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Résumé : Isolé en 1894, l’agent pathogène Yersinia pestis a de longue date été considéré comme la 
cause probable de deux grandes pandémies historiques, qui ont respectivement frappé l’Europe ente 
le VIe et le VIIIe siècle et entre le XIVe et le XVIIIe siècle. D’autres hypothèses diagnostiques ont toutefois 
été avancées, sans qu’il soit possible de trancher de manière définitive sur la base de l’étude des seules 
sources historiques. À cet égard, les données issues de l’archéologie sont, ces dernières années, venu 
éclairer d’un jour nouveau nos connaissances sur ces crises de mortalité et, plus généralement, sur 
l’histoire ancienne de la peste. L’identification de sites funéraires en lien avec ces pandémies, sur la 
base d’indices archéologiques et paléobiologiques, a notamment offert une opportunité unique de 
rechercher les traces moléculaires de l’agent pathogène causal au sein des squelettes qui en furent 
exhumés. Ces travaux paléogénomiques, en permettant l’identification répétée du bacille pesteux, ont 
ainsi démontré l’unicité étiologique des trois pandémies historiques. Élargies à l’étude d’ensembles 
funéraires plus anciens, ces analyses ont en outre conduit à la reconnaissance de cas de peste humaine 
néolithiques et protohistoriques, faisant ainsi remonter de plusieurs millénaires en arrière nos 
connaissances sur l’histoire de la maladie. L’étude du génome des souches bactériennes incriminées a 
par ailleurs mis en évidence que les plus anciennes étaient probablement incapables de se transmettre 
d’hôte en hôte par l’intermédiaire d’ectoparasites vecteurs, et a révélé la cohabitation de deux lignées 
distinctes du bacille en Eurasie durant l’âge du Bronze, dont une seule pouvait causer une peste 
bubonique. Les données phylogénétiques acquises, couplées au données paléobiologiques 
informatives sur la sélectivité biologique de la maladie (suivant l’âge, le sexe ou l’état de santé 
préexistant des individus), permettent ainsi peu à peu de retracer l’histoire évolutive de l’agent 
pathogène et les changements qu’a connus l’épidémiologie de la maladie au fil des siècles. 
 
Mots-clefs : Yersinia pestis, épidémies, paléogénomique, ADN ancien, sépultures multiples 
 
Abstract: First isolated in 1894, the bacteria Yersinia pestis has long been considered the probable 
cause of two major historical pandemics, which struck Europe between the 6th and 8th centuries and 
between the 14th and 18th centuries, respectively. However, other diagnostic hypotheses were put 
forward and no definitive conclusion could be drawn on the basis of historical sources alone. In this 
respect, data from archaeology recently shed new light on these mortality crises and, more generally, 
on the ancient history of the plague. The identification of burial sites related to these pandemics, based 
on archaeological and palaeobiological evidence, has provided a unique opportunity to search for 
pathogen aDNA in the skeletons from those sites. Palaeogenomic research, by repeatedly identifying 
the plague bacillus in these remains, has demonstrated that the same etiological agent caused all three 
historical pandemics. In addition, palaeogenomic research on older burial assemblages led to the 
recognition of Neolithic and Protohistoric cases of human plague, thus extending our knowledge of the 
history of the disease by several millennia. Genome analysis of the bacterial strains involved revealed 
that the oldest strains were probably unable to pass from one host to another via ectoparasitic vectors, 
and showed that two distinct lineages of the bacillus coexisted in Eurasia during the Bronze Age, only 
one of which could cause bubonic plague. These phylogenetic data, combined with palaeobiological 
data informative on the biological selectivity of the disease (according to the age, sex or pre-existing 
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state of health of the individuals), progressively makes it possible to trace the evolutionary history of 
the pathogen and the changes in the epidemiology of the disease over the centuries. 
 
Keywords: Yersinia pestis, epidemics, paleogenomics, ancient DNA, mass graves 
 
 

Yersinia pestis. Tel est le nom qui fut donné dans le courant du XXe siècle à la bactérie responsable 

d’une des maladies les plus meurtrières à laquelle l’espèce humaine a eu à faire face : la peste. Yersinia, 

du nom de son inventeur, Alexandre Yersin, qui en isola le bacille responsable à la fin du XIXe siècle 

lors d’une importante épidémie qui frappait alors la ville de Hong Kong (Yersin 1894) ; pestis, pour 

rendre compte du caractère implacable de la maladie, pestilence s’il en est, considérée de longue date 

comme la cause de nombre des vagues de mortalité qui frappèrent les populations européennes au 

cours du Moyen Âge et de l’Époque moderne. 

En effet, si la cause (une entérobactérie) et le mode de transmission préférentiel de la maladie (la 

piqûre de puces s’étant précédemment nourries sur des rongeurs infectés) ne furent découverts qu’à 

la fin du XIXe siècle, des historiens ont depuis longtemps postulé que la maladie aurait été responsable 

de deux grandes pandémies antérieurement à celle qui éclata à cette période. La première d’entre 

elles, dite peste de Justinien, correspond à une série de vagues épidémiques qui affectèrent les pays 

du bassin méditerranéen entre le VIe et le VIIIe siècle de notre ère. La deuxième, qui prit probablement 

naissance aux confins de la Chine et du Tibet dans le courant du XIIIe siècle (Green 2018), frappa quant 

à elle, à partir du milieu du XIVe siècle, l’ensemble de l’Europe, l’Afrique du Nord et le Moyen-Orient, 

entraînant des millions de décès lors de sa seule vague initiale (la tristement célèbre Peste noire), puis 

des millions d’autres lors de nombreuses résurgences qui se succédèrent des siècles durant (jusqu’au 

début du XVIIIe siècle en Europe). L’attribution de ces deux pandémies à la peste fut toutefois 

longtemps sujette à controverse, certains chercheurs ayant argué qu’elles pourraient avoir été causées 

par d’autres maladies. Ce débat, de même que la question de l’ancienneté des cas de peste humaine, 

ne pouvaient être tranchés de manière définitive sur la base des seules sources historiques qui, 

quoiqu’abondantes et parfois détaillées, n’autorisent le plus souvent que des hypothèses 

diagnostiques. À cet égard, les données fournies par les sciences archéologiques1 sont venues ces 

dernières années éclairer d’un jour nouveau nos connaissances sur ces pandémies et, plus 

généralement, sur l’histoire ancienne de la peste. 

 

Identifier la peste dans l’enregistrement archéologique 

 

Les épidémies de peste, de même que celles causées par d’autres maladies infectieuses, n’ont 

laissé dans les archives du sol que des traces relativement ténues. Les plus perceptibles et nombreuses 

sont sans nul doute les sépultures de leurs victimes qui, par chance, comptent aussi parmi les plus 

informatives. Elles renseignent en effet de manière directe sur l’identité biologique des victimes 

(Castex 2008 ; Kacki 2017), sur les modalités funéraires adoptées pour assurer la mise en terre de leurs 

cadavres (Kacki et Castex 2012 ; Castex et Kacki 2013, 2020), ainsi que, parfois, sur l’agent pathogène 

lui-même (Haensch et al. 2010 ; Bos et al. 2011 ; Spyrou et al. 2016). Encore faut-il toutefois parvenir 

à identifier ces sépultures particulières dans l’enregistrement archéologique, en les distinguant de 

celles des autres défunts. 

                                                           
1 Les sciences archéologiques regroupent l’ensemble des disciplines et méthodes appliquées à l’étude des 
structures et vestiges archéologiques. Elles incluent notamment les approches biomoléculaires, parmi lesquelles 
la paléogénomique, qui a révolutionné les connaissances sur l’histoire passée de la peste au cours de la dernière 
décennie. 
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Cette entreprise est loin de relever de l'évidence. Maladie aiguë se soldant par le décès ou la 

guérison en l’espace d’à peine quelques jours, la peste n’entraine en effet aucune lésion squelettique 

et ne peut donc pas être diagnostiquée sur la base d'un examen visuel, microscopique ou radiologique 

des vestiges humains – a contrario de certaines maladies infectieuses chroniques (p. ex. tuberculose, 

syphilis). Par conséquent, l’identification des victimes de la maladie s’appuiera généralement, en 

premier lieu, sur des preuves archéologiques témoignant d’une crise de mortalité. L’indice le plus 

patent en ce sens est l’inhumation concomitante de plusieurs cadavres dans une même tombe, qui 

rend compte d’un accroissement ponctuel de la mortalité ayant contraint à l’abandon temporaire des 

règles funéraires d’usage. Ces sépultures particulières, dites « multiples », peuvent être facilement 

détectées lors d’interventions archéologiques, pour peu que des méthodes de fouille et 

d'enregistrement appropriées soient utilisées. À cet égard, l’étude de la répartition spatiale des 

ossements et de leurs relations réciproques s’avère primordiale, pour différencier les sépultures 

multiples de sépultures dites collectives (Duday 2008 ; Castex et al. 2014) – ces dernières 

correspondant à des lieux où les corps ont été déposés successivement au fil du temps et non lors d’un 

seul épisode. Dans les secondes, les nouveaux dépôts auront entrainé des perturbations dans 

l’agencement des restes osseux des sujets précédemment inhumés, par contraste avec la juxtaposition 

de squelettes en connexion qui caractérise les sépultures multiples.  

Une fois faite la démonstration de la simultanéité des dépôts, l’étude des sépultures aura pour 

objectif d’appréhender la nature de l’évènement à l’origine de décès rapprochés. L’examen des restes 

squelettiques pourra en ce sens fournir certains éléments d’intérêt, en révélant en premier lieu si ceux-

ci présentent des lésions traumatiques péri-mortem, qui indiqueront dès lors des morts violentes (p. 

ex. faits de guerres, catastrophes naturelles) et excluront l’hypothèse d’une épidémie2. En leur 

absence, cette dernière hypothèse sera au contraire privilégiée et d’autres analyses pourront être 

entreprises pour tenter de révéler l’agent pathogène potentiellement incriminé. L’étude de la 

composition par âge et par sexe des échantillons de squelettes exhumés des sépultures sera à cet 

égard particulièrement utile, en cela qu’elle permettra de rechercher des spécificités de ponction 

démographique pouvant être rapprochées de celles caractérisant une maladie donnée. En effet, la 

mortalité diffère d’un type d’épidémie à l’autre, certaines maladies ciblant un sexe plutôt que l’autre 

ou préférentiellement certaines classes d’âge. Cette démarche, appliquée en premier lieu dans les 

années 1990 à des cimetières dont le lien avec la peste était fortement suspecté sur la base de sources 

historiques, a permis de mettre en évidence la structure démographique particulière des échantillons 

de squelettes qui en provenaient, leur profils de mortalité par âge se caractérisant notamment par une 

sous-représentation des jeunes enfants et une surreprésentation des enfants de plus de 5 ans, des 

adolescents et des jeunes adultes en comparaison de ce qui s’observe dans un contexte de mortalité 

naturelle (Castex 2005). Sa transposition à l’étude de cimetières pour lesquels la nature des décès 

n’était pas documentée a par la suite permis, sur la base des concordances relevées avec ces profils 

démographiques, de privilégier le lien de différents sites funéraires avec des épidémies de peste 

(Castex 2008 ; Castex et Kacki 2016) et de distinguer ces dernières d’autres causes de surmortalité – 

comme par exemple des épisodes de famine (de Lépinau et al. 2021). 

En parallèle, ont émergées depuis la fin des années 1990 des méthodes de laboratoire permettant 

de détecter les vestiges moléculaires d’organismes pathogènes dans les restes squelettiques. Dans un 

premier temps limitées à la recherche de courtes séquences d’ADN (p. ex. Drancourt et al. 1998 ; 

Drancourt et al. 2004 ; Wiechmann et Grupe 2005) ou d’antigènes (p. ex. Pusch et al. 2004 ; Kacki et 

al. 2011) ciblés pour leur spécificité à une espèce bactérienne données, approches dont la fiabilité fit 

l’objet de vives controverses (pour revue, voir Little 2011), ces méthodes ont connu, ces dix dernières 

                                                           
2 C’est le cas, entre autres exemples, des sépultures multiples de Tàrrega (Espagne) qui, bien que contemporaines 
de la Peste noire, ne sont pas liées à la peste elle-même, mais à un massacre de la population juive locale, accusée 
d’avoir répandu la maladie (Colet et al. 2014). 
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années, une véritable révolution grâce à des avancées techniques et le développement de nouveaux 

outils bio-informatiques. Elles permettent ainsi aujourd’hui non seulement d’identifier de manière 

fiable les organismes pathogènes, mais également de séquencer tout ou partie de leur génome. Ces 

méthodes nouvelles ont depuis lors conduit à l’identification du bacille pesteux dans les restes 

squelettiques exhumés de nombreux ensembles funéraires archéologiques (p. ex. Haensch et al. 2010 ; 

Bos et al. 2011 ; Namouchi et al. 2018 ; Keller et al. 2019 ; Spyrou et al. 2019), autorisant dès lors un 

diagnostic rétrospectif certain de la maladie3.  

 

La cause des pandémies historiques révélée 

 

L’identification de sépultures de pestiférés dans l’enregistrement archéologique apporte des 

données d’importance pour la connaissance de l’histoire passée de la peste et des épidémies qu’elle a 

causées. Ainsi, les travaux menés sur divers ensembles funéraires du haut Moyen Âge, du bas Moyen 

Âge et de l’Époque moderne ont apporté un éclairage nouveau à un débat qui animait la communauté 

des historiens depuis des décennies. Ces chercheurs étaient en effet divisés sur la question de la cause 

réelle des deux premières pandémies historiques, seule la troisième pouvant être mise avec certitude 

au crédit du bacille pesteux. Fondant leurs raisonnements sur les divergences entre les symptômes 

rapportés dans les archives historiques et ceux décrits pour les épidémies de peste de la fin du XIXe et 

du XXe siècle, certains auteurs ont avancé que ces anciennes épidémies pourraient avoir été causées 

par d’autres maladies, parmi lesquelles une fièvre hémorragique virale (Duncan et Scott 2005) ou la 

maladie du charbon (Cantor 2001).  

Les travaux de paléogénomique, en permettant l’identification répétée de séquences d’ADN 

spécifiques au bacille pesteux dans les restes squelettiques de victimes d’épidémies relevant des 

première et deuxième pandémies (Haensch et al. 2010 ; Spyrou et al. 2016 ; Keller et al. 2019), sont, 

depuis, venus clore ce débat. Ces recherches ont démontré l’unicité étiologique des trois pandémies 

historiques, validant par là même l’hypothèse avancée de longue date par nombre d’historiens. Plus 

encore, elles ont permis de préciser que les souches incriminées dans ces deux pandémies 

présentaient un génome proche de celles actuellement en circulation et portaient notamment les 

mêmes facteurs de virulence. Les modes de diffusion de la maladie et son action pathogène sur 

l’organisme humain étaient donc vraisemblablement semblables à ceux décrits pour des épidémies de 

peste contemporaines. Une exception notable doit toutefois être mentionnée concernant les souches 

bactériennes responsables des dernières vagues épidémiques de chacune des deux premières 

pandémies, qui présentent une délétion de deux gènes voisins (mgtB et mgtC) impliqués dans la survie 

intracellulaire de Y. pestis dans les macrophages (Keller et al. 2019 ; Spyrou et al. 2019). Si cette 

mutation n’a à priori pas induit une perte de virulence du bacille, à en juger par sa présence chez des 

victimes de la très meurtrière Grande Peste de Marseille (1720-1722), sa cooccurrence au sein des 

lignées terminales de la première et de la deuxième pandémie pourrait laisser envisager qu’elle eut un 

impact sur la capacité de la bactérie à se maintenir à l’état endémique chez les hôtes mammifères 

et/ou chez les arthropodes qui en constituaient les vecteurs, précipitant par deux fois sa disparition du 

continent européen. 

 

Une histoire de la peste avant l’Histoire 

 

Au-delà de la confirmation qu’elles ont apportée quant à la nature de la maladie responsable des 

deux grandes pandémies historiquement attestées, les sciences archéologiques ont récemment fourni 

                                                           
3 Ces méthodes ont également permis d’exclure le lien de certains sites funéraires avec une épidémie de peste 
en révélant l’ADN d’agents pathogènes responsables d’autres maladies épidémiques (voir, à titre d’exemple, 
l’étude récente du site médiéval de Lübeck attribué à une épidémie de fièvre paratyphoïde : Haller et al. 2021).  
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des données inédites sur la diffusion de la peste au sein de l’espèce humaine antérieurement à ce que 

l’on en connaît par les sources textuelles. La multiplication des analyses paléogénomiques de vestiges 

humains anciens et le déploiement de nouveaux outils bio-statistiques permettant la recherche 

systématique des séquences d’ADN de dizaines d’organismes pathogènes ont en effet permis, ces 

dernières années, d’identifier des souches ancestrales de Y. pestis chez plusieurs individus datant de 

la fin du Néolithique, de l’âge du Bronze et de l’âge du Fer (Rasmussen et al. 2015 ; Andrades Valtueña 

et al. 2017 ; Spyrou et al. 2018 ; Rascovan et al. 2019 ; Susat et al. 2021)4. Les résultats de ces travaux, 

qui placent actuellement les plus anciens cas de peste il y a plus de 5000 ans, font ainsi remonter de 

plusieurs millénaires en arrière nos connaissances sur l’histoire de la maladie. 

L’examen du génome de ces souches ancestrales de Y. pestis a en outre permis de retracer 

l’évolution qu’a connue la bactérie depuis son émergence, que l’on estime être intervenue il y quelque 

7000 ans (Spyrou et al. 2018 ; Susat et al. 2021). Les travaux pionniers de Rasmussen et collaborateurs 

(2005), portant sur six individus de l’âge du Bronze et un individu de l’âge du Fer, ont ainsi révélé que 

les souches bactériennes ayant infecté les premiers étaient toutes dépourvues du gène ymt, lequel 

était au contraire présent chez la souche de l’âge du Fer, comme il l’est chez celles responsables des 

pandémies historiques et la plupart de celles en circulation aujourd’hui en différentes régions du globe. 

En l’absence de ce gène, qui code pour une phospholipase D protégeant le bacille lorsqu’il se retrouve 

dans le système digestif des puces (Hinnebusch et al. 2002), ces souches étaient probablement 

incapables de se transmettre d’hôte en hôte par l’intermédiaire de ces ectoparasites. Elles ne 

pouvaient donc pas causer la forme bubonique de la maladie – qui résulte spécifiquement de ce mode 

de contamination – et entraînaient certainement des formes pulmonaires et/ou septicémiques. Si le 

mécanisme par lequel ces souches bactériennes ont pu infecter les humains demeure du domaine des 

hypothèses, le parallélisme fort entre leur phylogéographie et les migrations humaines 

contemporaines laissent envisager qu’elles pourraient s’être maintenues à l’état endémique au sein 

d’espèces qui les ont accompagnées dans leurs déplacements et s’être potentiellement transmises 

d’homme à homme par voie aérienne. 

L’hypothèse d’une acquisition relativement tardive du gène ymt dans l’évolution de Y. pestis a, 

depuis cette étude, étaient confortée par d’autres travaux, qui ont révélé son absence chez d’autres 

souches bactériennes datant de la fin du Néolithique et du début de l’âge du Bronze (Andrades 

Valtueña et al. 2017 ; Rascovan et al. 2019 ; Susat et al. 2021). Pour autant, une étude récente est 

venue complexifier quelque peu le récit de l’histoire évolutive de la peste, en révélant deux génomes 

de Y. pestis vieux de 3800 ans où ce gène est au contraire présent (Spyrou et al. 2018). Ce résultat 

suggère que cohabitaient probablement en Eurasie, durant l’âge du Bronze, au moins deux lignées 

distinctes du bacille, l’une étant capable de se transmettre par l’intermédiaire de puces et de causer 

une peste bubonique, tandis que la seconde en était incapable, ce qui pourrait avoir contribué à son 

extinction dans le courant de la période protohistorique. À ce jour, les données disponibles ne 

permettent pas d’évaluer de manière fiable si toutes deux affectaient selon une même prévalence les 

populations humaines, ni de mesurer l’impact qu’eurent les comportements de ces dernières sur leur 

diffusion. Il n’en demeure pas moins qu’existaient déjà, plus de deux millénaires avant la première 

pandémie de peste historiquement documentée, des souches de Y. pestis dotées des mêmes facteurs 

de virulence et facultés de diffusion que celles responsables des épidémies meurtrières du Moyen Âge 

et de l’Époque moderne. 

                                                           
4 Les individus concernés étaient pour la plupart inhumés dans des sépultures individuelles, plus rarement dans 
une sépulture collective (sépulture ayant accueilli des dépôts successifs de cadavres au fur et mesure des décès). 
Seuls font exception deux individus du site russe de Samara (Spyrou et al. 2018), inhumés dans une sépulture 
double (dépôts simultanés de deux cadavres). Dans tous les autres cas, la recherche et l’identification des 
souches de Y. pestis s’est faite dans le cadre d’études prospectives appliquées à de larges échantillons de 
squelettes pré- et protohistoriques. 
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L’épidémiologie des pestes anciennes revisitée 

 

De ces épidémies, les sources historiques ont relaté l’extrême brutalité, la progression inexorable, 

l’immense coût humain. Mais des nombreux récits qui nous sont parvenus, peu de conclusions peuvent 

être tirées concernant les caractéristiques épidémiologiques de la maladie. En effet, tandis que 

certaines sources suggèrent une mortalité uniforme, indépendamment de l’âge, du sexe ou du statut 

socio-économique, d’autres lui prêtent un caractère sélectif, lui attribuant toutefois variablement une 

prédilection pour les hommes ou pour les femmes, pour les enfants ou pour les personnes âgées, ou 

encore pour les pauvres ou pour les riches. Les sciences archéologiques viennent, là encore, pallier 

certaines limites de la documentation historique, en permettant, par l’analyse anthropologique des 

squelettes exhumés des cimetières de pestiférés, de révéler quelles franges biologiques de la 

population y étaient représentées. 

Les travaux bio-archéologiques sur la sélectivité de la peste ont, à ce jour, essentiellement porté 

sur la deuxième pandémie. Plusieurs chercheurs anglo-saxons ont notamment tenté d’évaluer les 

spécificités de la mortalité par peste en étudiant la structure démographique de l’assemblage 

squelettique exhumé du cimetière londonien d’East Smithfield, créé en 1348 pour accueillir une partie 

des victimes de l’épidémie de Peste noire. Les résultats de leurs travaux ont conduit à des 

interprétations contradictoires, certains auteurs ayant conclu à l’absence de mortalité préférentielle 

selon l’âge ou le sexe (Margerison et Knüsel 2002 ; Gowland et Chamberlain 2005), tandis que d’autres 

ont avancé que ces paramètres biologiques auraient eu une influence sur le risque de décès (Waldron 

2001; DeWitte 2010a, 2010b). En raison de la disparité des approches méthodologiques employées 

dans ces études et, plus encore, du fait qu’elles se sont toutes limitées à l’analyse d’un unique site, 

leurs conclusions demeuraient difficilement généralisables. Ce constat a récemment motivé la 

réalisation de nouveaux travaux, fondés cette fois sur l’étude d’un large corpus de plus de 600 victimes 

de la peste exhumées de cinq sites funéraires de différents pays européens (France, Espagne, Belgique, 

Royaume-Uni) (Kacki 2017). Cette étude à grande échelle a, en premier lieu, montré que le sex ratio 

dans ces séries de pestiférés, s’il connaît de légères fluctuations d’un site à l’autre, ne s’éloigne jamais 

significativement d’une situation d’équilibre théorique entre sexes, suggérant par là même un risque 

égal de décès chez les hommes et les femmes. L’analyse de la composition par âge de ces mêmes séries 

et la confrontation des données obtenues avec divers recensements de populations préindustrielles a 

par ailleurs révélé la relative adéquation des profils de mortalité des sites d’inhumation de pestiférés 

avec la structure d’une population vivante. L’observation répétée d’un même modèle de mortalité sur 

plusieurs sites, qui ne saurait dès lors résulter d’un biais de représentativité, suggère qu’à la différence 

des causes générales de mortalité, qui ciblaient préférentiellement les membres les plus fragiles de la 

population (jeunes enfants, personnes âgées), la peste aurait été à l’origine d’une ponction 

démographique globalement uniforme, sans grand égard pour l’âge des individus.  

Quelques études ont par ailleurs tenté, à travers l’analyse de données paléopathologiques, 

d’évaluer dans quelle mesure l’état de santé préexistant des individus a influé sur leur risque de décès 

en contexte d’épidémies de peste. L’analyse pionnière de S. DeWitte, portant sur l’assemblage 

squelettique d’East Smithfield, a ainsi montré que les individus qui avaient développé plus tôt dans 

leur vie certains remaniements squelettiques en lien avec des carences ou des maladies de l’enfance 

auraient été plus susceptibles de mourir durant la Peste noire que ceux qui en étaient dépourvus, 

soutenant de facto l’hypothèse d’une sélectivité de l’infection pesteuse (DeWitte et Wood 2008). Cette 

conclusion a toutefois été remise en question par les résultats de l’analyse des autres cimetières de 

pestiférés précédemment mentionnés, qui n’a pas permis de mettre en évidence une telle relation 

(Kacki 2017). Les données recueillies sur ce corpus et leur confrontation avec celles acquises pour des 

cimetières constitués hors temps d’épidémie ont, au contraire, révélé que divers indicateurs de stress 
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(hypoplasies de l’émail dentaire, cribra orbitalia, remodelages endocrâniens, réactions périostées) qui 

entretenaient en contexte de mortalité naturelle un lien patent avec un risque de décès prématuré se 

rencontrent à une fréquence nettement moindre chez les victimes de la peste, laissant envisager une 

influence mineure, si ce n’est nulle, des facteurs causals de ces lésions sur le risque de mourir de 

l’infection à Y. pestis. Au vu des résultats discordants de ces deux études, des recherches 

complémentaires sur d’autres séries de pestiférés, intégrant idéalement d'autres indicateurs de santé 

(profils de croissance squelettique, statut nutritionnel), devront être entreprises pour évaluer de 

manière plus fiable le lien entre santé préexistante et risque de mourir de la peste.  

In fine, les résultats de ces travaux suggèrent que ni l’âge ni le sexe n’auraient constitué des 

facteurs de risque significatifs vis-à-vis de la mortalité par peste durant la deuxième pandémie, tandis 

que l’influence de l’état de santé préexistant demeure encore incertaine. La transposition de ce type 

d’étude à l’analyse de sites en lien avec la première pandémie, puis, lorsque leur effectif sera suffisant, 

de sépultures de pestiférés protohistoriques, devraient à l’avenir permettre de préciser si les 

épidémies de peste eurent des caractéristiques épidémiologiques immuables à travers les siècles ou si 

ces dernières connurent au contraire une évolution. 

 

Conclusions 

 

Nos connaissances sur la peste, longtemps cantonnées aux seules informations issues de sources 

textuelles et iconographiques pour certaines équivoques, se sont largement étoffées, ces dernières 

années, grâce aux sciences archéologiques – parmi lesquelles, notamment, la paléogénomique. Seules 

à même d’autoriser l’objectivation de son existence dans le passé par l’identification du bacille pesteux 

dans les restes squelettiques de ses victimes, elles ont permis de confirmer l’unicité étiologique des 

pandémies historiques, de retracer la présence de la maladie en Europe durant la Protohistoire et de 

lever certaines zones d’ombres quant à son épidémiologie. La narration qui en est faite aujourd’hui est 

donc riche d’une diversité nouvelle, qui ne devrait que croître encore à la faveur de futures recherches 

bio-archéologiques et paléogénomiques. Gageons, notamment, que la généralisation des tels travaux 

et leur application à des contextes chrono-géographiques variés devraient permettre, à l’avenir, de 

nous départir du caractère euro-centré du récit de la peste, et d’acquérir des données inédites sur sa 

diffusion en Asie et en Afrique sub-Saharienne (à ce sujet, voir Chouin 2018 ; Green 2020). 
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