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[ Analyse génétique de quelques
échantillons de Halpulaaren dans la
Moyenne Vallée du Fleuve Sénégal
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Résumeé : L anthropologie est une science qui étudie la dynamique existant entre biologie humaine,
histoire, culture et environnement. L utilisation des données génomiques pour étudier la diversité
génétique des populations humaines actuelles, permet aussi la reconssruction de leur histoire. C’est
précisément pour cette raison que nous avons eu recours a ’anthropologie génétique dans le cadre
de l’étude de |’ethnogenése des Halpulaaren de la Moyenne Vallée du fleuve Sénégal. Ainsi, ['analyse
des segments hypervariables I et II de la région de contréle de I’ADN mitochondriale nous a permis
de retracer I’évolution démographique et la diversité des lignées maternelles de cette dite population.
Les données actuelles, bien que parcellaires indiquent une expansion démographique et une présence
haplotypique ouest africaine, centre-africaine et nord-africaine.

Abstract: Genetic analysis of some samples of Halpulaaren in the Middle Valley of the Senegal
River — Anthropology is a science that studies the dynamics between human biology, history, culture
and the environment. The use of genomic data to study the genetic diversity of current human
populations also allows the reconstruction of their history. It is precisely for this reason that we used
genetic anthropology in the study of the ethnogenesis of Halpulaaren in the Middle Valley of the
Senegal River. Thus, the analysis of the hypervariable segments | and Il of the mitochondrial DNA
control region allowed us to trace the demographic evolution and the diversity of the maternal
lineages of this population. Current data, although patchy, indicate a demographic expansion and a
West African, Central African and North African haplotypic presence.

1. Introduction

L’anthropologie est une science qui étudie la dynamique existant entre biologie humaine,
culture et environnement. Elle couvre une large variété de domaines de recherche qui se
répartissent entre 1’anthropologie culturelle et biologique, la paléoanthropologie et la
primatologie. Il s’agit donc d’une approche holistique dans laquelle des sciences exactes
telles que la biologie évolutive se combinent aux sciences humaines telles que 1’archéologie
et les sciences sociales (Susanne, Rebato, et Chiarelli 2003). Dans son approche génétique,
I’anthropologie biologique autorise donc 1’utilisation des données génomiques pour étudier
la diversité génétique des populations humaines pour avoir des informations sur leur
histoire (Bekada 2015 : 35).

Dans cette perspective deux types d’étude peuvent étre identifiés, il s’agit d’une part ceux
qui se consacrent a 1’analyse globale de la structure génétique d’une population et ceux qui
documentent 1’origine et 1’évolution des lignées (haplogroupes) paternelles et/ou
maternelles d’une population. Les premiéres études se basent sur les marqueurs a
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transmission biparentale avec une recombinaison provenant de 50% du peére et de 50% de la
mére a chaque génération.et Les secondes se basent sur les marqueurs a transmission
uniparentale comme le chromosome Y (ChY) et ’ADN mitochondriale (ADNmt). C’est
spécifiguement cette derniére qui nous intéresse dans le cadre de notre étude
anthropogénétique sur les populations halpularen de la Moyenne Vallée du Fleuve Sénégal.
La question de ’origine des Halpulaarens est centrale par rapport & la recherche sur la
dynamique des populations au Tékrour et au Fouta Toro (Ba 2002, 60). La reconstitution
de I’histoire des Halpulaarens est difficile et compliquée a la fois. Toutefois, on peut a
I’image d’ Abdourahmane Ba, essayer de réduire le débat a I’opposition de deux camps. Les
tenants de la thése selon laquelle les Halpulaarens constituent un groupe ethnique
homogene (Delafosse 1972 ; Omar Kane 1986) et ceux qui défendent la theése selon laquelle
les Halpulaarens, loin d’étre un groupe homogéne, sont le fruit d’un métissage (Ba 2002).

Cette étude se fixe un double objectif que sont entre la caractérisation génétique des
Halpulaaren a partir de I’analyse des régions HVS-I et HVS-II de I’ADN mitochondrial et
la vérification des hypothéses émises concernant ’homogénéité et/ou I’hétérogénéité des
Halpulaaren de la Moyenne Vallée.

2. L’anthropologie génétique

La génétique et la biologie moléculaire dans le cadre des études anthropobiologiques ont
permis de préciser I’origine des différentes populations humaines en étudiant les variations
génétiques entre les individus (Quintana-Murci et al. 1999, 1). Au niveau de I’ADN, la
génétique des populations subit la révolution moléculaire en termes d’isolement de génes,
de splicing, de cartes géniques, de séquencage et de clonage. L’intérét anthropologique
s’accroit donc pour le polymorphisme des fragments de restriction, I’ADN répétitif, I’ADN
hypervariable, I’ADN mitochondrial. L’étude de ces différences génétiques, connues sous
le nom de « polymorphismes », peut apporter des informations importantes sur les relations
de parenté entre individus et sur I’histoire des différentes populations.

Dans son approche génétique, I’anthropologie biologique autorise 1’utilisation des données
génomiques pour étudier la diversité génétique des populations humaines actuelles, mais
aussi anciennes permettant la déduction de leur histoire ancestrale (Bekada 2015, 35).
L’anthropologie génétique s’intéresse ainsi a la reconstruction de I’histoire du peuplement
humain dans son contexte environnemental et a la dynamique de 1’évolution en utilisant les
données de la génétique des populations (Heyer, Gibert, et Quintana-Murci 2007).

Au Sénégal, I’anthropogénétique est a ses balbutiements. L’utilisation de la biologie pour
éclairer des faits historiques et anthropologiques se limitait a la seule étude
hémotypologique faite par Kane et Ruffié (1963) sur quelques groupes peuls, Halpulaaren,
Ouolof et Sérére du Sénégal occidental. Il a fallu attendre 2013 pour que débutent des
recherches pionnieres en anthropogénétique grace a un projet de recherche international
entre MM. Alioune Déme du Laboratoire de Préhistoire du Département d’Histoire de
I"'UCAD et Viktor Cerny du Laboratoire de Génétique de 1’Université Charles V de Prague.
Ce projet visait a étudier I’histoire génétique des populations (surtout peules) de I’ Afrique
de I’Ouest. Cela les a conduits au Ferlo, dans le Delta du Saloum, en Guinée Conakry et
bientdt en Mauritanie et en Casamance (Kulichova et al. 2017). De cette collaboration est
né le mémoire d’Ousmane Sow sur 1’anthropogénétique des Seereer Niominka du Delta du
Saloum (Sow 2015; Déme, Sall et Sow 2017).
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Notre étude, qui utilise les données issues de ce projet, se veut comme une continuation de
la méme thématique en nous intéressant aux Halpulaaren de la Moyenne Vallée. Eu égard a
la pertinence de 1’anthropologie génétique au Sénégal, nous voulons faire la caractérisation
génétique des Halpulaaren.

Ainsi, I’objectif premier de cette ¢tude est de faire la caractérisation génétiques des
Halpularen de la Moyenne Vallée en 1’occurrence les Halpulaaren a partir de I’analyse des
régions HVS-1 et HVS-II de I’ADN mitochondrial. Si les moyens nous le permettent aussi,
nous aimerions faire des prélevements sur les « survivances séréres » de la Moyenne Vallée
gue nous avons pu identifier sur la base de nos enquétes entre Dagana et Podor.

Le second objectif de cette étude est de vérifier les hypothéses émises concernant
I’homogénéité et/ou 1’hétérogénéité des Halpulaaren de la Moyenne Vallée. En apportant
de nouvelles séquences mitochondriales, nous essayerons de contribuer a la discussion
autour de I’origine et de I’identité des Halpulaaren de la Moyenne Vallée. Cette étude va
certainement nous permettre de massifier quantitativement et qualitativement les données
génétiques sur les populations sénégalaises.

3. Méthodologie

Dans le cadre de notre étude Anthropogénétique sur les Halpulaaren, nous avons réalisé au
courant du mois de février 2017 une mission de prélevement d’échantillons biologiques au
niveau de la Moyenne Vallée du fleuve Sénégal plus précisément dans les villages de Boki
et de Walaldé (Figure 1).
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Figure 1 : Emplacement des villages de recrutements.

Notre étude étant axée fondamentalement sur I’exploitation des informations contenues
dans 1’acide désoxyribonucléique mitochondrial (ADNmt), il nous fallait disposer
naturellement de prélévements biologiques susceptibles d’en contenir en quantité suffisante
aupres des populations étudiées.
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Les prélévements ont été effectués dans des conditions évitant toute contamination. Pour
chaque individu, 0,5 mL de salive a été collect¢ au moyen d’un tube ORAGNE 500
(Figure 2). Lorsqu’une contamination se produit, elle est indiquée sur le formulaire
correspondant a cet échantillon. Les prélévements ont été ensuite conservés entre 15 et
25°C a l’abri de la lumiére jusqu’a leur expédition au niveau du laboratoire
d’archéogénétique de I’Institut d’ Archéologie de I’ Académie des Sciences de la République
Tcheque.

Figure 2 : Photos de prélevements de frottis buccaux

L’étape analytique désigne I’ensemble des processus qui va de I’extraction de ’ADN aux
analyses des séquences nucléotidiques mitochondriales obtenues en passant par la
polymérisation en chaine et par le séquencage. Ces étapes aient été faites au niveau du
laboratoire d’archéogénétique de I’Institut d’ Archéologie de 1’ Académie des Sciences de la
République tchéque.

4. Présentation des résultats

Les lignées mitochondriales observées chez les Halpulaaren : L’identification des
polymorphismes des régions HVS1 et HVS2 de la région codante de I’ADNmt par le
séquencage est concluante pour quasiment 1’essentiel de I’échantillon de la population
Halpulaaren de la Moyenne Vallée (n=47/49).

De par leurs fréquences (92 %), les macrohaplogroupes africains L1, L2 et L3 sont les plus
représentatifs au sein de notre échantillon. Les macrohaplogroupes L1 et L2 sont les plus
présents a hauteur de 32 % chacun suivi de pres par le macrohaplogroupe L3 qui représente
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28 % de notre échantillon. Les macrohaplogroupes eurasiatiques U et H constituent le reste
de notre échantillonnage a hauteur de 4 % chacun (Tableau 1).

Fréquence
Valeur Absolue Valeur Relative (%)
Macrohaplogroupe

L1 15 32

L2 15 32

L3 13 28

U 2 4

H 2 4
total 47 100

Tableau 1 : Fréguence absolue des macrohaplogroupes observés
chez les Halpulaaren

L’étude de la région de contrdle de I’ADNmt plus précisément des segments hypervariables
HVS-1 et HVS-2 des Halpulaaren de la Moyenne Vallée du fleuve Sénégal a permis
d’observer une trés grande diversité génétique en raison de la présence d’une quarantaine
d’haplotypes (k=43).

Sur la totalité des 47 individus génotypés, I’essentiel soit 66 % appartient aux haplogroupes
ouest-africains dont les plus représentatifs sont les haplogroupes L1b (13 %), L1b2 (11 %)
et L2c (19 %). De méme la fréquence du macrohaplogroupe L3 est matérialisée par la
présence des haplogroupes L3b (2 %) et ses dérivés L3bla+@16124 (2 %), L3bla+152 (4
%) et L3bla9 (2 %). Ces derniers semblent étre trés prévalents en Afrique de I’Ouest
(Figure 3). La présence aussi d’haplogroupes originaires de I’Afrique du centre est a
signaler. Ces derniers sont entre autres L3f1b (16 292) présent a hauteur de 4 % dans notre
échantillon, L3e2b et L3e3’4°5 présents a 6 % chacun. Certes faible de par leur fréquence,
des lignées eurasiatiques sont aussi présentes dans notre échantillon. Il s’agit d’une part de
I’haplogroupe H2a2a présent a hauteur de 4 % et d’autre part des haplogroupes U5h1b1b et
U6a'b’d+16311 présents a hauteur de 2 % chacun. Ces lignées eurasiatiques sont trés
prévalentes chez les populations d’Afrique du Nord
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Figure 3 : Diagramme circulaire de la fréquence en % des origines géographiques des haplogroupes
observées chez les Halpulaaren

Analyse de la variance moléculaire des Halpulaaren : Une trés grande diversité
génétique au sein de la population Halpulaaren a été observée a travers d’abord le nombre
élevé de positions polymorphiques (S=103). Ensuite, la diversité haplotypique (h) qui prend
en charge le nombre d’individus ainsi que la fréquence des haplotypes correspondant
rappelons-le a la probabilité que deux séquences tirées au hasard dans un échantillon soient
différentes est aussi forte (h=0.9963 +/- 0,005 3). Par contre la diversité nucléotidique
définie comme étant la probabilité que deux séquences tirées au hasard dans un échantillon
soient différentes au niveau d’un site donné est faible (x = 0,013 912 +/- 0,006 992). Ce qui
traduit aussi une expansion démographique des Halpulaaren (Tableau 2).

Test de
neutralité
. Nombre Nombre  Nucleotide Gene Mean n.
Population samples haplotypes  diversity  diversity .Of . D__de Fs de
d’étude pairwise  Tajima Fu
() () (m) (H) it

0.013912 0.9963  17.070305
Halpulaaren 47 43 +/- +/- +/- -10009  -23279
0,006 992 0,005 3 77284

Tableau 2 : Variance moléculaire des Halpulaaren

Aussi, ’expansion démographique des Halpulaaren ne fait aucun doute & travers les
données obtenues par rapport aux deux tests de neutralité que nous avons eu a faire a savoir
le D de Tajima et le Fs de Fu. Ces tests ont donné des résultats concordants d’autant plus
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que le test du Fs de Fu rend nul les hypothéses de sélection neutraliste et d’équilibre de la
population au méme titre que celui du D de Tajima. En effet, le D de Tajima et le Fs de Fu
sont significativement négatifs et rendent compte de 1’expansion démographique chez les
Halpulaaren.

De méme, la représentation graphique de la distribution des distances génétiques existant
entre les individus de notre population d’étude a permis d’observer une distribution
unimodale qui est aussi la signature d’une population en expansion (Figure 5).
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Figure 5 : Représentation graphique de la distribution des distances génétiques existant entre les
individus d’une population pris deux a deux

5. Conclusion

L’analyse de I’ADN mitochondrial, effectuée pour la premiére fois chez les Halpulaaren de
la Moyenne Vallée du fleuve Sénégal a été une contribution par rapport & la documentation
de I’histoire de I’évolution génétique du peuplement de ladite zone. Elle nous a permis de
recueillir des données substantielles sur la structure génétique mitochondriale de cette
population fortement implantée dans la province historique du Fouta.

Les indices de variance moléculaire mitochondriale nous ont permis d’observer d’une part
I’expansion démographique que les Halpulaaren ont connue et d’autre part leur trés forte
variabilité génétique. Cette derniére refléte la multiplicité des flux migratoires & la base du
fond génétique observée chez eux. Au-dela de ce fond génétique ancestral subsaharien, est
observée une contribution haplotypique centre-Africaine et Nord-Africaine.

La pertinence de ces observations démogeénétique sur les Halpulaaren résulte certes de son
caractére inédit mais aussi a la précision de 1’approche.
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L’étude des différences génétiques, connues sous le nom de « polymorphismes », a apporté
des informations importantes sur les relations de parenté entre individus et sur I’histoire des
Halpulaaren.

Ainsi donc, leur pool génétique, caractérisé par une tres forte variabilité, semble étre le
reflet de leur longue trajectoire historique. Les Halpulaaren pourraient étre en réalité le
produit d’un long brassage de groupes qui ont fini par constituer un ensemble humain assez
homogene culturellement.

Il est a noter que, pour le moment, nos échantillons ne contiennent pas des haplogroupes
d’ADNmt Hlcb qui, comme le montre la carte des fréquences et distributions spatiales
établies par Kulichova I, Fernandes V, Déme A, et al., se rencontrent exclusivement chez
les peuls (1997 :4).

S’agit-il d’une faiblesse de notre échantillonnage ?

S’agit-il d’un fait historico-culturel 1ié¢ a ’hypothése selon laquelle le groupe peul aurait
conquis la Moyenne Vallée, imposé sa langue et transformé culturellement les populations
locales en Halpulaaren (ceux qui parlent pulaar) ?

Que dire des rapports entre Seereers et Halpulaaren qui se considerent comme cousins qui
ont cohabité ensemble dans la Moyenne Vallée du Fleuve Sénégal ? Ils partagent le méme
fond ouest et nord-africain. Contrairement aux Seereers Niominkas qui sont associes a
I’haplogroupe M 51 du sud de I’Egypte et de I’Afrique de I’Est (Déme, A. ; Sall, M. &
Sow, O. 2017), ce dernier haplogroupe n’est pas rencontré chez les Halpulaaren.

Les conclusions issues de ces résultats ne sont pas définitives. Elles jettent les bases d’une
investigation plus approfondie sur les caractéristiques génétiques observées chez les
Halpulaaren.

Nous avons seulement documenté la lignée maternelle. Une nouvelle perspective de
recherche prenant en compte les lignées paternelles a travers le chromosome Y doit étre
envisagée d’autant plus que la lignée paternelle R1b-V88 semble ne se rencontrer que
presque exclusivement chez les peuls et les populations & majorité pastorale (idem.
Kulichova I, Fernandes V, Déme A, et al.).

De méme que 1’analyse de marqueurs liés ou associés aux pathologies puisque 1’intérét
épidémiologique est actuellement 1’une des orientations majeures de la caractérisation
génétique d’une population.
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