 0.05859+-0.0088 0.00488+-0.0020 0.00293+-0.0016 0.00293+-0.0016 0.82715+-0.0103 0.27930+-0.0121 0.63770+-0.0155 0.20020+-0.0147 0.45312+-0.0157 *

CWC 0.39355+-0.0195 0.31055+-0.0149 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00879+-0.0029 0.01367+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.13574+-0.0100 0.08398+-0.0092 0.23730+-0.0149 0.03516+-0.0055 0.00488+-0.0020 0.27441+-0.0138 0.34961+-0.0121 0.67188+-0.0131 0.15625+-0.0116 0.27734+-0.0142 0.16211+-0.0104 *
BBC_Germany 0.45801+-0.0176 0.05273+-0.0064 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00684+-0.0023 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.05273+-0.0064 0.00195+-0.0014 0.24902+-0.0114 0.04004+-0.0072 0.00195+-0.0014 0.00293+-0.0016 0.00391+-0.0019 0.01953+-0.0043 0.00781+-0.0024 0.00293+-0.0016 0.04199+-0.0056 0.28125+-0.0127 *

BBC_GB 0.09766+-0.0108 0.27344+-0.0131 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00781+-0.0024 0.34082+-0.0154 0.36426+-0.0150 0.14258+-0.0138 0.02051+-0.0036 0.06543+-0.0072 0.00098+-0.0010 0.08691+-0.0075 0.69727+-0.0135 0.43066+-0.0162 0.60059+-0.0123 0.21484+-0.0127 0.19043+-0.0109 0.71484+-0.0157 0.19141+-0.0177 0.03809+-0.0053 *
EBA_GB 0.77051+-0.0111 0.30371+-0.0134 0.00977+-0.0026 0.01172+-0.0030 0.04785+-0.0062 0.01855+-0.0044 0.02832+-0.0046 0.12305+-0.0105 0.07227+-0.0107 0.77832+-0.0150 0.12695+-0.0115 0.05957+-0.0075 0.10645+-0.0102 0.12500+-0.0096 0.34375+-0.0129 0.07910+-0.0075 0.17285+-0.0115 0.26367+-0.0136 0.60059+-0.0158 0.67480+-0.0142 0.34277+-0.0108 *

EBA_Spain 0.16797+-0.0129 0.30664+-0.0161 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00684+-0.0027 0.06152+-0.0078 0.07812+-0.0071 0.06445+-0.0078 0.15918+-0.0106 0.02539+-0.0045 0.03223+-0.0054 0.02441+-0.0059 0.32422+-0.0160 0.29785+-0.0113 0.42090+-0.0124 0.18164+-0.0093 0.58789+-0.0128 0.23340+-0.0127 0.37012+-0.0166 0.00586+-0.0022 0.16309+-0.0108 0.24023+-0.0138 *
BA_Scandiniava 0.06738+-0.0077 0.02051+-0.0043 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.54395+-0.0155 0.27344+-0.0166 0.03906+-0.0065 0.00977+-0.0036 0.18066+-0.0112 0.00879+-0.0025 0.57031+-0.0142 0.04395+-0.0058 0.12598+-0.0098 0.02051+-0.0036 0.06641+-0.0080 0.02930+-0.0050 0.01270+-0.0034 0.08984+-0.0107 0.04199+-0.0071 0.20508+-0.0150 0.07520+-0.0078 0.03320+-0.0049 *

IA_Scythian 0.12891+-0.0125 0.02832+-0.0058 0.02637+-0.0036 0.01953+-0.0046 0.08301+-0.0091 0.01074+-0.0036 0.01270+-0.0031 0.12500+-0.0108 0.00684+-0.0023 0.43750+-0.0117 0.11719+-0.0086 0.02734+-0.0062 0.03613+-0.0060 0.08301+-0.0079 0.07715+-0.0078 0.00879+-0.0029 0.01953+-0.0048 0.06738+-0.0083 0.35254+-0.0180 0.44336+-0.0158 0.16309+-0.0077 0.65332+-0.0111 0.11133+-0.0126 0.13281+-0.0108 *
IA_Germany 0.00977+-0.0036 0.12109+-0.0104 0.00098+-0.0010 0.00586+-0.0026 0.00293+-0.0022 0.01855+-0.0048 0.02734+-0.0047 0.03516+-0.0056 0.00586+-0.0022 0.02734+-0.0043 0.01270+-0.0037 0.00488+-0.0020 0.05566+-0.0069 0.04980+-0.0055 0.14746+-0.0115 0.07227+-0.0075 0.07617+-0.0089 0.40430+-0.0129 0.02051+-0.0041 0.01660+-0.0044 0.42871+-0.0189 0.12793+-0.0097 0.07227+-0.0080 0.00195+-0.0014 0.02051+-0.0049 *

IA_Spain 0.07324+-0.0067 0.02246+-0.0049 0.08594+-0.0095 0.00586+-0.0026 0.04004+-0.0049 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.05566+-0.0068 0.08203+-0.0089 0.07715+-0.0111 0.06152+-0.0080 0.00195+-0.0014 0.00781+-0.0024 0.01660+-0.0037 0.02832+-0.0058 0.00293+-0.0016 0.04492+-0.0061 0.02539+-0.0053 0.12012+-0.0100 0.18066+-0.0079 0.00293+-0.0016 0.20996+-0.0111 0.06641+-0.0068 0.01758+-0.0034 0.10742+-0.0097 0.00488+-0.0025 *
Unetice 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *

Epicardial 0.15234+-0.0125 0.50293+-0.0121 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00879+-0.0038 0.15625+-0.0112 0.06836+-0.0077 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.34375+-0.0146 0.36621+-0.0126 0.37109+-0.0142 0.31836+-0.0134 0.42773+-0.0185 0.45020+-0.0154 0.09766+-0.0086 0.00391+-0.0019 0.18066+-0.0131 0.06934+-0.0101 0.17285+-0.0086 0.01367+-0.0031 0.00293+-0.0016 0.05664+-0.0078 0.00391+-0.0019 0.00000+-0.0000 *



I.12. Haplotypes partagés avec les populations anciennes en fonction de l’enclos d’UN
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Non Inf H CRS Hap_9 2 4 8 6 8 1 9 11 17 5 15 6 5 15 3 1 3 5 23 5 13 2 3 0 2 4 0 1 0 10 187
J1 16069-16126 Hap_1 3 0 1 0 0 0 5 7 13 1 3 4 2 6 0 0 0 1 11 0 1 0 4 0 2 3 0 1 0 2 70

K1a 16093 - 16224 - 16311 Hap_18 1 0 0 0 0 0 5 6 12 0 6 9 5 1 0 0 0 1 15 3 0 1 0 1 1 2 0 0 0 0 69
K 16224-16311 Hap_4 1 1 1 0 0 0 5 5 7 4 5 4 2 5 0 0 0 1 6 2 1 2 2 1 1 0 0 0 3 0 59
V 16298 Hap_8 1 1 0 0 0 0 4 1 7 1 1 2 2 1 0 0 0 0 7 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 30

Inf U4 16356 Hap_14 1 1 0 0 3 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 6 1 0 2 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 20
K1b1a 16093-16224-16311-16399 Hap_11 2 1 0 0 0 0 1 0 0 0 1 1 2 0 0 0 1 0 1 0 1 0 3 0 1 1 0 0 0 0 16
H6/8 16362 Hap_16 2 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 2 5 1 0 0 0 0 0 1 2 0 0 0 0 0 1 15
T1a 16126-16163-16186-16189-16294 Hap_13 1 0 0 0 0 0 3 1 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 1 0 3 0 0 0 1 0 0 0 13
H3 16093 Hap_15 1 0 0 0 0 0 2 1 2 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 9
I1 16129-16223-16391 Hap_6 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 3 0 0 0 0 0 6

K1a 16093 - 16172 - 16224 - 16300 Hap_7 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
H11 16293-16311 Hap_12 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2

Unique W 16189-16292 Hap_2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5b 16174 - 16189 - 16270 - 16399 Hap_3 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

T 16126-16186-16294 Hap_10 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
T2 16126-16294-16296-16301 Hap_17 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

K1a1b1a 16093-16136-16224-16234-16311 Hap_19 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5a 16069-16256-16270 Hap_20 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

24 19 22 27 55 8 88 100 125 25 60 68 36 67 41 24 106 28 120 17 61 18 50 33 22 15 6 19 9 23
N ind HT 9 10 6 11 1 35 32 58 12 32 28 18 29 9 12 7 8 65 10 19 5 18 6 10 11 1 2 3 13
N Ht inf 3 0 0 3 0 7 2 2 1 2 3 2 1 6 11 4 0 3 0 3 0 9 4 4 1 1 0 0 1
% inf/tot 15,79 0 0 5,455 0 7,955 2 1,6 4 3,333 4,412 5,556 1,493 14,63 45,83 3,774 0 2,5 0 4,918 0 18 12,12 18,18 6,667 16,67 0 0 4,348
% Ht part 47,37 45,45 22,22 20 12,5 39,77 32 46,4 48 53,33 41,18 50 43,28 22 50 6,604 28,57 54,17 58,82 31,15 27,78 36 18,18 45,45 73,33 16,67 10,53 33,33 56,52
% Ht non inf 31,58 45,45 22,22 14,55 12,5 31,82 30 44,8 44 50 36,76 44,44 41,79 7,317 4,167 2,83 28,57 51,67 58,82 26,23 27,78 18 6,061 27,27 66,67 0 10,53 33,33 52,17

Ht non inf 6 10 6 8 1 28 30 56 11 30 25 16 28 3 1 3 8 62 10 16 5 9 2 6 10 0 2 3 12
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Non inf H CRS Hap_9 4 2 8 6 8 1 9 11 17 5 15 6 5 15 3 1 3 5 23 5 13 2 3 0 2 4 0 1 0 10 187
K 16224-16311 Hap_4 2 1 1 0 0 0 5 5 7 4 5 4 2 5 0 0 0 1 6 2 1 2 2 1 1 0 0 0 3 0 59
V 16298 Hap_8 1 1 0 0 0 0 4 1 7 1 1 2 2 1 0 0 0 0 7 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 30

Inf U4 16356 Hap_14 1 1 0 0 3 0 1 0 0 0 0 1 0 0 1 6 1 0 2 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 20
H5 16304 Hap_24 1 0 0 0 0 0 2 6 1 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 5 0 2 0 0 0 0 1 0 0 20

K1b1a 16093-16224-16311-16399 Hap_11 1 2 0 0 0 0 1 0 0 0 1 1 2 0 0 0 1 0 1 0 1 0 3 0 1 1 0 0 0 0 16
H1 16213 Hap_21 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3
K1a 16093 - 16172 - 16224 - 16300 Hap_7 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2

H tb 37 Hap_23 1 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3
Unique H2a2b 16235-16291 Hap_25 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2

I 16111-16223 Hap_22 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
U5a 16192 - 16256 - 16270 - 16293 - 16 Hap_5 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
H ? 16086-16223 Hap_26 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

19 24 22 27 55 8 88 100 125 25 60 68 36 67 41 24 106 28 120 17 61 18 50 33 22 15 6 19 9 23
N ind HT 8 9 6 11 1 22 24 33 10 22 14 13 21 4 7 6 6 39 7 22 4 11 2 4 6 0 2 3 10
N Ht inf 4 0 0 3 0 4 7 2 0 1 2 4 0 1 6 3 0 3 0 7 0 6 1 1 1 0 1 0 0
% inf/tot 16,67 0 0 5,455 0 4,545 7 1,6 0 1,667 2,941 11,11 0 2,439 25 2,83 0 2,5 0 11,48 0 12 3,03 4,545 6,667 0 5,263 0 0
% Ht part 33,33 40,91 22,22 20 12,5 25 24 26,4 40 36,67 20,59 36,11 31,34 9,756 29,17 5,66 21,43 32,5 41,18 36,07 22,22 22 6,061 18,18 40 0 10,53 33,33 43,48
% Ht non inf 16,67 40,91 22,22 14,55 12,5 20,45 17 24,8 40 35 17,65 25 31,34 7,317 4,167 2,83 21,43 30 41,18 24,59 22,22 10 3,03 13,64 33,33 0 5,263 33,33 43,48

Ht non inf 4 9 6 8 1 18 17 31 10 21 12 9 21 3 1 3 6 36 7 15 4 5 1 3 5 0 1 3 10



I.13. Table des FST

I.14. Taux de succès dans la récupération de l'ADN mitochondrial, selon le site et les éléments anatomiques. En bleu UN : Urville-Nacqueville et en GLN orange : Gurgy'Les Noisats

U
N

_e
xt

ra
_e

nc
lo

s

U
N

_i
nt

ra
_e

nc
lo

s

G
LN

HG
W

HG
CN

H
G

S

En
_t

ra
ns

d

EN
_M

N
_G

er
m

an
y_

Al
sa

ce

Ca
rd

ia
l

M
N

F

Ya
m

na
ya

Ca
ta

co
m

be
s

CH
_h

un
ga

ri
a

LN
_s

pa
in

M
N

_g
er

m
an

y

N
eo

_G
B

BA
_a

rm
en

ie

CH
_i

be
ria

BB
C_

Sp
ai

n

CW
C

BB
C_

ge
rm

an
y

BB
C_

G
B

EB
A_

G
B

EB
A

_S
pa

in

BA
_s

ca
nd

in
av

ie

IA
_s

cy

IA
_g

er
m

an
y

IA
_S

pa
in

un
eti

ce

Ep
ic

ar
di

al

UN_extra_enclos 0.00000
UN_intra_enclos 0.01963 0.00000

GLN 0.01039 0.03139 0.00000
HGW 0.09502 0.09331 0.07392 0.00000
HGCN 0.10575 0.11188 0.10103 0.03103 0.00000
HGS 0.15043 0.22255 0.18243 0.07981 -0.01186 0.00000

En_transd 0.01863 0.04936 0.02072 0.11035 0.14636 0.16996 0.00000
EN_MN_Germany_Alsace 0.01716 0.04366 0.02391 0.11999 0.14994 0.17840 -0.00283 0.00000

Cardial 0.02078 0.01823 0.02160 0.07860 0.11644 0.21150 0.02885 0.03123 0.00000
MNF 0.00865 0.01431 0.00995 0.06774 0.10666 0.18111 0.04110 0.03868 0.01251 0.00000

Yamnaya 0.02755 0.04687 0.00793 0.05293 0.05566 0.08305 0.04275 0.05345 0.02926 0.04589 0.00000
Catacombes 0.04607 0.04848 0.02751 0.07418 0.08179 0.17575 0.07954 0.08197 0.04710 0.04518 0.02584 0.00000
CH_hungaria 0.04495 0.09678 0.01278 0.13862 0.16107 0.17480 0.00973 0.01882 0.06894 0.07277 0.02615 0.08735 0.00000

LN_spain -0.00818 0.03057 0.02552 0.08371 0.10441 0.13987 0.02184 0.02495 0.01611 0.01678 0.04293 0.07136 0.05414 0.00000
MN_germany -0.00165 0.02274 0.00896 0.07856 0.11000 0.14742 0.00726 0.00795 0.00592 0.01094 0.03154 0.05614 0.02806 0.00053 0.00000

Neo_GB -0.01616 0.02396 0.02155 0.07285 0.08155 0.12620 0.02534 0.02696 0.02415 0.00942 0.03100 0.06526 0.05727 -0.01108 0.00014 0.00000
BA_armenie -0.00739 0.01375 0.00904 0.09586 0.12627 0.17103 0.02136 0.02454 0.00885 0.01942 0.03660 0.04465 0.04930 0.01189 0.00747 0.00931 0.00000

CH_iberia -0.00363 0.02099 0.01470 0.08023 0.10009 0.15208 0.03008 0.02991 0.01661 0.00727 0.04175 0.05207 0.05760 -0.00149 0.00354 -0.00644 0.01505 0.00000
BBC_Spain -0.00533 0.01848 0.04211 0.09483 0.09832 0.16641 0.03745 0.03319 0.01680 0.02554 0.04876 0.07882 0.08314 -0.01419 0.00564 -0.00876 0.00962 -0.00254 0.00000

CWC -0.00756 0.02440 0.00071 0.04954 0.07000 0.10726 0.02116 0.03017 0.01074 0.00878 0.00466 0.02644 0.03430 0.00246 0.00116 -0.00516 0.00763 0.00276 0.01329 0.00000
BBC_germany 0.02127 0.01178 -0.00190 0.03912 0.06667 0.12557 0.04110 0.04606 0.01752 0.01873 0.00418 0.02077 0.04974 0.02972 0.01793 0.01941 0.02672 0.02260 0.02750 0.00274 0.00000

BBC_GB -0.01087 0.02992 0.02953 0.11490 0.12143 0.14074 0.00282 0.00129 0.02135 0.03720 0.02781 0.08263 0.02976 -0.01018 -0.00102 -0.00861 0.00961 0.01109 -0.01787 0.01075 0.03031 0.00000
EBA_GB -0.00045 0.01625 -0.01411 0.04640 0.04679 0.08671 0.03322 0.03289 0.01885 0.01728 -0.01133 0.02198 0.02845 0.01425 0.01222 0.00323 0.01752 0.01002 0.01391 -0.00626 -0.00718 0.00516 0.00000

EBA_Spain -0.01875 0.05009 0.02432 0.11150 0.11424 0.16130 0.03262 0.03050 0.04024 0.01392 0.04272 0.04979 0.04695 0.00422 0.00583 -0.00077 0.01368 -0.00720 0.01846 0.00283 0.04584 0.02162 0.01349 0.00000
BA_scandinavie 0.07483 0.15645 0.06467 0.18664 0.21651 0.25224 -0.01641 0.01387 0.08505 0.12280 0.02821 0.15016 -0.01895 0.07988 0.03982 0.09859 0.06381 0.09915 0.14077 0.04425 0.08055 0.03523 0.05910 0.09455 0.00000

IA_scy 0.02623 0.03475 0.01955 0.04027 0.04756 0.06063 0.04441 0.05029 0.01768 0.03518 -0.00009 0.02379 0.04248 0.02953 0.02032 0.02531 0.03906 0.03190 0.03070 0.00297 -0.00035 0.02025 -0.01037 0.02808 0.04039 0.00000
IA_germany 0.01962 0.05592 0.09238 0.15820 0.13591 0.23624 0.08018 0.07363 0.06311 0.09234 0.06517 0.11025 0.12630 0.03949 0.05433 0.02895 0.04407 0.04661 -0.00173 0.05899 0.07041 0.00190 0.03424 0.06146 0.18182 0.07004 0.00000

IA_Spain 0.04406 0.03615 0.02625 0.02443 0.05247 0.13682 0.06594 0.06966 0.02723 0.01530 0.02028 0.03083 0.08322 0.04096 0.03085 0.03335 0.04455 0.02530 0.05350 0.01351 0.00693 0.07128 0.01232 0.04183 0.15208 0.01927 0.12365 0.00000
unetice 0.37393 0.38818 0.38277 0.39265 0.41176 0.42603 0.38403 0.39703 0.35489 0.40554 0.37536 0.40910 0.39691 0.36893 0.37617 0.37487 0.37869 0.39675 0.34408 0.36941 0.39266 0.35982 0.36277 0.37419 0.38472 0.35143 0.34953 0.38891 0.00000

Epicardial -0.00263 0.02173 0.01502 0.10938 0.13870 0.23012 0.02821 0.02581 0.01117 0.01081 0.05075 0.07574 0.06541 0.00083 0.00011 0.00023 0.00153 -0.00062 -0.00201 0.01046 0.02583 0.01166 0.02283 0.01554 0.13257 0.05720 0.05275 0.04346 0.39496 0.00000



I.15. ACP prenant en compte les potentiels apparentements
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I.16. ACP considérant UN comme deux groupes (un groupe intra et un extra 

enclos)
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II. Le site de Barbuise : fonctionnement et comparaisons diachroniques

II.1. Résultats des analyses sur le site de Barbuise
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Individu Sexe Age SNP Hg HVS-I sequence Final HG-ht

1231 Pétreux U4 CRS U4_CRS
1236 Pétreux
1237 Pétreux
1238 Dent H1 H1
1255 Adulte mature Molaire T T
1257 Dent N1a 16355-16356 N1a N1a_16355-16356
1264 Dent H 16311 H H_16311
1265 Pétreux I I
1275 Dent K 16224-16311 K K_16224-16311
1281 4 ans +- 12 mois Molaire H1 16399 ? H1_16399
1328 M adulte jeune Molaire H 16342 H H_16342
1329 ND Canine H 16342 H H_16342
1331 Pétreux H H
1332 Dent K K
1341 K 16093-16224-16311 K1a K1a_16093-16224-16311
1345 Dent H1 H1
1347 Dent H H
1348 immature Dent H 16093-16212 H H_16093-16212
1351 Pétreux U4 16134-16356 U4a1 U4a1_16134-16356
1352 12-15 ans Dent 16126-16186-16189-16294 T1 T1_16126-16186-16189-16294
1355 Dent U4 U4
1358 3-5 ans Pétreux H H
1360 Dent U4 U4
1361 Molaire I 16129-16223-16391 I I_16129-16223-16391
1363 Adulte mature Molaire U4 CRS U4_CRS
1364 Pétreux
1366 Dent
1367 Pétreux H CRS H_CRS
1368 M Adulte mature Molaire K 16224-16311 K K_16224-16311
1370 3 ans +- 12 mois Pétreux N1a/I 16129-16223-16391 I I_16129-16223-16391
1371 Adulte mature Pétreux H H
1372 M Adulte mature Molaire H H
1376 M Adulte MTC D 16189-16223-16248-16278 X2b X2b_16189-16223-16248-16278
1377 M Adulte MTC H CRS H_CRS
1379 F adulte Pétreux
1397 Grand immature Pétreux H3 CRS H3_CRS
1398 M 18-23 ans Molaire
1399 Pétreux I 16129-16223-16391 I I_16129-16223-16391
1400 M Adulte mature Molaire H H
1402 Pétreux

1333-A Adulte Pétreux
1333-B 7 ans +- 24 mois Molaire N1a/I 16172-16223-16355 N1a N1a_16172-16223-16355
1349-A F adulte jeune Molaire 16093-16212 H H_16093-16212
1349-B F Adulte mature Pétreux T1a4 (genomic data)

élement 
anatomique

HVS-1 
Hg

H1 / J ?

H/T ?

H/U4 ?
H/J ?

X/R ?



II.2. Résultats des SNPs mitochondriaux
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M* N* N1a I W X R* HV* H H1(J1) H3 V J T U* U4 U5 K

10400 10873 13780 10034 3505 6371 12705 14766 2706 3010 6776 4580 12612 1888 11467 11332 13617 10550

Individual Hg

1231 C T A T A C C G G T G A G T A U4

1236 C A A C C G T A G C T
1237 C A T A C C T G A T G G G A C T A
1238 C T A T A C C C A A T G A G A C T A H1

1255 C T A A C C T G G T G A A A C T A T

1257 C T G T A C T T G G T G A G A C T A N1a

1264 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1265 C T G C A C T T G G T G A G A C T A I

1275 C T A T A C C T G G T G A G G C T G K

1281 C T A T A C C C A A T G A G A C T A H1

1328 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1329 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1331 C T A A C C C A G T G A A C T A H

1332 C T A T A C C T G G T G A G G C T G K

1341 C T A T A C C T G G T G A G G C T G K

1345 C A A C C C A A T G A C T A H1

1347 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1348 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1351 C T A T A C C T G G T G A G G T T A U4

1352 C A A C C C A A T A A C T A H

1355 C T A T A C C T G G T G A G G T T A U4

1358 C T A A C C C A G T A G A C T H

1360 C T A T A C C T G G T G A G G T T A U4

1361 C T G C A C T T G G T G A G A C T A I

1363 C T A A C C T G G T A G G T T A U4

1364 C A A C C T G T G T T A
1366 C A A C C A G T G A
1367 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1368 C T A T A C C T G G T G A G G C T G K

1370 C T G A C T T G G T G A G A C T A N1a/I

1371 C T A A C C C A G T G A G A C T A H

1372 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1376 C T A A T TC T G T G A A C T A
1377 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1379

1397 C T A A C C C A G C G A G A C T A H3

1398

1399 C T A A T T T G G T G A G A C T A
1400 C T A T A C C C A G T G A G A C T A H

1402 C A A C T T A A C T A
1333-A A C C G GA
1333-B C T G A C T T G G T G A G A C T A N1a/I

1349-A

1349-B

C/T C/T A/G T/C A/G C/T T/C T/C G/A G/A T/C G/A A/G G/A A/G C/T T/C A/G

CT GA CT

TC CT GA GA AG

TC H1/J ?

TC

GA H/U4 ?

CT AG H/J ?

GA X/R ?

X/R ?

TC GA

GA



II.3. Résultats des SNPs du chromosome Y
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E E1b1b F G I J K R R1a R1b

L537 M215 M213 M201 M170 M304 M9 M207 M511 M343

Individual Hg

1231 C C C
1236

1237 G A G G G T R1b

1238 C C G C
1257

1264 A C G T R1b

1265 A C C
1275 A C C
1281 A C C C C
1328 C C C
1329

1331 C C C
1332

1341 C C C
1345 C G C
1347 G A G G G T R1b

1348

1351 G A G C A C A T C
1352 C C
1355 G A C C
1358

1360 G A A A G T C
1361

1363

1364

1366 C A C
1367 A C G G
1368 A G G T A
1370

1371

1372

1376

1377

1379

1397

1398

1399

1400 G A G C C G G T R1b

1402

G/A A/G C/T G/T A/C A/C C/G A/G T/C C/A

CA CA

R ?

CA

CA CA R1a/R1b ?

CA

I ?

CA

R ?

R ?

R1a ?

CA
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HGCN Upper Paleolithic / Mesolithic Central and Northern Europe 36000-5000 67 [2,5,7–16]
HGS Upper Paleolithic / Mesolithic Spain, Portugal 17000-5500 9 [12,17–20]
EN_TransD Early Neolithic Central Europe 6000-4900 103 [15,21,22]
EN/MN_Germany_Alsace Early Neolithic + Middle Neolithic Germany, Alsace 5500-4000 137 [13,22–29]
CARDIAL Cardial Spain 5475-4999 26 [19,24,30,31]
EPICARDIAL Middle Neolithic Spain 5200-3700 57 [18,30,32,33]
MN_France Middle Neolithic France 5000-3700 79 [34–36]
YAMNAYA Yamnaya Russia 5000-2143 43 [24,37,38]
CH_Balkans Chalcolithic Croatia, Romania 4725-1700 15 [22]
CAT Catacombe (Early BA) Russia 4700-4000 25 [37]
CH_Hungary Chalcolithic Hungary 4500-2850 28 [21]
MLN_Spain Middle Late Neolithic Spain 4365-2850 114 [19,39,40, 50]
MN_Germany Middle Neolithic Germany 4100-2650 109 [18,24–26]
Neo_Great_Britain Neolithic Great Britain 4000-2300 37 [41]
BA_Arménia Bronze Age Armenia 3039-855 33 [38,42]
CH_Ibérian Chalcolithic Iberian peninsula 3635-1700 205 [19,22,41,43,44, 50]
BBC_Spain Bell Beaker Spain 2900-1790 22 [41]
CWC Corded Ware Germany, Poland, Estonia 2880-2200 58 [24–26,38]
BBC_Germany Bell Beaker Germany 2500-2000 61 [24–26,41,45]
BBC_Great_Britain Bell Beaker Great Britain 2500-1400 27 [41]
EBA_Great_Britain Early Bronze Age Great Britain 2500-1200 18 [41]
BA_Spain Bronze Age Spain 2200-1200 82 [19, 50]
UNE Unetice Germany, Poland, Hungary 2200-1575 104 [24–26,38]
BA_Scandinavia Bronze Age Scandinavia 2100-400 23 [38,46]
IA_Scythes Iron Age, Scythes Black Sea (Moldaviea, Ukrainia) 700-200 20 [47]
IA_Germany Iron Age (Late Halstatt / Early La Tene) Germany 600-400 11 [48]
IA_La Hoya Iron Age Spain 400-300 24 [49]
IA_Spain Iron Age Spain 600-100 23 [50]
IA_Italy Iron Age Italy 800-600 10 [53]
IA_UN Iron Age France (Normandy) 120-80 43 [51, 52]
IA_GLN Iron Age France (Yonne) 300-100 28 [52]
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II.5. Fréquence des haplogroupes dans les populations anciennes

H H1 HV I J K N1a N* T U4 U5a U5b U8 U_others V W X others Total
BA_Armenie 18,182 0,000 6,061 3,030 3,030 18,182 0,000 0,000 18,182 6,061 0,000 0,000 3,030 12,121 0,000 3,030 0,000 9,091 100,000

BA_GB 5,556 11,111 0,000 16,667 11,111 11,111 0,000 0,000 11,111 0,000 16,667 11,111 0,000 5,556 0,000 0,000 0,000 0,000 100,000
BA_Scandinavia 20,833 12,500 0,000 4,167 8,333 4,167 4,167 0,000 29,167 0,000 16,667 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 100,000
BA_Spain_Total 6,098 19,512 6,098 0,000 20,732 19,512 1,220 0,000 4,878 0,000 1,220 15,854 0,000 0,000 2,439 0,000 2,439 0,000 100,000

BBC_GB 11,111 3,704 0,000 0,000 0,000 25,926 3,704 0,000 14,815 0,000 22,222 3,704 0,000 0,000 0,000 3,704 3,704 7,407 100,000
BBC_Germany 32,787 13,115 1,639 3,279 1,639 4,918 0,000 0,000 11,475 4,918 11,475 4,918 0,000 1,639 1,639 6,557 0,000 0,000 100,000

BBC_Spain 13,636 18,182 0,000 0,000 0,000 36,364 0,000 0,000 4,545 0,000 0,000 18,182 0,000 0,000 0,000 0,000 4,545 4,545 100,000
Cardial 23,077 3,846 0,000 0,000 7,692 23,077 3,846 11,538 7,692 0,000 0,000 0,000 0,000 3,846 3,846 0,000 11,538 0,000 100,000

Catacombes 28,000 0,000 0,000 4,000 12,000 0,000 0,000 0,000 0,000 24,000 16,000 0,000 0,000 8,000 0,000 0,000 0,000 8,000 100,000
CH_Balkans 13,333 6,667 6,667 0,000 13,333 33,333 0,000 6,667 6,667 6,667 0,000 6,667 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 100,000
CH_Hungary 14,286 3,571 3,571 0,000 14,286 7,143 3,571 0,000 35,714 0,000 7,143 7,143 3,571 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 100,000

CH_Iberique_Total 11,707 11,707 3,415 0,000 16,585 22,439 0,000 0,000 8,293 1,463 2,927 12,683 0,000 0,976 3,415 0,000 3,415 0,976 100,000
CWC 18,966 1,724 1,724 1,724 10,345 17,241 0,000 0,000 15,517 6,897 6,897 6,897 0,000 5,172 0,000 1,724 5,172 0,000 100,000

EN/MN_Alsace_Germany 14,599 2,920 5,839 0,000 11,679 20,438 9,489 1,460 23,358 0,000 1,460 0,730 0,000 1,460 3,650 2,190 0,730 0,000 100,000
EN_TransD 17,476 0,000 1,942 0,000 10,680 20,388 6,796 0,000 26,214 0,971 0,971 0,000 0,971 2,913 5,825 1,942 2,913 0,000 100,000
Epicardial 31,579 0,000 3,509 1,754 8,772 21,053 0,000 0,000 10,526 0,000 0,000 3,509 0,000 14,035 0,000 0,000 5,263 0,000 100,000

HGCN 2,985 0,000 0,000 0,000 0,000 4,478 0,000 0,000 0,000 11,940 31,343 20,896 8,955 14,925 0,000 0,000 0,000 4,478 100,000
HGS_total 33,333 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 11,111 55,556 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 100,000

HGW 7,407 0,000 3,704 0,000 0,000 0,000 0,000 3,704 0,000 0,000 7,407 29,630 7,407 25,926 0,000 0,000 0,000 14,815 100,000
IA_GDF 37,143 5,714 0,000 14,286 0,000 11,429 5,714 0,000 8,571 14,286 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 2,857 0,000 100,000

IA_Germany 36,364 0,000 9,091 9,091 0,000 27,273 0,000 0,000 0,000 0,000 9,091 0,000 0,000 0,000 9,091 0,000 0,000 0,000 100,000
IA_GLN 32,143 25,000 3,571 0,000 10,714 7,143 0,000 0,000 14,286 0,000 7,143 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 100,000

IA_Iberia 17,391 26,087 8,696 4,348 21,739 4,348 0,000 0,000 4,348 0,000 0,000 4,348 0,000 4,348 0,000 0,000 4,348 0,000 100,000
IA_Italie 40,000 20,000 10,000 0,000 20,000 10,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 100,000

IA_Scythian 20,000 0,000 0,000 0,000 10,000 0,000 0,000 5,000 5,000 0,000 25,000 5,000 0,000 0,000 0,000 5,000 0,000 25,000 100,000
IA_Spain_LH 12,000 24,000 0,000 0,000 36,000 4,000 0,000 0,000 0,000 0,000 8,000 12,000 0,000 0,000 0,000 4,000 0,000 0,000 100,000

IA_UN 39,535 0,000 0,000 4,651 6,977 20,930 0,000 0,000 6,977 4,651 6,977 2,326 0,000 0,000 4,651 2,326 0,000 0,000 100,000
MLN_Spain 11,111 6,944 2,778 1,389 8,333 22,222 0,000 0,000 13,889 2,778 0,000 16,667 0,000 2,778 1,389 1,389 8,333 0,000 100,000
MLN_Spain 7,143 9,524 2,381 0,000 19,048 19,048 0,000 0,000 7,143 0,000 2,381 21,429 0,000 0,000 2,381 0,000 9,524 0,000 100,000

MLN_Spain_Total 9,649 7,895 2,632 0,877 12,281 21,053 0,000 0,000 11,404 1,754 0,877 18,421 0,000 1,754 1,754 0,877 8,772 0,000 100,000
MN_France 22,785 13,924 0,000 0,000 12,658 21,519 5,063 0,000 6,329 1,266 2,532 5,063 0,000 1,266 2,532 1,266 3,797 0,000 100,000

MN_Germany 22,018 3,670 2,752 0,000 11,009 19,266 3,670 0,000 12,844 0,000 1,835 6,422 1,835 3,670 1,835 4,587 4,587 0,000 100,000
Neo_GB 8,108 13,514 2,703 0,000 10,811 24,324 0,000 0,000 8,108 0,000 8,108 8,108 2,703 5,405 2,703 2,703 2,703 0,000 100,000
Unetice 20,192 0,000 1,923 13,462 5,769 8,654 0,000 0,000 8,654 1,923 13,462 2,885 2,885 7,692 2,885 4,808 4,808 0,000 100,000

Yamnaya 25,581 0,000 0,000 2,326 2,326 4,651 2,326 0,000 25,581 6,977 18,605 0,000 0,000 0,000 0,000 6,977 2,326 2,326 100,000



II.6. Haplotypes partagés avec les populations anciennes
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H CRS Hap_1 5 8 8 6 8 2 9 17 5 15 3 1 5 11 11 5 0 33 5 3 13 1 2 12 0 1 0 10 3 15 2 8 227
K1a 16093-16224-16311 Hap_13 1 1 0 0 0 0 5 12 0 1 0 0 1 12 6 5 1 21 3 0 0 1 1 4 0 0 0 0 0 6 0 1 82

K 16224-16311 Hap_2 2 2 1 0 0 0 5 7 4 5 0 0 1 6 5 2 1 6 2 2 1 2 1 2 0 0 3 0 0 5 1 0 66
H 16311 Hap_12 1 0 0 0 0 0 1 4 1 0 1 2 1 0 3 0 3 2 0 0 1 1 1 1 0 0 1 0 0 3 0 1 28
I 16129-16223-16391 Hap_7 4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 3 0 0 0 0 0 0 1 0 0 10

U4 161634-16356 Hap_5 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 5
H 16342 Hap_3 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3
H 16093-16212 Hap_4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
T 16126-16186-16189-16294 Hap_6 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

X2b 16189-16223-16248-16278 Hap_8 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
N1a 16172-16223-16355 Hap_9 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

H 16093-16212 Hap_10 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
T1a4 16126-16163-16169-16186-16189-16248-16263-16294 Hap_11 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

22 43 22 27 55 10 88 125 25 67 41 24 28 111 100 36 33 168 17 50 61 18 22 63 6 19 9 23 106 60 10 23 1512

total ht 12 9 6 8 2 20 40 10 21 6 3 8 29 26 12 5 62 10 7 15 5 9 19 0 1 4 10 3 30 3 10
ht inf 1 0 0 0 0 1 4 1 0 3 2 1 0 4 0 3 2 0 2 1 1 5 1 0 0 1 0 0 4 0 1
ht non inf 11 9 6 8 2 19 36 9 21 3 1 7 29 22 12 2 60 10 5 14 4 4 18 0 1 3 10 3 26 3 9
% inf 2,33 0,00 0,00 0,00 0,00 1,14 3,20 4,00 0,00 7,32 8,33 3,57 0,00 4,00 0,00 9,09 1,19 0,00 4,00 1,64 5,56 22,73 1,59 0,00 0,00 11,11 0,00 0,00 6,67 0,00 4,35
% total 27,91 40,91 22,22 14,55 20,00 22,73 32,00 40,00 31,34 14,63 12,50 28,57 26,13 26,00 33,33 15,15 36,90 58,82 14,00 24,59 27,78 40,91 30,16 0,00 5,26 44,44 43,48 2,83 50,00 30,00 43,48



II.7. Table des FST avec les populations anciennes

 

GDF UN GLN HGW HGCN HGS EN_transD EN_MN_All_Als Cardial MN_France Yamnaya Catacombes CH_Hongrie LN_spain MN_Allemagne Neo_GB BA_armenie Ch_Iberia BBC_spain cwc bbc_germany bbc_gb eba_gb eba_spain ba_scandinavie ia_scythes ia_allemagne IA_la_hoya unetice Epicardial IA_italie IA_spain
GDF 0.00000
UN 0.01041 0.00000
GLN 0.02275 0.01145 0.00000

HGW 0.08721 0.08620 0.07392 0.00000
HGCN 0.12953 0.10462 0.10103 0.03103 0.00000
HGS 0.13622 0.11486 0.11574 0.03490 -0.01479 0.00000

EN_transD 0.03564 0.03183 0.02072 0.11035 0.14636 0.11930 0.00000
EN_MN_All_Als 0.03504 0.02709 0.02391 0.11999 0.14994 0.12074 -0.00283 0.00000

Cardial -0.00436 0.01318 0.02160 0.07860 0.11644 0.12801 0.02885 0.03123 0.00000
MN_France 0.02077 0.00330 0.00995 0.06774 0.10666 0.11791 0.04110 0.03868 0.01251 0.00000

Yamnaya 0.03951 0.03622 0.00793 0.05293 0.05566 0.04776 0.04275 0.05345 0.02926 0.04589 0.00000
Catacombes 0.07012 0.04039 0.02751 0.07418 0.08179 0.11000 0.07954 0.08197 0.04710 0.04518 0.02584 0.00000
CH_Hongrie 0.08106 0.06822 0.01278 0.13862 0.16107 0.12765 0.00973 0.01882 0.06894 0.07277 0.02615 0.08735 0.00000

LN_spain 0.02996 0.00762 0.01972 0.07230 0.09302 0.08850 0.02565 0.02819 0.01678 0.01339 0.03942 0.05975 0.04880 0.00000
MN_Allemagne 0.01455 0.00589 0.00896 0.07856 0.11000 0.09871 0.00726 0.00795 0.00592 0.01094 0.03154 0.05614 0.02806 0.00285 0.00000

Neo_GB 0.03013 -0.00457 0.02155 0.07285 0.08155 0.08575 0.02534 0.02696 0.02415 0.00942 0.03100 0.06526 0.05727 -0.00813 0.00014 0.00000
BA_armenie 0.00777 -0.00169 0.00904 0.09586 0.12627 0.11986 0.02136 0.02454 0.00885 0.01942 0.03660 0.04465 0.04930 0.01773 0.00747 0.00931 0.00000

Ch_Iberia 0.03521 0.00466 0.01285 0.08073 0.10135 0.10881 0.03215 0.03161 0.01932 0.00862 0.04321 0.05041 0.05445 -0.00157 0.00543 -0.00260 0.01789 0.00000
BBC_spain 0.02226 -0.00236 0.04211 0.09483 0.09832 0.10569 0.03745 0.03319 0.01680 0.02554 0.04876 0.07882 0.08314 -0.00769 0.00564 -0.00876 0.00962 0.00059 0.00000

cwc 0.01697 0.00267 0.00071 0.04954 0.07000 0.06886 0.02116 0.03017 0.01074 0.00878 0.00466 0.02644 0.03430 0.00134 0.00116 -0.00516 0.00763 0.00479 0.01329 0.00000
bbc_germany 0.02194 0.01340 -0.00190 0.03912 0.06667 0.07706 0.04110 0.04606 0.01752 0.01873 0.00418 0.02077 0.04974 0.02612 0.01793 0.01941 0.02672 0.02425 0.02750 0.00274 0.00000

bbc_gb 0.02915 0.00518 0.02953 0.11490 0.12143 0.08966 0.00282 0.00129 0.02135 0.03720 0.02781 0.08263 0.02976 -0.00135 -0.00102 -0.00861 0.00961 0.01425 -0.01787 0.01075 0.03031 0.00000
eba_gb 0.02141 0.00330 -0.01411 0.04640 0.04679 0.04581 0.03322 0.03289 0.01885 0.01728 -0.01133 0.02198 0.02845 0.01070 0.01222 0.00323 0.01752 0.01112 0.01391 -0.00626 -0.00718 0.00516 0.00000

eba_spain 0.04058 0.00550 0.01842 0.07549 0.09218 0.08680 0.03693 0.03450 0.02688 0.00911 0.04491 0.04601 0.05714 0.00105 0.00900 -0.00195 0.02014 -0.00287 0.01024 0.00546 0.03215 0.02248 0.01393 0.00000
ba_scandinavie 0.08039 0.11151 0.06467 0.18664 0.21651 0.15854 -0.01641 0.01387 0.08505 0.12280 0.02821 0.15016 -0.01895 0.07509 0.03982 0.09859 0.06381 0.09764 0.14077 0.04425 0.08055 0.03523 0.05910 0.09735 0.00000

ia_scythes 0.03539 0.03143 0.01955 0.04027 0.04756 0.02498 0.04441 0.05029 0.01768 0.03518 -0.00009 0.02379 0.04248 0.02324 0.02032 0.02531 0.03906 0.03175 0.03070 0.00297 -0.00035 0.02025 -0.01037 0.02798 0.04039 0.00000
ia_allemagne 0.07118 0.02982 0.09238 0.15820 0.13591 0.16016 0.08018 0.07363 0.06311 0.09234 0.06517 0.11025 0.12630 0.04563 0.05433 0.02895 0.04407 0.05106 -0.00173 0.05899 0.07041 0.00190 0.03424 0.05703 0.18182 0.07004 0.00000

IA_la_hoya 0.04983 0.03138 0.02625 0.02443 0.05247 0.06583 0.06594 0.06966 0.02723 0.01530 0.02028 0.03083 0.08322 0.02934 0.03085 0.03335 0.04455 0.02568 0.05350 0.01351 0.00693 0.07128 0.01232 0.02370 0.15208 0.01927 0.12365 0.00000
unetice 0.34719 0.38996 0.38277 0.39265 0.41176 0.40451 0.38403 0.39703 0.35489 0.40554 0.37536 0.40910 0.39691 0.37366 0.37617 0.37487 0.37869 0.40325 0.34408 0.36941 0.39266 0.35982 0.36277 0.38562 0.38472 0.35143 0.34953 0.38891 0.00000

Epicardial 0.01808 -0.00192 0.01502 0.10938 0.13870 0.16673 0.02821 0.02581 0.01117 0.01081 0.05075 0.07574 0.06541 0.00345 0.00011 0.00023 0.00153 0.00154 -0.00201 0.01046 0.02583 0.01166 0.02283 0.01075 0.13257 0.05720 0.05275 0.04346 0.39496 0.00000
IA_italie 0.02981 -0.01029 -0.01158 0.06085 0.07764 0.09652 0.02546 0.02570 0.00385 -0.01593 0.00831 -0.02181 0.03442 0.00374 -0.00031 0.00378 -0.00519 -0.00955 0.03242 -0.01493 -0.00061 0.03383 -0.01250 -0.01684 0.09091 0.00722 0.08046 -0.01415 0.39095 0.01072 0.00000
IA_spain 0.02578 0.01248 0.00521 0.08580 0.13203 0.13783 0.01941 0.02225 0.01274 0.00965 0.03869 0.04153 0.03080 0.00587 0.00133 0.01406 0.01071 0.00036 0.02860 0.00526 0.02256 0.03238 0.01829 -0.00029 0.06192 0.02472 0.08011 0.02775 0.36610 0.00508 -0.02465 0.00000

GDF UN GLN HGW HGCN HGS EN_transD EN_MN_All_Als Cardial MN_France Yamnaya Catacombes CH_Hongrie LN_spain MN_Allemagne Neo_GB BA_armenie Ch_Iberia BBC_spain cwc bbc_germany bbc_gb eba_gb eba_spain ba_scandinavie ia_scythes ia_allemagne IA_la_hoya unetice Epicardial IA_italie IA_spain
GDF *
UN 0.16895+-0.0124 *
GLN 0.07812+-0.0102 0.14551+-0.0106 *

HGW 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *
HGCN 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03613+-0.0050 *
HGS 0.00098+-0.0010 0.00195+-0.0014 0.00195+-0.0014 0.12500+-0.0105 0.65137+-0.0149 *

EN_transD 0.01758+-0.0037 0.00684+-0.0034 0.06738+-0.0075 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 *
EN_MN_All_Als 0.01855+-0.0044 0.00879+-0.0032 0.06738+-0.0092 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0019 0.67676+-0.0165 *

Cardial 0.53711+-0.0133 0.12305+-0.0102 0.09375+-0.0096 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03516+-0.0049 0.03027+-0.0061 *
MN_France 0.05273+-0.0078 0.26562+-0.0121 0.15625+-0.0116 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.10156+-0.0101 *

Yamnaya 0.01465+-0.0034 0.00195+-0.0014 0.20605+-0.0119 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.04199+-0.0057 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.02734+-0.0051 0.00000+-0.0000 *
Catacombes 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.07324+-0.0084 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00879+-0.0032 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00488+-0.0020 0.00000+-0.0000 0.04102+-0.0062 *
CH_Hongrie 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.19922+-0.0120 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.17383+-0.0118 0.06152+-0.0078 0.00586+-0.0026 0.00000+-0.0000 0.03125+-0.0059 0.00000+-0.0000 *

LN_spain 0.01855+-0.0041 0.13379+-0.0122 0.05859+-0.0084 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.06738+-0.0087 0.01758+-0.0037 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.00098+-0.0010 *
MN_Allemagne 0.10547+-0.0109 0.16113+-0.0134 0.18359+-0.0107 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0023 0.08008+-0.0106 0.05859+-0.0063 0.23340+-0.0136 0.03125+-0.0062 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.01855+-0.0041 0.20215+-0.0118 *

Neo_GB 0.03809+-0.0053 0.56543+-0.0136 0.09277+-0.0095 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.00781+-0.0024 0.02051+-0.0029 0.01660+-0.0039 0.07031+-0.0091 0.12305+-0.0090 0.01172+-0.0030 0.00293+-0.0016 0.00098+-0.0010 0.87988+-0.0082 0.40430+-0.0160 *
BA_armenie 0.24219+-0.0123 0.47656+-0.0211 0.19043+-0.0102 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.03906+-0.0057 0.02441+-0.0047 0.18262+-0.0107 0.02148+-0.0040 0.00391+-0.0019 0.00391+-0.0019 0.00684+-0.0023 0.02539+-0.0047 0.15234+-0.0138 0.16016+-0.0130 *

Ch_Iberia 0.01758+-0.0046 0.18359+-0.0106 0.11230+-0.0109 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.04883+-0.0080 0.05664+-0.0057 0.00000+-0.0000 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.59961+-0.0148 0.06152+-0.0080 0.56445+-0.0158 0.03223+-0.0064 *
BBC_spain 0.13379+-0.0104 0.44824+-0.0176 0.03711+-0.0056 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00684+-0.0023 0.03613+-0.0057 0.04395+-0.0067 0.18164+-0.0129 0.05664+-0.0074 0.01270+-0.0034 0.00000+-0.0000 0.00098+-0.0010 0.62109+-0.0191 0.28906+-0.0098 0.58691+-0.0157 0.20508+-0.0114 0.40820+-0.0143 *

cwc 0.09570+-0.0093 0.32617+-0.0159 0.40820+-0.0113 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.01074+-0.0033 0.01074+-0.0026 0.00195+-0.0014 0.15723+-0.0096 0.08594+-0.0088 0.24707+-0.0110 0.03223+-0.0058 0.00781+-0.0024 0.34180+-0.0177 0.38477+-0.0161 0.64258+-0.0132 0.16406+-0.0126 0.18457+-0.0138 0.16406+-0.0131 *
bbc_germany 0.04590+-0.0069 0.04102+-0.0054 0.47852+-0.0154 0.00293+-0.0016 0.00000+-0.0000 0.00977+-0.0029 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.06250+-0.0069 0.00977+-0.0026 0.22656+-0.0164 0.05469+-0.0085 0.00195+-0.0014 0.00000+-0.0000 0.00293+-0.0016 0.03027+-0.0042 0.00781+-0.0028 0.00293+-0.0016 0.04102+-0.0068 0.27441+-0.0121 *

bbc_gb 0.09375+-0.0104 0.25391+-0.0142 0.10645+-0.0113 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.01758+-0.0044 0.33496+-0.0178 0.35645+-0.0144 0.13867+-0.0103 0.02246+-0.0040 0.07227+-0.0082 0.00000+-0.0000 0.08008+-0.0085 0.46387+-0.0182 0.43359+-0.0122 0.58203+-0.0151 0.20117+-0.0137 0.13672+-0.0089 0.73633+-0.0165 0.17871+-0.0106 0.04492+-0.0066 *
eba_gb 0.13770+-0.0112 0.32031+-0.0127 0.75195+-0.0127 0.00781+-0.0034 0.02246+-0.0040 0.06934+-0.0086 0.02832+-0.0046 0.02441+-0.0050 0.14844+-0.0118 0.08105+-0.0113 0.82520+-0.0123 0.10059+-0.0110 0.07910+-0.0086 0.15039+-0.0123 0.11621+-0.0097 0.34277+-0.0145 0.09863+-0.0085 0.14355+-0.0093 0.18945+-0.0124 0.65918+-0.0125 0.68848+-0.0143 0.32031+-0.0111 *

eba_spain 0.00488+-0.0025 0.23535+-0.0117 0.08984+-0.0091 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.01074+-0.0030 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.03418+-0.0064 0.08496+-0.0075 0.00000+-0.0000 0.00781+-0.0024 0.00195+-0.0014 0.34473+-0.0179 0.07324+-0.0069 0.48438+-0.0136 0.02637+-0.0044 0.68262+-0.0138 0.20410+-0.0113 0.20508+-0.0123 0.00098+-0.0010 0.10156+-0.0095 0.14648+-0.0113 *
ba_scandinavie 0.08203+-0.0073 0.01074+-0.0026 0.07520+-0.0081 0.00195+-0.0014 0.00195+-0.0014 0.00879+-0.0025 0.53516+-0.0131 0.28027+-0.0134 0.04883+-0.0059 0.00879+-0.0032 0.19434+-0.0109 0.00879+-0.0032 0.55469+-0.0172 0.05371+-0.0068 0.11914+-0.0093 0.02930+-0.0060 0.06738+-0.0073 0.02441+-0.0053 0.01270+-0.0034 0.10840+-0.0105 0.03516+-0.0055 0.20898+-0.0148 0.08105+-0.0089 0.03223+-0.0063 *

ia_scythes 0.02344+-0.0041 0.02148+-0.0040 0.13672+-0.0101 0.02832+-0.0051 0.01074+-0.0033 0.13965+-0.0125 0.01172+-0.0036 0.00879+-0.0038 0.11816+-0.0095 0.00879+-0.0029 0.43164+-0.0147 0.11719+-0.0104 0.02734+-0.0063 0.04492+-0.0067 0.06445+-0.0070 0.07715+-0.0073 0.01074+-0.0033 0.02930+-0.0052 0.06348+-0.0071 0.32812+-0.0142 0.42383+-0.0178 0.15137+-0.0093 0.68652+-0.0175 0.04102+-0.0078 0.12402+-0.0108 *
ia_allemagne 0.03223+-0.0051 0.11133+-0.0091 0.01074+-0.0036 0.00000+-0.0000 0.00586+-0.0022 0.00293+-0.0016 0.02246+-0.0044 0.03809+-0.0064 0.03320+-0.0062 0.00195+-0.0014 0.03516+-0.0066 0.00879+-0.0029 0.00586+-0.0026 0.04980+-0.0072 0.03809+-0.0069 0.16406+-0.0103 0.05762+-0.0065 0.04590+-0.0067 0.42188+-0.0182 0.03027+-0.0056 0.02344+-0.0039 0.43164+-0.0149 0.12207+-0.0110 0.04199+-0.0056 0.00391+-0.0019 0.01758+-0.0039 *

IA_la_hoya 0.00195+-0.0014 0.04395+-0.0048 0.07324+-0.0082 0.09375+-0.0097 0.00684+-0.0027 0.04395+-0.0071 0.00098+-0.0010 0.00000+-0.0000 0.06445+-0.0083 0.09766+-0.0099 0.07031+-0.0072 0.05762+-0.0063 0.00098+-0.0010 0.02246+-0.0051 0.01758+-0.0042 0.05078+-0.0082 0.00391+-0.0019 0.02930+-0.0046 0.02246+-0.0054 0.10449+-0.0093 0.20605+-0.0142 0.00293+-0.0016 0.19141+-0.0100 0.05176+-0.0063 0.01465+-0.0034 0.12891+-0.0111 0.01172+-0.0036 *
unetice 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 *

Epicardial 0.09570+-0.0082 0.50781+-0.0151 0.14648+-0.0113 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00391+-0.0023 0.00391+-0.0019 0.13965+-0.0124 0.05957+-0.0065 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.21777+-0.0119 0.40039+-0.0133 0.38672+-0.0155 0.33301+-0.0147 0.32031+-0.0175 0.43262+-0.0145 0.09863+-0.0100 0.00195+-0.0014 0.20215+-0.0114 0.07031+-0.0081 0.08301+-0.0074 0.01465+-0.0042 0.00293+-0.0016 0.05273+-0.0063 0.00586+-0.0026 0.00000+-0.0000 *
IA_italie 0.14258+-0.0110 0.61523+-0.0177 0.64062+-0.0162 0.03516+-0.0068 0.02148+-0.0055 0.02148+-0.0040 0.12305+-0.0093 0.13770+-0.0113 0.37305+-0.0183 0.74414+-0.0110 0.28418+-0.0117 0.74219+-0.0147 0.11816+-0.0104 0.37012+-0.0156 0.36035+-0.0107 0.35938+-0.0141 0.54004+-0.0151 0.55664+-0.0181 0.11133+-0.0089 0.73633+-0.0162 0.39648+-0.0168 0.12695+-0.0074 0.59570+-0.0185 0.68555+-0.0128 0.03711+-0.0059 0.32910+-0.0154 0.03711+-0.0050 0.60840+-0.0143 0.00000+-0.0000 0.24805+-0.0135 *
IA_spain 0.06152+-0.0072 0.12793+-0.0121 0.30664+-0.0161 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.00000+-0.0000 0.06641+-0.0089 0.05762+-0.0071 0.19434+-0.0103 0.15625+-0.0105 0.01074+-0.0026 0.02441+-0.0050 0.04590+-0.0048 0.25000+-0.0138 0.35449+-0.0149 0.16113+-0.0118 0.17188+-0.0117 0.38867+-0.0165 0.08789+-0.0088 0.24414+-0.0122 0.02637+-0.0048 0.05371+-0.0054 0.12793+-0.0106 0.40820+-0.0191 0.07812+-0.0099 0.06738+-0.0052 0.01172+-0.0033 0.06445+-0.0070 0.00000+-0.0000 0.29297+-0.0154 0.84180+-0.0096 *
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UN_A334_20 48,55 4,41 31,00 189,58 0.0264 0.0199 0.0699 0.0462 84,86 75 Dent
UN_A335_30 38,22 497 314 183 1,90 4,00 0.0 0.0101 0.12 0.0 76,85 74 Dent
UN_A336_37 46,84 856 471 385 1,16 9,00 0.0039 0.0077 0.0417 0.0 70,27 69 Dent

UN_A337_40-2 37,22 295 150 145 0.983 5,00 0.0081 0.0161 0.0 0.0 68,90 67 Dent
UN_A338_52 29,64 4,55 15,00 0.0093 0.003 0.0392 0.0133 71,33 70 Dent
UN_A339_60 27,68 0.470 18,00 0.0051 0.0061 0.0574 0.0316 63,83 64 Os
UN_A340_74 36,36 22,49 3,00 88,69 0.0336 0.0209 0.0534 0.0337 84,64 75 Dent
UN_A341_79 49,26 466 931 0.226 0 0.0 0.0258 0.0095 0.1034 0.0761 71,13 73 Pétreux
UN_A342_85 22,47 3,33 28,00 206,33 0.0408 0.0232 0.0875 0.0483 85,72 75 Dent
UN_A343_88 22,06 169 85 84 0.753 1,00 0.0 0.0 0.0 0.0 67,57 70 Dent
UN_A345_96 39,27 856 232 624 0.572 1,00 492,41 0.0317 0.0175 0.0826 0.0543 77,84 75 Pétreux
UN_A346_98 47,94 975 662 0.552 2,00 676,06 0.049 0.0221 0.1134 0.0541 77,27 75 Os
UN_A347_103 32,58 3,22 4,00 128,13 0.0449 0.0225 0.0829 0.0435 86,50 75 Os
UN_A348_106 45,18 3,21 5,00 476,26 0.0191 0.0144 0.0872 0.0214 78,94 75 Os
UN_A349_113 49,08 461 202 259 0.338 2,00 0.0045 0.0 0.0 0.0 59,73 63 Os
UN_A351_120 24,48 53 16 37 0.340 0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 61,43 69 Pétreux
UN_A352_124 22,48 761 625 0.371 0 0.0 0.002 0.0039 0.0172 0.0233 59,81 60 Pétreux
UN_A422_19-A 40,87 17,32 80,00 237,40 0.1358 0.0876 0.3005 0.12 94,41 92 Dent
UN_A426_87-A 45,26 690 0.388 8,00 694,77 0.0351 0.0283 0.0947 0.0622 79,58 75 Os
UN_A427_87-B 35,44 926 371 555 0.260 1,00 470,77 0.0131 0.0 0.2264 0.0444 64,65 64 Os  
UN_A219_105-A 30,10 418 10,24 9,05 9,00 0.0236 0.0274 0.2059 0.0323 62,80 68 Pétreux
UN_A220_105-B 19,25 401 4,20 4,04 9,00 0.0104 0.0 0.0182 0.0204 73,57 75 Pétreux

UN_A332_4 29,22 2,23 1,39 25,00 337,73 0.0438 0.0279 0.0811 0.0495 81,47 75 Dent
UN_A333_8 28,15 950 0.484 9,40 201,00 0.0576 0.0219 0.0886 0.0522 67,96 74 Dent

GDF_A390_1349-B 50,66 36,42 1,02 140,00 88,73 0.1782 0.1335 0.2218 0.163 84,28 75 Pétreux
GDF_A393_1370 50,44 603 1,04 1,16 3,00 207,76 0.1034 0.0723 0.1599 0.0974 77,83 75 Dent
GDF_A395_1371 43,57 1,12 1,58 6,00 422,02 0.1803 0.0737 0.2593 0.1151 73,48 74 Pétreux
GDF_A386_1329 48,48 788 1,43 1,21 4,00 223,37 0.0856 0.0527 0.2041 0.1079 80,70 75 Dent
GDF_A438_1372 32,79 1,46 2,17 6,00 757,26 0.0831 0.0412 0.19 0.1638 80,08 75 Pétreux
GDF_A391_1358 43,01 1,53 1,83 0 0.0 0.0541 0.039 0.0683 0.0407 82,94 75 Pétreux

GDF_A387_1333-A 37,99 437 1,73 3,49 4,00 0.0969 0.0437 0.2405 0.1071 70,52 74 Pétreux
GDF_A385_1328 45,81 1,95 3,40 21,00 0.1148 0.0732 0.1575 0.1313 74,14 74 Dent
GDF_A215_1376 56,53 2,78 2,32 61,00 0.1105 0.0902 0.1566 0.1287 81,39 75 Dent
GDF_A439_1377 36,34 770 525 245 0.233 3,14 11,00 0.019 0.0132 0.1143 0.0526 69,75 73 Os
GDF_A392_1363 55,88 0.379 2,22 5,00 968,26 0.1297 0.0606 0.268 0.1545 75,76 75 Dent
GDF_A434_1331 28,77 779 0.442 1,67 0 0.0 0.1093 0.0528 0.1567 0.0698 75,03 75 Dent
GDF_A436_1364 33,02 437 0.475 3,68 0 0.0 0.0083 0.0087 0.0714 0.0417 68,43 72 Dent
GDF_A435_1352 28,79 669 528 0.480 2,27 34,00 0.0255 0.0315 0.0889 0.0617 74,62 75 Dent
GDF_A384_1257 38,64 393 0.490 4,70 0 0.0 0.0239 0.0081 0.1364 0.0256 63,98 68 Dent
GDF_A441_1399 31,22 0.586 2,07 2,00 320,10 0.0843 0.0453 0.2353 0.1189 77,84 75 Dent
GDF_A383_1255 41,88 531 0.700 4,15 0 0.0 0.0181 0.0117 0.1 0.0566 70,45 73 Pétreux
GDF_A437_1366 23,31 646 0.714 3,38 1,00 303,73 0.0714 0.0201 0.1402 0.1538 71,52 74 Pétreux

GDF_A389_1349-A 54,52 430 0.796 1,23 2,00 300,58 0.236 0.1415 0.2668 0.1716 68,92 70 Dent
GDF_A388_1333-B 43,86 506 0.810 5,55 42,00 0.0357 0.034 0.1429 0.1231 72,68 74 Dent
GDF_A216_1397 53,10 0.835 1,36 190,00 0.1378 0.0843 0.2009 0.1403 81,79 75 Dent
GDF_A443_1402 34,01 0.878 2,45 25,00 0.0755 0.0456 0.1491 0.0974 77,96 75 Dent
GLN_A187_32 43,99 28,08 1,17 27,00 433,82 0.0723 0.048 0.2088 0.0909 81,30 75 Dent
GLN_A292_121 44,21 485 187 298 0.497 1,63 0 0.0 0.0885 0.05 0.1935 0.0556 73,35 74 Pétreux
GLN_A294_127 38,60 1,54 1,26 9,00 134,86 0.1621 0.1024 0.2105 0.1149 81,86 75 Pétreux
GLN_A295_16-B 43,00 0.834 1,35 0 0.0 0.0946 0.0856 0.2089 0.1178 80,43 75 Pétreux

GLN_A310_7 26,52 567 2,10 3,16 0 0.0 0.0485 0.0444 0.2105 0.0897 71,08 74 Pétreux
GLN_A313_13-B 29,62 22,60 2,75 2,00 137,91 0.0885 0.0667 0.1296 0.1277 79,62 75 Pétreux
GLN_A314_16-A 20,59 8,40 3,02 2,00 189,54 0.0876 0.0517 0.1661 0.1516 78,97 75 Pétreux
GLN_A318_120 47,55 911 0.827 2,22 0 0.0 0.0141 0.0063 0.057 0.009 75,02 75 Os
GLN_A375_13-A 34,30 756 367 1,34 3,06 0 0.0 0.0959 0.0602 0.1698 0.2 73,25 74 Dent
GLN_A377_29-A 51,81 66,27 1,04 73,92 0.0416 0.0107 0.0464 0.0104 83,47 75 Dent
GLN_A378_31 43,65 14,22 1,75 67,00 572,65 0.0903 0.0472 0.1516 0.0779 80,70 75 Dent
GLN_A380_123 46,03 939 1,20 1,42 14,00 0.1938 0.1288 0.3193 0.1823 74,84 74 Dent
GLN_A381_141 53,58 17,60 1,24 30,00 101,44 0.2522 0.1797 0.2812 0.209 83,72 76 Pétreux
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1 216 658 789 301 383 187 34 829 1 643 33 186
99 100 26 180 10 006 5 030,75
246 140 74 125 34 723 5 494,42
104 248 30 014 11 172 11 263,81
470 780 57 187 16 950 2 603 1 492 1 111 3 134,71

2 381 556 1 333 577 369 183 6 273 4 775 1 498 3 111,04
141 524 39 634 14 411 8 912 1 090 7 822
941 002 618 192 304 529 1 397

3 309 058 1 128 627 253 641 37 613 10 265 27 348
93 364 22 442 4 951 4 682,50
243 966 149 669 58 772
444 210 296 650 142 213 1 637
423 272 297 126 96 814 9 564 3 803 5 761
408 106 265 721 120 060 8 526 6 330 2 196
224 826 136 428 66 953 2 190,99
20 202 15 606 3 821
460 714 373 714 84 002 1 386
619 418 368 973 150 781 63 918 1 739 62 179

1 201 590 823 870 372 886 3 199 2 509
511 560 355 866 126 117
451 726 36 953 11 123 3 783 3 365 5 757,34
246 610 38 556 7 423 1 620 1 219 5 080,50

1 709 550 943 473 275 720 21 071 5 913 15 158
3 242 714 1 845 474 519 468 8 925 7 975 68 929,91
1 512 092 833 348 422 181 303 503 7 070 296 433
731 162 422 442 213 091 4 401 3 798
676 066 394 708 171 978 4 403 1 613 2 790
582 946 323 244 156 721 4 626 3 838
535 204 272 886 89 492 3 993 2 153 1 840

1 004 756 601 366 258 648 9 204 4 173 5 031
144 132 88 019 33 438 1 524 1 087 2 533,68
634 822 360 673 165 233 7 029 4 964 2 065 2 157,26

1 875 660 570 764 322 649 15 885 9 022 6 863 1 786,81
565 972 330 679 120 165 11 583,12

1 110 140 623 069 348 182 2 363 1 297 1 066
723 658 439 128 126 359 1 939 1 160
615 706 338 432 111 766 1 607 1 170
418 050 249 236 71 751 1 197 13 765,56
680 266 377 086 145 705 1 847 1 454
631 890 373 752 116 667 2 192 1 134 1 058
554 498 315 081 131 950 2 205 1 674
589 044 305 754 71 283 2 184 1 538
516 642 294 179 160 395 2 343 1 913
594 990 346 660 152 045 2 808 2 302 20 137,86
862 024 468 008 248 526 3 908 1 025 2 883 14 290,21

2 096 050 1 128 785 383 915 9 908 5 863 4 045 1 280,76
367 962 50 017 22 004 14 044 1 988 12 056
162 874 97 502 43 103

1 647 954 953 959 368 241 14 722 3 034 11 688
839 272 484 547 208 377 4 041 1 053 2 988
176 290 85 214 22 599 1 789 1 222
283 100 41 961 12 427 9 483 6 032 3 451
146 612 55 137 11 355 4 630 3 098 1 532
474 540 244 877 116 439 2 026 1 115
129 906 83 706 28 708 1 123

10 298 256 5 746 215 2 977 280 3 808 249 145 973 3 662 276 1 429,00
480 842 295 325 128 900 41 996 18 014 23 982
493 276 264 243 121 640 3 163 2 224 1 177,76
683 658 392 197 210 150 69 032 13 222 55 810
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GDF_A390_1349-B 52.18 36.934 1.090 1.3188 4.6123 102.32 77.62 0.1839 0.1339 0.249 0.1919 84.49 76.0 41.45
GLN_A187_32 44.46 27.193 1.294 0.0704 0.5207 26.11 371.46 0.0785 0.0554 0.2182 0.109 81.97 76.0 39.4
GLNA37831 40.05 7.581 15.048 0.0033 0.0936 335,00 1.65 510.86 0.1045 0.0657 0.2183 0.1326 76.44 76.0 40.71
GLN_A381_141 53.93 17.570 10.504 0.0102 0.1712 202,00 0.95 93.37 0.2097 0.1434 0.2971 0.2322 77.92 76.0 41.01
UN_A340_74 24.78 24.857 5.296 0.0016 0.0549 34,00 0.16 101.01 0.026 0.0179 0.0799 0.0519 77.54 76.0 41.73
UN_A422_19-A 32.75 20.069 1.069 0.0664 0.4988 13.95 210.43 0.1113 0.0722 0.3014 0.1333 87.17 80.0 44.01
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A262_GLN_143 86.63 2.060 1.129 0.0003 0.0221 0.03 0,00 0,00 0,00 0,00 341,00 1.2258765312896023 4150.9 0.0759 0.0203 0.0845 0.0198 54.24 51.0 39.17
A263_GLN_126 82.5 31.354 1.034 0.004 0.0772 0.39 0.01 0,00 0,00 0,00 738,00 2.5839719992758434 644.12 0.0831 0.0197 0.0813 0.0171 53.3 50.0 41.78
A278_UN_129 82.77 90.156 1.024 0.0125 0.1689 1.19 0.03 0.01 0,00 0,00 99,00 0.38754450546134817 30.92 0.0524 0.0139 0.0565 0.0116 65.65 64.0 43.82
A286_GLN_17 84.56 381 0.337 4.276 0,00 0.0103 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 2,00 0.0076639913101200895 1186.26 0.0134 0.0093 0.0377 0.0444 53.49 48.0 71.54

A296_GLN_19-B 75.26 12.156 1.221 0.0011 0.0427 0.1 0,00 0,00 0,00 0,00 70,00 0.23028181763321465 217.45 0.1149 0.0153 0.1232 0.0127 53.37 50.0 45.5
A315GLN19-A 77.55 2.081 17.850 0,00 0.0222 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 2,00 0.00911230462856798 553.1 0.0268 0.0127 0.1091 0.0316 46.14 41.0 77.8
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A643_GDF_1231 80.18 57.849 1.045 0.0148 0.1923 1.41 0.03 0.01 0,00 0,00 560,00 1.8961438657896326 128.1 0.0722 0.0131 0.0744 0.0108 60.85 57.0 45.01
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A646_GDF_1264 87.57 65.683 1.018 0.0149 0.1576 1.42 0.04 0.01 0,00 0,00 603,00 1.9575161426588619 131.57 0.087 0.0139 0.087 0.0121 48.28 45.0 52.11
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A660_GDF_1367 90.55 0.264 2.363 0,00 0.0149 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 39,00 0.14108985577213204 4095.01 0.0288 0.0139 0.0693 0.0096 56.96 53.0 51.99
A665_GDF_1348 89.73 51.156 1.016 0.0163 0.1748 1.54 0.04 0.01 0,00 0,00 328,00 1.0560617947015871 64.91 0.099 0.0189 0.098 0.0171 52.02 48.0 51.14
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1 988 004 957 042 829 058 19 714 2 260 17 454
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