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Vers un reférentiel universel :

5 questionnements issu de |'anthropologie de terrain
a Madagascar




0 Taiwan

Polynesia

Madagascar

« La plus grande énigme de la géographie humaine »
Guns, Germs and Steel - J.Diamond




Depuis 2007
consortium MAGE : Madagascar

Génétique - Ethnolinguistique

Des migrations anciennes sur
plusieurs milliers de Km

Un isolements pendant des dizaines
de générations

Une réversion culturelle d’agriculteurs vers le
mode de subsistance chasseurs cueilleurs

Un allele africain qui protege d’un parasite venue d’Asie.

Une catastrophe écologique en parallele d’une expansion
démographique humaine. Il y a 1000 ans



5 questionnements
1- Pourquoi un référentiel universel ?

2- L'identité des acteurs de |la recherche est elle importante ?

3- Comment échantillonner un territoire ?
4- Quelles autorisations ?

5- Retour pour le participant ?



1-Pourquoi un référentiel universel ?

?,0 >> La connaissance (contexte)
>> Pistes thérapeutiques

>> Médecine personnalisée

GI-OBAL Cenerdizod route with migration dases.
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of population, and the invention of boats and other tachnalogies. Loss

tangiblo quaitios siso sped their footstops: imagination, adaptabilty,
an inate curicalty about what lay over tho naxt hil.



1-Pourquoi un référentiel universel ?

>> Médecine personnalisée

Le brassage génétique est intemporel.

Nous sommes tous porteurs de locus rares absents des références.
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1 -ACCES AUX MORCEAUX MANQUANTS 2 — CATEGORISATION PHENOTYPIQUE



1- Pourquoi un référentiel universel ?

failing on
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2- U'identité des acteurs de la recherche est elle importante ?

MADAGSCAR :
-> taux électricité / eau-potable = 15-20 %
-> Recherche = 0,1 % du budget de I'état
-> Pneumonie, Paludisme, Famine, Choléra, Peste..
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MADAGSCAR :
-> taux électricité / eau-potable = 15-20 %
-> Recherche = 0,1 % du budget de I'état
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Anciennes puissances coloniales

(France, Europe)

Accueil > CNRS Info

« Nos unités sont de
véritables outils de
diplomatie scientifique »
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2- U'identité des acteurs de la recherche est elle importante ?

MADAGSCAR :
-> taux électricité / eau-potable = 15-20 %
-> Recherche = 0,1 % du budget de I'état
-> Pneumonie, Paludisme, Famine, Choléra, Peste..

Anciennes puissances coloniales

(France, Europe)

Puissances globales - o’aneople

| frica’s peop

(US, Chine) ﬁmstbeqb\eto
write their own

genomicsagendd -
Puissances régionales
Afrique du SUd' Indonésie theattention

Recherche privé
« Ethics is a priority » « population driven science »



2- U'identité des acteurs de la recherche est elle importante ?

ENJEUX POUR LA POPULATION

ENJEUX POUR LES ACTEURS

Course a la curiosité

Course a la publi (ego + carriere)
Course a la puissance

Course a la donnée

Course a l'argent




ire ?

Itoire

3-Comment échantillonner un terr




3-Comment échantillonner un territoire ?

« Politique des races » définie par Galliéni
uGUERREA

Population et ethnies

Bara = nom du groupe ethnique
= territoire des groupes ethnigues

Le Petit Journal
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Anciens royaumes, langue, caractéristique physique, localisation, opportunisme....



3-Comment échantillonner un territoire ?
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257 villages
2704 individus (10.5 + 3)

50 km
o) )
& | &

3-4 villages crées avant 1940

10 personnes non apparentés dont les
ancétres (GPP, GPM) sont né dans un rayon
de 50km

-QUID DE LA STRUCTURATION SOCIALE ?
-DES POPULATIONS MOBILES ?



4- Quelles autorisations ?

INFORMATION

(non opposition)

ACCORDS

Ministeres Santé (agence médicament) Communauté Scientifique
+ Enseignement Sup Ambassade de France
Grand public
Anciens, ) .
chefs du village Préfets, maires

Communauté locale

Ancétres

Individus

Accords en France
-> Financeurs sur projet (ANR, Region, etc...).
-> Comité de Protection des Personnes
-> CCTIRS — Comité Consultatif sur le Traitement de I'Information en matiere de Recherche dans le domaine de la Santé
-> Autorisations : Import/export + banque ADN

Accord de pouvoir non démocratique, Pas d’accord des employeurs (CNRS, INSERM, etc..), Peu/pas avis d’experts



5- Quel retour pour les participants?

Qui suis-je ?

Qui sont mes ancétres ?

Qui sont les ancétres du voisin ?
Qui sont les premiers malgaches ?

maternelle

|

Nombre de
Positions 1.000
génétiques

Séquence
hypervariable



5- Quel retour pour les participants?

maternelle

|

Nombre de
Positions 1.000 — 17.000 — 2.500.000 —— 3.000.000.000 — 30.000.000.000
génétiques
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hypervariable ADNmt puces genomes Meéta-génomes

—



5- Quel retour pour les participants?

Virus, Bactéries
parasites
Maladies

transmissibles

Variations

Connues et
Phénotypes inconnues
Lien de Parenté Maladies génétiques
Quelques Ancestralité Prédispositions

Ancestralité

maladies rares
maternelle

Nombre de
Positions 1.000 — 17.000 — 2.500.000 —— 3.000.000.000 — 30.000.000.000
énétiques

Séquence )

hypervariable ADNmt puces genomes Meéta-génomes

—



5- Quel retour pour les participants?

>> Dessin animé sur I'histoire genétique de la population

@ IMAGE m“:..u% Fondation



Responsabilité sociétale

Essentialisme Brassages génétiques
Faux déterminisme Interactions avec le milieu



