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Génomique humaine et évolution

Lluis quintana-murci

Membre de l’Institut (Académie des sciences),  
professeur au Collège de France

Mots-clés : évolution, génétique, humains, adaptation, migration

La série de cours « Évolution humaine et génétique des populations » est disponible 
en audio et vidéo sur le site internet du Collège de France (https://www.college-de-
france.fr/site/lluis-quintana-murci/course-2019-2020.htm), ainsi que la leçon inaugurale 
« Une histoire génétique : notre diversité, notre évolution, notre adaptation » (https://
www.college-de-france.fr/site/lluis-quintana-murci/inaugural-lecture-2019-2020.htm). 
Celle-ci a également fait l’objet d’une publication : L.  quintana-murci, Une histoire 
génétique : notre diversité, notre évolution, notre adaptation, Paris, Collège de France/
Fayard, coll.  « Leçons inaugurales du Collège de France », no  295, 2021 ; édition 
numérique : Collège de France, 2021, https://doi.org/10.4000/books.cdf.11405, http://
books.openedition.org/cdf/11405.

enseiGnement

cours – évolution humaine et Génétique des populations

Introduction

La question des origines de notre espèce intrigue les humains depuis leur 
apparition sur terre et ils cherchent à y répondre par le biais de la religion, de la 
philosophie, de l’art, de l’histoire ou de la science. Une branche de la biologie qui 
s’intéresse à cette question est la génétique des populations. La génétique des 
populations étudie des individus sains, et non des individus malades ; elle étudie des 
populations humaines, toutes descendant des premiers humains qui ont quitté 
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l’Afrique, descendant de ceux qui ont survécu aux famines, descendant de ceux qui 
ont résisté à de nombreuses maladies, comme la tuberculose, la peste noire ou la 
grippe espagnole. L’étude de la diversité génétique de ces individus est ainsi au 
fondement de la génétique des populations. 

Dès le début de la génétique moderne, on a distingué quatre facteurs majeurs qui 
influencent la variabilité génétique : la mutation qui produit de nouveaux types 
génétiques, la sélection naturelle qui favorise les types génétiques conférant aux 
individus une meilleure adaptation à l’environnement dans lequel ils évoluent, la 
dérive génétique qui est l’effet du hasard dû aux fluctuations des fréquences de types 
génétiques d’une génération à l’autre, et la migration. Cependant, les processus 
démographiques et sélectifs sont difficiles à distinguer car ils peuvent avoir des 
effets identiques sur la variabilité génétique. Par exemple, la sélection naturelle et 
l’histoire des populations peuvent se mimer l’une et l’autre dans les signatures 
moléculaires laissées sur la variabilité du génome : une expansion récente d’une 
population peut produire un signal qui pourrait être confondu avec celui d’un 
balayage sélectif (sélection positive) au niveau d’un gène. 

Le cours « Évolution humaine et génétique des populations » a pour objectif de 
montrer comment le progrès des connaissances sur la variabilité du génome au 
niveau des populations humaines et sur les différents facteurs qui façonnent cette 
variabilité aide à comprendre l’histoire démographique des humains, son adaptation 
à l’environnement ainsi que les relations entre diversité génétique et diversité 
phénotypique, qu’elle soit bégnine ou responsable de maladies. Les sujets à traiter 
incluent (i) l’introduction à la génétique des populations, (ii) la diversité génétique et 
phénotypique chez les humains, (iii)  la reconstruction génétique de l’histoire 
démographique de notre espèce, (iv) la sélection naturelle et phénotypes adaptatifs, 
(v) la diversité génétique et forces culturelles, et (vi) l’adaptation des humains aux 
pathogènes : immunité et maladies infectieuses.

Cours 1 – De Darwin au génome humain : la génétique des populations

Le but de ce cours est, tout d’abord, de donner une perspective historique de la 
naissance de la génétique des populations, de la réconciliation entre darwinisme et 
mendélisme et de l’arrivée du consensus interdisciplinaire connu sous le nom de 
« théorie synthétique de l’évolution ». Nous allons introduire la discipline en 
présentant les différents processus –  mutation, recombinaison, dérive génétique, 
migration, sélection naturelle et forces socioculturelles  – qui sont à la base de la 
variabilité génétique des populations humaines. L’étude de l’importance relative de 
ces différentes forces, qui peuvent varier entre les individus et les populations, nous 
permet de mieux comprendre l’histoire de notre espèce ainsi que la distribution de la 
variabilité génétique et phénotypique des populations humaines. une partie 
importante du cours présentera, d’une façon simplifiée, les lois, modèles et concepts 
utilisés en génétique des populations, qui font pour la plupart appel à des outils 
mathématiques et statistiques. 

Ce cours dressera également un portrait de la diversité génétique et phénotypique 
chez les humains. La publication de la séquence du génome humain au début des 
années 2000 a fourni les premières bases aux études génomiques, mais n’a donné 
que très peu d’informations sur l’ampleur des variations génétiques naturelles 
survenant entre les génomes de différents individus ou populations. Plus récemment, 
l’arrivée de nouvelles technologies génomiques, telles que le séquençage de nouvelle 
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génération, a permis des études comparatives au niveau de l’ensemble du génome 
entre des populations de différentes origines géographiques et ethniques et, ainsi, 
une meilleure compréhension des variations naturelles du génome humain à l’échelle 
populationnelle. une partie importante du cours sera consacrée à la description des 
données génomiques fournies par les grands consortiums internationaux, qui ont 
permis de mieux comprendre l’histoire démographique et adaptative de notre espèce. 

Cours 2 – Une vue génomique des origines et migrations d’Homo sapiens

Le but de ce cours est de présenter comment l’étude de la variabilité génétique 
dans les populations humaines permet de reconstruire l’histoire démographique de 
notre espèce. Ainsi, l’étude de la diversité génétique neutre a permis de mettre en 
évidence plusieurs caractéristiques génétiques de l’espèce humaine : (i) une diversité 
génétique réduite par rapport aux grands singes, (ii)  la plus grande partie de la 
diversité génétique observée dans notre espèce est due à la diversité au sein des 
populations elles-mêmes et non pas aux différences entre populations, et (iii)  les 
distances génétiques entre populations sont généralement proportionnelles aux 
distances géographiques. Ces faits ont permis de conclure que nous sommes une 
espèce récente et que la migration est une des forces évolutives les plus importantes 
dans le façonnement de la diversité génétique de notre espèce.

une partie importante du cours sera consacrée aux origines africaines d’Homo 
sapiens, aux migrations au sein de l’Afrique et vers le reste du globe, et aux 
interactions entre chasseurs-cueilleurs et agriculteurs. J’ai également abordé 
comment les études génomiques nous renseignent sur l’époque à laquelle notre 
espèce a quitté l’Afrique. Elles semblent indiquer que cette dispersion, il y a environ 
40 000 à 80 000 ans, a été suivie d’une colonisation rapide de l’Asie méridionale, de 
l’Australie, de l’Europe et de l’Asie orientale. Les humains ont même atteint des 
lieux plus lointains, les Amériques, il y a environ 15 000 à 35 000 ans, et les îles 
reculées de l’Océanie, où ils se sont installés il y a seulement 1 000 à 4 000 ans. Le 
fait que la diversité des populations diminue au fur et à mesure que l’on s’éloigne de 
l’Afrique témoigne de goulets d’étranglement et d’effets fondateurs à l’origine d’une 
perte continue de diversité génétique au cours des migrations de populations 
humaines à travers le globe. 

Cours 3 – Sélection naturelle et adaptation de l’Homme  
à son environnement

L’analyse de l’étendue de la sélection naturelle dans le génome humain s’est 
avérée cruciale dans l’identification des gènes responsables de la diversité 
morphologique et physiologique des populations et a permis de mieux comprendre 
la nature des phénotypes adaptatifs. L’histoire adaptative de notre espèce peut se 
diviser en trois phases majeures : (i) la différenciation du genre Homo à partir de son 
ancêtre commun avec le chimpanzé puis son évolution jusqu’à l’apparition de notre 
espèce (– 6000000 à – 150000 ans), (ii) la différenciation des populations humaines 
(– 60000 à – 10000 ans) et (iii) les expansions technologiques associées à l’apparition 
de l’agriculture (– 10000 ans à nos jours). Le but de ce cours est de présenter les 
différentes formes de sélection naturelle et les tests statistiques qui permettent de les 
détecter. Les connaissances sur les fonctions biologiques ayant participé à 
l’adaptation des populations à divers facteurs environnementaux –  climatiques, 
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nutritionnels, pathogéniques  – se sont ainsi largement multipliées dans ces dix 
dernières années. 

Nous discuterons également la façon dont le passé démographique d’une 
population influence l’efficacité de la sélection pour éliminer les mutations délétères 
ainsi que les grandes fonctions biologiques qui ont participé à l’adaptation des 
humains à leur environnement. Parmi les cas iconiques d’adaptation génétique 
figurent les gènes jouant sur le métabolisme et l’adaptation aux ressources 
nutritionnelles, les gènes liés aux variations de pigmentation de la peau et à 
l’adaptation à différents types d’habitat, ainsi que les gènes impliqués dans la 
résistance aux maladies infectieuses. Enfin, nous discuterons les compromis 
évolutifs entre sélection et adaptation passées, et maladies actuelles, à l’origine du 
concept de « maladaptation ». un nombre croissant d’études montrent que certains 
variants génétiques ayant conféré une meilleure adaptation dans le passé sont 
actuellement responsables de certaines maladies, telles que les maladies auto-
immunes, inflammatoires ou le diabète. 

Séminaire/colloque – geneTic admixTure: inference and evoLuTionary 
consequences

Ce colloque a été annulé à cause de la crise sanitaire liée au Covid-19.

recherche

En génétique des populations, il existe un besoin grandissant de développer des 
approches pour mieux comprendre les mécanismes et phénotypes à la base de 
l’adaptation des humains à leur environnement. Nos recherches visent à augmenter 
notre compréhension des processus adaptatifs dans les populations humaines à des 
changements rapides de leur environnement. Nos projets de recherches s’articulent 
ainsi autour de trois thèmes.

1) mécaniSmeS d’adaptation génétique à deS changementS 
environnementaux

L’avènement des approches pangénomiques a fait entrer l’étude de la sélection 
naturelle dans un âge d’or. Certaines études, y compris les nôtres, ont apporté des 
informations sur la prééminence de la sélection positive en tant que force motrice de 
l’adaptation humaine au climat, aux ressources nutritionnelles et aux agents 
infectieux. La datation des évènements d’adaptation génétique nous renseigne 
également sur les périodes critiques d’innovation au fil de l’histoire évolutive de 
l’espèce humaine et, au niveau génétique, sur notre potentiel adaptatif à des 
changements rapides d’environnement. Nous nous intéresserons à la région 
Pacifique, puisque leur histoire adaptative et leur diversité génétique demeurent très 
peu connues. Nous avons généré des données « génome entier » pour un grand 
nombre d’individus issus du Pacifique pour évaluer les effets de la démographie et 
du mode de vie sur l’efficacité de la sélection naturelle. Ces analyses nous permettent 
d’évaluer l’impact de l’histoire démographique de ces populations sur le fardeau de 
mutations délétères dans le génome et donc potentiellement impliquées dans les 
maladies. En parallèle, nous nous intéressons à l’occurrence des évènements 



 GÉNOMIQuE HuMAINE ET ÉVOLuTION 163

d’adaptation rapides via la sélection de variants génétiques avantageux pour la 
survie. Plus précisément, notre but est d’identifier les fonctions biologiques qui ont 
évolué de façon adaptative dans ces populations. Toutes ces analyses, combinées 
avec l’estimation des temps d’essor des mutations délétères et des variants adaptatifs 
dans ces populations, nous permettent d’évaluer l’impact de changements rapides de 
l’environnement sur l’efficacité de la sélection et ainsi sur la santé de ces populations. 

2) impact de changementS d’habitat et de mode de vie  
Sur leS profilS épigénomiqueS

Au cours de la dernière décennie, le rôle de la variabilité épigénétique dans la 
contribution à la variation phénotypique a été de plus en plus reconnu. L’étude de la 
variation épigénétique permet d’obtenir des informations sur les interactions entre 
diversité génomique et changements environnementaux. Les polluants chimiques, 
les aliments, les changements de température et d’autres stress externes peuvent en 
effet avoir des effets au long terme sur le développement, le métabolisme et la santé. 
La diversité naturelle dans les populations humaines des marques épigénétiques, 
telles que la méthylation de l’ADN, reste très peu étudiée. Les données de 
méthylation d’ADN sont une source importante d’informations à propos de l’activité 
sous-jacente des gènes affectés par les conditions environnementales, et peuvent 
donc donner un aperçu sur les fonctions géniques qui contribuent à des variations 
phénotypiques. Dans cette optique, nos recherches visent à caractériser les profils de 
méthylation d’ADN de populations d’habitats et de modes de vies différents, pour 
évaluer l’ampleur des différences inter-populationnelles en matière de méthylation 
de l’ADN. Nous nous intéressons aux fonctions des gènes différentiellement 
méthylés, afin d’avoir un aperçu des potentiels phénotypes impliqués. Nos résultats, 
fondés sur un jeu de données de populations d’Afrique Centrale, suggèrent déjà que 
la transition des populations vers des aires urbaines affecte majoritairement la 
méthylation de gènes impliqués dans la réponse immunitaire. 

3) déterminantS génétiqueS, épigénétiqueS et évolutifS  
de la réponSe immunitaire

La réponse immunitaire est un phénotype extrêmement complexe. Les 
manifestations cliniques d’une activité immunitaire inappropriée, conduisant à une 
susceptibilité accrue aux maladies infectieuses, inflammatoires ou auto-immunes, 
varie considérablement entre individus et populations. Les études de génétique 
humaine nous ont permis d’établir l’importante contribution de certains facteurs 
génétiques de l’hôte dans cette hétérogénéité. Toutefois, il reste beaucoup de questions 
quant aux mécanismes permettant à ces variants d’impacter fonctionnellement la 
réponse immunitaire dans des populations d’origines ethniques différentes. En outre, 
malgré de nombreuses études montrant les effets de la sélection naturelle sur des 
gènes de l’immunité, la nature des relations génétiques, moléculaires et évolutives 
impliquant les variations sous-jacentes de réponse immunitaire entre populations 
demeurent un point d’interrogation. Nos recherches ont comme but de fournir une 
vue détaillée, à l’échelle de la population, de la réponse transcriptionnelle de différents 
types cellulaires à différents stimuli immunitaires dans un panel d’individus d’origines 
différentes et historiquement exposés à des pressions environnementales diverses. 
Plus précisément, nous visons à mieux comprendre comment les diversités génétique 



164 LLuIS QuINTANA-MuRCI

et non génétique (i.e., genre, âge, mode de vie) peuvent être associées à des différences 
de réponse à l’infection, et comment les variants génétiques associés à la variation de 
l’expression génique ont été la cible de la sélection naturelle. Ce projet nous aidera à 
explorer l’impact de la diversité (épi)génétique sur les variations de réponse 
immunitaire dans les populations humaines. 
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Vera R., sukaroVa steFanoVska E., kučinskas V., Makukh H., PaMJaV H., quintana-
MurCi  L., netea  M.G., bertranPetit  J., CalaFell  F. et CoMas  D., « Recent common 
origin, reduced population size, and marked admixture have shaped European Roma 
genomes », Molecular Biology and Evolution, vol. 37, no 11, 2020, p. 3175-3187, https://doi.
org/10.1093/molbev/msaa156.
rausell A., luo y., loPez M., seeleuthner y., raPaPort F., FaVier A., stenson P.D., 
CooPer  D.N., Patin  E., CasanoVa  J.-L., quintana-MurCi  L. et abel  L., « Common 
homozygosity for predicted loss-of-function variants reveals both redundant and advantageous 
effects of dispensable human genes », Proceedings of the National Academy of Sciences, 
vol. 117, no 24, 2020, p. 13626-13636, https://doi.org/10.1073/pnas.1917993117.
Partula  V., desChasaux  M., druesne-PeCollo  N., latino-Martel  P., desMetz  E., 
Chazelas E., kesse-guyot E., Julia C., Fezeu L.K., galan P., herCberg S., Mondot S., 
lantz  O., quintana-MurCi  L., albert  M.L., duFFy  D., the Milieu intérieur 
ConsortiuM, srour  B. et touVier  M., « Associations between consumption of dietary 
fibers and the risk of cardiovascular diseases, cancers, type 2 diabetes, and mortality in the 
prospective NutriNet-Santé cohort », The American Journal of Clinical Nutrition, vol.  112, 
no 1, 2020, p. 195-207, https://doi.org/10.1093/ajcn/nqaa063.



 GÉNOMIQuE HuMAINE ET ÉVOLuTION 165

barreiro  L.B. et quintana-MurCi  L., « Evolutionary and population (epi)genetics of 
immunity to infection », Human Genetics, vol.  139, nos  6-7, 2020, p.  723-732, https://doi.
org/10.1007/s00439-020-02167-x.
Morgan  M.D., Patin  E., Jagla  B., hasan  M., quintana-MurCi  L. et Marioni  J.C., 
« Quantitative genetic analysis deciphers the impact of cis and trans regulation on cell-to-cell 
variability in protein expression levels », PLOS Genetics, vol.  16, no  3, 2020, e1008686, 
https://doi.org/10.1371/journal.pgen.1008686.
rotiVal M. et quintana-MurCi L., « Functional consequences of archaic introgression and 
their impact on fitness », Genome Biology, vol. 21, no 1, 2020, p. 3, https://doi.org/10.1186/
s13059-019-1920-z.
laFaille  F.g., harsChnitz  o, lee  y.s., zhang  P., hasek  M.l., kerner  g., itan  y., 
ewaleiFoh o., raPaPort F., Carlile t.M., Carter-tiMoFte M.e., Paquet d., dobbs k., 
ziMMer  b., gao  d., roJas-duran  M.F., kwart  d., rattina  V., CianCanelli  M.J., 
MCalPine  J.l., lorenzo  l., bouCherit  s., rozenberg  F., halwani  r., henry  b., 
aMenzoui  n., alsuM  z., Marques  l., ChurCh  J.a., al-Muhsen  s., tardieu  M., 
bousFiha  a.a., Paludan  s.r., Mogensen  t.h., quintana-MurCi  l., tessier-
laVigne  M., sMith  g.a., notarangelo  l.d., studer  l., gilbert  w., abel  l., 
CasanoVa J.L. et zhang S.y. (2019) Human SNORA31 variations impair cortical neuron-
intrinsic immunity to HSV-1 and underlie herpes simplex encephalitis, Nature Medicine, 
vol. 25, no 12, p. 1873-1884, https://doi.org/https://doi.org/10.1038/s41591-019-0672-3.

publicationS avant affiliation au collège de france

Clark d.w., okada y., Moore k.h.s., Mason d., Pirastu n., gandin i., Mattsson h., 
barnes  C.l.k., lin  k., zhao  J.h., deelen  P., rohde  r., sChurMann  C., guo  x., 
giulianini  F., zhang  w., Medina-goMez  C., karlsson  r., bao  y., bartz  t.M., 
bauMbaCh C., biino g., bixley M.J., bruMat M., Chai J.F., Corre t., CousMiner d.l., 
dekker  a.M., eCCles  d.a., Van eiJk  k.r., FuChsberger  C., gao  h., gerMain  M., 
gordon s.d., de haan h.g., harris s.e., hoFer e., huerta-Chagoya a., igartua C., 
Jansen  i.e., Jia  y., kaCProwski  t., karlsson  t., kleber  M.e., li  s.a., li-gao  r., 
MahaJan a., Matsuda k., Meidtner k., Meng w., Montasser M.e., Van der Most P.J., 
Munz M., nutile t., PalViainen t., Prasad g., Prasad r.b., Priyanka t.d.s., rizzi F., 
salVi  e., saPkota  b.r., shriner  d., skotte  l., sMart  M.C., sMith  a.V., Van der 
sPek a., sPraCklen C.n., strawbridge r.J., taJuddin s.M., troMPet s., turMan C., 
VerweiJ  n., Viberti  C., wang  l., warren  h.r., wootton  r.e., yanek  l.r., yao  J., 
yousri n.a., zhao w., adeyeMo a.a., aFaq s., aguilar-salinas C.a., akiyaMa M., 
albert  M.l., allison  M.a., alVer  M., aung  t., azizi  F., bentley  a.r., boeing  h., 
boerwinkle  e., borJa  J.b., de borst  g.J., bottinger  e.P., broer  l., CaMPbell  h., 
ChanoCk s., Chee M.l., Chen g., Chen y.i., Chen z., Chiu y.F., CoCCa M., Collins F.s., 
ConCas M.P., Corley J., Cugliari g., Van daM r.M., daMulina a., daneshPour M.s., 
day F.r., delgado g.e., dhana k., doney a.s.F., dörr M., douMatey a.P., dziMiri n., 
ebenesersdóttir  s.s., elliott  J., elliott  P., ewert  r., Felix  J.F., FisCher  k., 
FreedMan b.i., girotto g., goel a., gögele M., goodarzi M.o., graFF M., granot-
hershkoVitz  e., grodstein  F., guarrera  s., gudbJartsson  d.F., guity  k., 
gunnarsson  b., guo  y., hagenaars  s.P., haiMan  C.a., haleVy  a., harris  t.b., 
hedayati M., Van heel d.a., hirata M., höFer i., hsiung C.a., huang J., hung y.J., 
ikraM  M.a., Jagadeesan  a., Jousilahti  P., kaMatani  y., kanai  M., kerrison  n.d., 
kessler t., khaw k.t., khor C.C., de kleiJn d.P.V., koh w.P., kolCiC  i., kraFt P., 
kräMer  b.k., kutalik  z., kuusisto  J., langenberg  C., launer  l.J., lawlor  d.a., 
lee  i.t., lee w.J., lerCh M.M., li l., liu  J., loh M., london s.J., looMis s., lu y., 
luan J., Mägi r., ManiChaikul a.w., Manunta P., Másson g., Matoba n., Mei x.w., 
Meisinger C., Meitinger t., MezzaVilla M., Milani l., Millwood i.y., MoMozawa y., 



166 LLuIS QuINTANA-MuRCI

Moore  a., Morange  P.e., Moreno-MaCías  h., Mori  t.a., Morrison  a.C., Muka  t., 
MurakaMi y., Murray a.d., de Mutsert r., MyChaleCkyJ J.C., nalls M.a., nauCk M., 
neVille  M.J., nolte  i.M., ong  k.k., orozCo  l., PadManabhan  s., Pálsson  g., 
Pankow  J.s., Pattaro  C., Pattie  a., Polasek  o., Poulter  n., PraMstaller  P.P., 
quintana-MurCi  l. et  al., « Associations of autozygosity with a broad range of human 
phenotypes », Nature Communications, vol.  10, no  1, 2019, 4957, https://doi.org/10.1038/
s41467-019-12283-6.
sCePanoViC P., hodel F., Mondot S.S., Partula V., byrd A., haMMer C., alanio C., 
bergstedt  J., Patin  E., touVier  M., lantz  O., albert  M., duFFy  D., quintana-
MurCi L. et Fellay J., « A comprehensive assessment of demographic, environmental, and 
host genetic associations with gut microbiome diversity in healthy individuals », Microbiome, 
vol. 7, no 1, 2019, p. 130, https://doi.org/10.1186/s40168-019-0747-x.
tarantola A., horwood P., goarant C., buFFière B., bertrand S., Merilles O.E.A., 
Pedron  T., kleMent-Frutos  E., sansonetti  P., quintana-MurCi  L. et riChard  V., 
« Counting Oceanians of Non-European, Non-Asian descent (ONENA) in the South Pacific to 
make them count in global health », Tropical Medicine and Infectious Disease, vol. 4, no 3, 
2019, p. 114, https://doi.org/10.3390/tropicalmed4030114.
loPez  M., Choin  J., sikora  M., siddle  K., harMant  C., Costa  H.A., silVert  M., 
MouguiaMa-daouda  P., hoMbert  J.-M., FroMent  A., le boMin  S., Perry  G.H., 
barreiro L.B., bustaMante C.D., Verdu P., Patin E. et quintana-MurCi L., « Genomic 
evidence for local adaptation of hunter-gatherers to the African rainforest », Current Biology, 
vol. 29, no 17, 2019, p. 2926-2935, e4, https://doi.org/10.1016/j.cub.2019.07.013.
harrison  G.F., sanz  J., boulais  J., Mina  M.J., grenier  J.-C., leng  y., duMaine  A., 
yotoVa V., bergey C.M., nsobya S.L., elledge S.J., sChurr E., quintana-MurCi L., 
Perry G.H. et barreiro L.B., « Natural selection contributed to immunological differences 
between hunter-gatherers and agriculturalists », Nature Ecology & Evolution, vol.  3, no  8, 
2019, p. 1253-1264, https://doi.org/10.1038/s41559-019-0947-6.
brodin P., duFFy D. et quintana-MurCi L., « A call for blood-in human immunology », 
Immunity, vol. 50, no 6, 2019, p. 1335-1336, https://doi.org/10.1016/j.immuni.2019.05.012.
silVert M., quintana-MurCi L. et rotiVal M., « Impact and evolutionary determinants of 
Neanderthal introgression on transcriptional and post-transcriptional regulation », The 
American Journal of Human Genetics, vol.  104, no  6, 2019, p.  1241-1250, https://doi.
org/10.1016/j.ajhg.2019.04.016.
kerner G., raMirez-aleJo N., seeleuthner y., yang R., ogishi M., Cobat A., Patin E., 
quintana-MurCi L., boisson-duPuis S., CasanoVa J.-L. et abel L., « Homozygosity for 
TyK2 P1104A underlies tuberculosis in about 1 % of patients in a cohort of European 
ancestry », Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America, 
vol. 116, no 21, 2019, p. 10430-10434, https://doi.org/10.1073/pnas.1903561116.
Partula V., Mondot S., torres M.J., kesse-guyot E., desChasaux M., assMann K., 
latino-Martel P., busCail C., Julia C., galan P., herCberg S., rouilly V., thoMas S., 
quintana-MurCi L., albert M.L., duFFy D., lantz O., touVier M. et Milieu intérieur 
ConsortiuM, « Associations between usual diet and gut microbiota composition: Results 
from the Milieu Intérieur cross-sectional study », The American Journal of Clinical Nutrition, 
vol. 109, no 5, 2019, p. 1472-1483, 
quintana-MurCi L., rotiVal M., quaCh H. et quintana-MurCi L., « Defining the genetic 
and evolutionary architecture of alternative splicing in response to infection », Nature 
Communications, vol. 10, no 1, 2019, art. 1671, p. 1-15, https://doi.org/10.1038/s41467-019-
09689-7.
neMat-gorgani  N., guethlein  L., henn  B., norberg  S., Chiaroni  J., sikora  M., 
quintana-MurCi  L., Mountain  J., norMan  P. et ParhaM  P., « Diversity of killer cell 
ig-like receptor, HLA Class  I, and their interactions in seven populations of Sub-Saharan 



 GÉNOMIQuE HuMAINE ET ÉVOLuTION 167

Africans », The Journal of Immunology, vol.  202, no  9, 2019, p.  2636-2647, https://doi.
org/10.4049/jimmunol.1801586.
quintana-MurCi L., « Human immunology through the lens of evolutionary genetics », Cell, 
vol. 177, no 1, 2019, p. 184-199, https://doi.org/10.1016/j.cell.2019.02.033. 
laVal G., Peyrégne S., zidane N., harMant C., renaud F., Patin E., Prugnolle F. et 
quintana-MurCi L., « Recent adaptive acquisition by African rainforest hunter-gatherers of 
the Late pleistocene sickle-cell mutation suggests past differences in malaria exposure », The 
American Journal of Human Genetics, vol.  104, no  3, 2019, p.  553-561, https://doi.
org/10.1016/j.ajhg.2019.02.007.
MaFFuCCi  P., bigio  B., raPaPort  F., Cobat  A., borghesi  A., loPez  M., Patin  E., 
bolze A., shang L., bendaVid M., sCott E.M., stenson P.D., CunninghaM-rundles C., 
CooPer  D.N., gleeson  J.G., Fellay  J., quintana-MurCi  L., CasanoVa  J.-L., abel  L., 
boisson B. et itan y., « Blacklisting variants common in private cohorts but not in public 
databases optimizes human exome analysis », Proceedings of the National Academy of 
Sciences, vol. 116, no 3, 2019, p. 950-959, https://doi.org/10.1073/pnas.1808403116.






