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Structures sociales et structures génétiques dans les populations
humaines

Social Structures and Genetic Structures in Human Populations

R. Chaix · G. Ly · R. Laurent · S. Lafosse · B. Toupance · C. Monidarin · O. Evrard · F. Bourdier · S. Pavard
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RésuméDans cette note, nous revenons sur les grandes lignes
de la conférence donnée lors des journées de la SAP 2019
concernant le champ actuel de l’ethnogénétique, qui s’inté-
resse entre autres à l’influence des systèmes de parenté sur
la diversité génétique des populations humaines. Nous pré-
sentons certains des résultats principaux d’une étude ethnogé-
nétique menée en Asie du Sud-Est dans douze populations
présentant des systèmes de parenté variés, à filiation patrili-
néaire, matrilinéaire et cognatique. Les données ethno-démo-
graphiques et génétiques collectées montrent que les pro-
cessus de résidence, de filiation et d’alliance façonnent la
diversité génétique des populations humaines. Ce champ de
recherche ouvre ainsi de nouvelles perspectives : mieux
connaître, à partir des données génétiques, la dynamique des
systèmes de parenté actuels, et retracer leur évolution à travers
le temps grâce aux données archéogénétiques. Cependant, les
données ethno-démographiques montrent également que le
niveau d’observance des règles varie entre populations caté-
gorisées dans un même système de parenté, ce qui module les
signatures génétiques laissées par ce système de parenté et
invite à une certaine prudence concernant l’inférence des
structures sociales du passé à partir des données archéogéné-

tiques. L’impact du « puzzle matrilinéaire » sur la diversité
génétique autosomale est également discuté.

Mots clés Système de parenté · Organisation sociale ·
Résidence · Puzzle matrilinéaire · Diversité génétique

Abstract In this note, we summarize the talk given at the
SAP conference 2019 regarding the field of ethnogenetics,
that studies the influence of kinship systems on the genetic
diversity of human populations. We will present some of the
main results of an ethnogenetic study led in twelve Southeast
Asian populations exhibiting various kinship systems, with
matrilineal, patrilineal and cognatic descent. This study
contributes to highlight that processes of residence, descent
and alliance shape the genetic diversity of human popula-
tions. This opens new perspectives, notably understanding
better the present dynamics of kinship systems thanks to
genetic data, and tracing back their evolution through time
thanks to archeogenetic data. However, this work also shows
that the signatures left by a given type of social organization
are variable depending on the extent to which the rule is
observed, inviting to be careful when inferring past social
systems from archeogenetic data. The genetic impact of the
« matrilineal puzzle » is also discussed.

Keywords Kinship systems · Social organisation ·
Residence · Matrilineal puzzle · Genetic diversity

Introduction

Une des particularités de l’espèce humaine est l’existence
d’organisations sociales extrêmement variées et complexes.
Les ethnologues distinguent trois composantes majeures de
l’organisation sociale : la règle de filiation (qui affilie les
individus à des groupes de parenté), la règle d’alliance (qui
définit les alliances maritales possibles) et la règle de rési-
dence (qui indique le lieu d’installation des nouveaux
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époux). Ces composantes varient d’une population à l’autre.
D’après le Standard Cross-Cultural Sample (SCCS) [1], la
filiation est cognatique (aussi dite bilatérale ou indifféren-
ciée) dans 37 % des populations, ce qui signifie que les
enfants appartiennent à un réseau de parenté formé par leur
famille maternelle et par leur famille paternelle. Mais dans la
majorité des cas, la filiation est unilinéaire : les enfants
appartiennent soit au groupe de filiation de leur père (40 %
des populations, filiation patrilinéaire), soit à celui de leur
mère (14 % des populations, filiation matrilinéaire). Ces
populations sont alors organisées en groupes de filiation,
qu’il s’agisse de lignages, de clans ou de tribus (il existe
d’autres modes de filiation plus rares que nous n’évoquons
pas ici).

La règle d’alliance encourage le mariage entre certains
types de cousins au premier degré dans environ 31 % des
populations, alors qu’elle les interdit dans 52 % des popula-
tions. Le degré de polygamie varie également d’une popula-
tion à l’autre, avec 17 % de populations monogames, 52 %
de populations faiblement polygynes (moins de 20 % des
hommes ont plusieurs épouses), 31 % de populations présen-
tant une polygynie généralisée, et seulement 1 % de popula-
tions polyandres.

La résidence post-maritale est patrilocale (chez le père du
mari) ou virilocale (chez le mari, qui vit à proximité de son
père) dans 64 % des populations, matrilocale (chez la mère
de la mariée) ou uxorilocale (chez la mariée, qui vit à proxi-
mité de sa mère) dans 20 % des cas, ambilocale dans 6 % des
cas (à proximité de la famille de la mariée ou du marié),
néolocale dans 5 % des cas (lieu de résidence éloigné de
celui des familles des deux époux) et avunculocale dans
4 % des cas (à proximité de l’oncle maternel du marié).

Prémices et promesses d’une discipline

Par ces règles de filiation, de résidence et d’alliance, l’orga-
nisation sociale influence certains comportements matrimo-
niaux et démographiques clés pour l’évolution de la diver-
sité génétique, notamment le niveau de structuration des
populations, la migration des individus et la variance du
nombre d’enfants qu’ils mettent au monde. De ce fait, les
généticiens s’y intéressent de façon croissante, notamment
afin de mieux décrire et retracer les dynamiques actuelles et
passées de ces organisations sociales à partir des données
génétiques. Ce domaine est prometteur dans la mesure où
des données d’ADN ancien permettent de plus en plus
d’analyser la diversité génétique des populations du passé
et ainsi de tenter de retracer leurs organisations sociales
(par exemple, [2-5]). Cependant, un préalable à cette infé-
rence est l’étude des populations actuelles, et la description
de la gamme de signatures génétiques laissées par un même
type d’organisation sociale.

Ce champ de recherche s’appuie en grande partie, depuis
une vingtaine d’années, sur l’ADN mitochondrial et le chro-
mosome Y, marqueurs génétiques transmis de façon unipa-
rentale (par la mère pour l’ADN mitochondrial, par le père
pour le chromosome Y), et donc particulièrement adaptés
pour étudier l’organisation sociale, car celle-ci induit souvent
des comportements différents pour les hommes et les fem-
mes [6]. En outre, les résultats à l’échelle mondiale montrent
des différences de profils de diversité génétique pour le chro-
mosome Y et l’ADN mitochondrial. D’une part, la diversité
génétique se répartit de façon différente pour ces deux sys-
tèmes génétiques : une diversité intra-populationnelle moin-
dre pour le chromosome Y que pour l’ADN mitochondrial
et une diversité inter-populationnelle plus grande pour le
chromosome Y que pour l’ADN mitochondrial [7]. D’autre
part, la comparaison des arbres génétiques du chromosome
Y et de l’ADN mitochondrial a fourni un des résultats les
plus surprenants de la décennie passée dans le domaine de
la génétique des populations humaines : une signature de
réduction de la diversité génétique du chromosome Y (mais
non de l’ADN mitochondrial) au Néolithique [8]. Ces profils
de diversité différents pour le chromosome Yet l’ADNmito-
chondrial à l’échelle mondiale pourraient être le résultat de
processus liés à l’organisation sociale, mais la nature exacte
de ces processus reste débattue [8,9].

Afin de mieux comprendre l’action des processus socio-
culturels sur les profils de diversité génétique uniparentaux,
plusieurs équipes ont mené des études à une échelle locale,
échelle à laquelle l’organisation sociale est connue et peut
donc être mise en relation avec les signatures de diversité
génétique. Une étude pionnière a ainsi montré en 2001 que
la règle de résidence façonne les diversités mitochondriales
et du chromosome Y de façon symétrique, avec une réduc-
tion de la diversité mitochondriale dans les populations
matrilocales, et une réduction de la diversité du chromosome
Y dans les populations patrilocales, comme attendu compte
tenu des taux de migrations sexe-spécifiques induits par ces
organisations sociales [10]. Cependant, la littérature plus
récente a montré que ces attentes théoriques ne sont pas
retrouvées dans d’autres populations [11-14]. Notamment,
dans une étude à Sumatra, une population matrilocale mon-
trait bien une réduction significative de la diversité génétique
mitochondriale, mais aucune diminution significative de la
diversité pour le chromosome Y n’a été mise en évidence
dans le cas d’une population patrilocale voisine [14].

En outre, d’autres travaux ont mis en évidence que la
règle de filiation module également la diversité génétique
sexe-spécifique, avec une réduction de diversité génétique
du chromosome Y et de la taille efficace des hommes
(c’est-à-dire le nombre apparent d’hommes ayant une contri-
bution génétique) dans les populations patrilinéaires [15-17]
en comparaison à des populations cognatiques. Dans les sys-
tèmes polygynes, l’augmentation de la variance du succès
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reproducteur des hommes peut également mener à une
réduction drastique de la diversité génétique du chromosome
Y [18]. Ces travaux soulignent l’importance de considérer
l’organisation sociale dans sa globalité pour comprendre
les signatures qu’elle laisse au niveau génétique.

Choix d’un terrain en Asie du Sud-Est
et enjeux du projet

Dans ce contexte, nous avons proposé de revisiter l’influ-
ence de l’organisation sociale sur la diversité génétique dans
le cadre d’un projet financé par l’Agence nationale de la
recherche. L’enjeu de ce projet était triple : tout d’abord,
prendre en compte les différentes composantes de l’organi-
sation sociale simultanément afin de distinguer l’influence
exercée par chacune d’entre elles sur la diversité génétique.
Notamment, dans le but de départager l’influence des pro-
cessus de filiation et de résidence sur les profils de diversité
sexe-spécifiques, nous avons inclus dans le jeu de données
des populations ayant une même règle de résidence mais
présentant des règles de filiation différentes. Le second enjeu
était d’adopter une approche quantitative, non seulement
pour la diversité génétique mais aussi pour les comporte-
ments de résidence, de filiation et d’alliance des individus
via un questionnaire ethno-démographique détaillé. En effet,
si certaines études ne retrouvent pas la signature attendue de
l’organisation sociale sur la diversité génétique [11-14], cela
peut être lié au fait que les individus ne suivent pas forcé-
ment la règle de résidence ou la règle de filiation [19]. Autre-
ment dit, ce qui influence la diversité génétique, c’est le
comportement réel des individus, plutôt que la règle qu’ils
sont supposés suivre, et il était donc nécessaire de quantifier
les processus de résidence, de filiation et d’alliance via un
questionnaire détaillé, afin de mettre en relation ces données
ethno-démographiques quantitatives avec la diversité géné-
tique. Le troisième enjeu était d’étudier l’influence de l’or-
ganisation sociale sur la diversité génétique uniparentale
mais aussi autosomale.

Nous avons donc sélectionné 12 populations d’Asie du
Sud-Est (Cambodge et Laos), variables du point de vue de
leur règles de filiation et de résidence : 4 populations à filia-
tion matrilinéaire et résidence matrilocale (les Tampuan,
Jarai, Kacho’, et Prai), 4 populations à filiation patrilinéaire
et résidence patrilocale (les Khmu’, Ramet, Ta-oih, and
Pacoh), et 4 populations à filiation cognatique et résidence
matrilocale ou multilocale avec installation définitive préfé-
rentiellement dans le village natal de l’épouse (les Bunong,
Khmer, Brao et Kreung). Ces populations sont toutes de lan-
gue austro-asiatique à l’exception des Jarai qui parlent une
langue austronésienne. Ces populations partagent des envi-
ronnements et des modes de subsistance proches (riziculture
sur essarts, à l’exception des Khmers qui font de la rizicul-

ture inondée). Nous avons ainsi limité l’effet de facteurs
autres que l’organisation sociale pouvant influencer la diver-
sité génétique, comme l’histoire du peuplement ou le mode
de subsistance. Nous avons en outre privilégié des popula-
tions ayant fait l’objet au préalable d’études ethnographiques
décrivant leur organisation sociale (les références sont don-
nées dans [20]).

Nous avons ainsi ouvert un nouveau terrain d’étude inter-
disciplinaire, alliant génétique des populations, linguistique,
anthropologie et démographie. Nous avons ainsi échantil-
lonné des données dans 61 villages du Cambodge et du Laos
et interviewé 532 individus, ainsi que leur époux/épouse
quand c’était possible. Nous avons récolté des informations
ethno-démographiques pour chacun d’eux, ainsi que pour
leurs parents, grands-parents, frères et sœurs, et enfants ; ce
qui nous a permis de construire un jeu de données pour
3 530 couples. Nous avons également collecté des données
génétiques (obtenues à partir de prélèvements de salive) pour
1 618 individus et produit des données génétiques haute den-
sité pour 801 individus (1 à 2,5 millions de marqueurs géné-
tiques). En parallèle, nous avons séquencé la région HV1 de
l’ADN mitochondrial pour 619 individus et génotypé
17 microsatellites du chromosome Y pour 583 individus.

Résidence et diversité génétique : de la règle
à la pratique

Nous avons tout d’abord calculé différents estimateurs de la
diversité génétique uniparentale. Comme attendu, les popu-
lations matrilocales ont une diversité mitochondriale dimi-
nuée par rapport à celle des populations patrilocales, les
populations multilocales étant intermédiaires. En revanche,
nous n’avons pas observé de différences entre systèmes de
parenté en termes de diversité du chromosome Y [20]. Ce
résultat fait écho à de précédentes études qui n’ont pas
retrouvé la signature attendue du mode de résidence sur la
diversité génétique uniparentale [11-14]. Afin de compren-
dre ces observations, nous avons analysé les données ethno-
démographiques dans le but de quantifier les flux migratoi-
res d’hommes et de femmes dans ces populations.

Comme attendu, nous avons observé des flux migratoires
de femmes réduits dans les populations matrilocales en com-
paraison aux populations patrilocales, les populations multi-
locales étant intermédiaires. En revanche, nous n’avons pas
observé des flux migratoires d’hommes plus faibles dans les
populations patrilocales que dans les populations matriloca-
les ou multilocales. Ce résultat peut sembler surprenant car
nous avons par ailleurs observé que les règles matrilocales et
patrilocales sont globalement respectées dans ces popula-
tions, et on aurait pu s’attendre à des flux migratoires res-
treints d’hommes au sein des populations patrilocales par
rapport aux populations matrilocales. Pourquoi n’est-ce pas
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le cas ? Nos résultats montrent que les populations patrilo-
cales, tout en respectant globalement leur règle de résidence
patrilocale, sont assez flexibles quant à cette règle : elles
tolèrent une proportion de couples matrilocaux plus élevée
que la proportion de couples patrilocaux tolérée dans les
populations matrilocales. Elles tolèrent également une pro-
portion assez élevée de couples néolocaux. Ces proportions
de couples matrilocaux et néolocaux contribuent à augmen-
ter les migrations d’hommes, les rendant quasi identiques
aux migrations d’hommes dans les populations matrilocales.

Nous pensons que cette égalité des flux migratoires
d’hommes est une des explications possibles de l’égalité
des niveaux de diversité du chromosome Yentre populations
ayant des systèmes de parenté différents. Cela montre qu’il
est crucial, pour réconcilier diversité génétique et système de
parenté, de ne pas s’en tenir aux catégories fondées sur les
règles, mais de quantifier les comportements de résidence :
une population patrilocale peut être suffisamment flexible
quant à cette règle pour que la signature de la patrilocalité
ne soit pas retrouvée dans les données génétiques [20]. Cette
explication nous paraît plus parcimonieuse que l’explication
alternative d’une transition récente dans l’organisation
sociale de ces populations [14]. Ces résultats apportent de
plus un éclairage nouveau aux inférences faites à partir des
données d’ADN ancien. En particulier, nous montrons qu’il
est hasardeux de passer d’un profil de diversité génétique à
une règle de résidence comme cela est souvent fait [3]. En
particulier, un haut niveau de diversité mitochondriale,
comme rapporté dans cette étude, est compatible avec une
règle patrilocale mais également avec une règle matrilocale
modérément observée. Les signatures génétiques révèlent
les comportements de résidence plutôt que les règles elles-
mêmes.

Analyse des données autosomales : l’effet
du « puzzle matrilinéaire »
sur la consanguinité

A partir des données autosomales, nous avons étudié les
patterns de consanguinité dans les différentes populations à
l’étude. Nous avions deux hypothèses : 1) d’une part, nous
pouvions nous attendre à des coefficients de consanguinité
plus élevés dans les populations unilinéaires (c’est-à-dire
matrilinéaires et patrilinéaires) que dans les populations
cognatiques. En effet, 41 % des populations unilinéaires,
bien que pratiquant généralement l’exogamie lignagère ou
clanique, ont tendance à favoriser le mariage avec un(e) cou-
sin(e) de premier degré (par exemple dans un système patri-
linéaire avec la cousine croisée matrilatérale car celle-ci
n’appartient pas au même clan), alors que seules 20 % des
populations cognatiques ont une telle préférence ; 2) la
seconde hypothèse que nous avons envisagée dérive du

« puzzle matrilinéaire ». Celui-ci a été originellement
conceptualisé par l’anthropologue A. Richards [21] à partir
de l’observation des modes de résidence dans des popula-
tions matrilinéaires bantoues. En effet, contrairement à ce
que l’on pourrait penser, un système matrilinéaire n’est pas
le simple symétrique d’un système patrilinéaire : dans la très
grande majorité des populations humaines, ce sont les hom-
mes qui ont le pouvoir socio-politique, y compris dans les
systèmes matrilinéaires [21-23]. De ce fait, les populations
matrilinéaires doivent concilier une transmission de la filia-
tion par les femmes, et une transmission de l’autorité socio-
politique par les hommes (gestion des affaires politiques à
l’échelle du village, position d’autorité vis-à-vis des mem-
bres du groupe de filiation, pouvoir de décision concernant
par exemple les alliances matrimoniales, la gestion des
terres et/ou les biens matériels, etc.). Quand un homme se
marie, si sa femme réside dans un village différent du sien,
cela complique le maintien de son autorité dans son village
natal, car il est moins souvent présent pour l’exercer. De ce
fait, dans les populations matrilinéaires et/ou matrilocales, il
y a une préférence pour des mariages au sein du village
natal, comme l’avait noté Murdock dès 1949 : « Lorsque
la résidence est matrilocale, un homme en se mariant, s’ins-
talle rarement dans une nouvelle communauté. Il prend ses
possessions du foyer de ses parents et se déplace, pour ainsi
dire, de l’autre côté de la rue, dans la partie du village où
sa femme et la famille de sa femme habitent (traduction
G. Ly) » [24]. Cela lui permettrait de rester à proximité
des membres de son lignage ou clan (notamment ses sœurs
et ses neveux et nièces) et de maintenir sa position d’autorité
[25]. Si cette préférence pour des mariages à l’intérieur du
village est avérée, cela pourrait augmenter les niveaux de
consanguinité des populations matrilinéaires.

Nous avons estimé les coefficients de consanguinité indi-
viduels à partir des données génétiques de l’ensemble du
génome à l’aide de la méthode Festim [26]. Nous n’avons
pas observé de différences significatives entre les populations
unilinéaires et cognatiques, contrairement à ce qui était
attendu sous l’hypothèse (1). En revanche, nous avons mis
en évidence des coefficients de consanguinité plus élevés
dans les populations matrilocales que dans les populations
patrilocales, comme attendu sous l’hypothèse (2) du « puzzle
matrilinéaire » [27]. Nous avons par ailleurs montré grâce aux
données ethno-démographiques, récoltées pour 3 530 couples,
que les populations matrilocales pratiquent plus fréquemment
des mariages au sein du même village et que ce taux de maria-
ges endogames est prédicteur du niveau de consanguinité
[27]. Ces résultats soutiennent l’hypothèse que le « puzzle
matrilinéaire » contribue à façonner les profils de consangui-
nité dans ces populations d’Asie du Sud-Est.

Nous avons par ailleurs montré que les niveaux de consan-
guinité et d’endogamie de village sont comparables dans les
populations matrilocales, qu’elles soient matrilinéaires ou
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cognatiques, ce qui suggère que la règle de filiation n’est pas
la source principale des contraintes exercées sur les migra-
tions des hommes. Comme l’a expliqué A. Richards, dès lors
que la règle de résidence est matrilocale, les hommes en se
mariant avec une femme d’un autre village risquent de se
retrouver en position de pouvoir moins favorable dans le vil-
lage de leur femme (et de perdre la position d’autorité qu’ils
avaient acquise dans leur village natal), une situation qui peut
être évitée en se mariant avec une femme du même village.

Cette étude montre donc que les systèmes matrilocaux
conduisent, sous un régime de domination masculine, à une
plus grande endogamie et consanguinité génétique. Il reste
à explorer si ce résultat est généralisable à d’autres popu-
lations matrilocales issues d’autres sphères géographico-
culturelles. Il est probable que ce soit le cas dans la mesure
où les anthropologues ont montré que l’endogamie est un
trait partagé par les populations matrilocales.

Conclusion

Les résultats de ce projet montrent que les structures sociales
laissent des signatures génétiques spécifiques. Ces signatu-
res ouvrent de nouvelles perspectives, notamment mieux
connaître la dynamique des structures sociales dans les
populations humaines actuelles et passées. Cependant, ils
appellent également à une certaine prudence lorsque les pro-
fils de diversité génétique sont utilisés pour inférer les règles
sociales des populations à l’étude. Notamment, on ne peut
pas déduire sans précaution une règle de résidence à partir
d’un profil de diversité génétique issu de données archéogé-
nétiques. Par exemple, un haut niveau de diversité pour le
chromosome Y est compatible avec une règle matrilocale
mais également avec une règle patrilocale modérément sui-
vie. Nos résultats concernant la règle de filiation ne sont pas
encore publiés, mais des travaux réalisés dans d’autres
contextes socio-culturels ont montré que la règle de filiation
peut également être contournée. Dans ce cas, les membres
d’un même groupe de filiation ne sont pas plus génétique-
ment apparentés que les individus appartenant à des groupes
de filiation différents [28]. Ces études montrent donc que les
signatures génétiques révèlent les comportements de rési-
dence et de filiation plutôt que les règles elles-mêmes et
appellent donc à une certaine prudence dans l’interprétation
faite à partir des profils de diversité génétique des popula-
tions anciennes.

Par ailleurs, notre étude montre que le « puzzle matrili-
néaire » façonne les niveaux de consanguinité des popula-
tions humaines, identifiant ainsi un nouveau processus lié au
système de parenté et à la domination masculine contribuant
à moduler la consanguinité des populations humaines. Ces
résultats ajoutent donc un niveau de complexité supplémen-

taire aux interactions connues entre les facteurs socio-
culturels et les profils de diversité génétique.

Plus généralement, ces travaux enrichissent la théorie dite
de la construction de niche [29] : les populations humaines
construisent le théâtre écologique dans lequel elles évoluent,
et en retour, ce théâtre exerce des pressions évolutives sur les
populations humaines. Ce théâtre est souvent conçu comme
matériel : les populations humaines innovent, fabriquent,
cultivent, soignent. Mais certains traits immatériels comptent
également : ainsi, l’organisation sociale, en définissant nos
partenaires de jeu dans le théâtre de l’évolution, façonne,
génération après génération, la diversité génétique des popu-
lations humaines.
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