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Impact des récentes transformations 
démographiques liées à l’urbanisation sur le bassin

génétique de la région de Lanaudière

claude bherer*, bernard brais** et hélène vézina*

Au Québec, comme dans la plus grande partie des populations mondiales, la mobilité interré-
gionale vers les zones urbaines et leur périphérie a gagné en importance au cours du 20e siè-
cle. Ce travail vise à estimer, au moyen d’une approche généalogique, les effets de ces
mouvements migratoires sur la variabilité du pool génique de la région de Lanaudière, située
au nord-est de Montréal. Pour ce faire, la région de Lanaudière a été divisée en deux sous-
régions, soit le nord et le sud. Quatre cents ascendances généalogiques d’individus mariés
dans chacune des sous-régions durant deux périodes (1945-55 et 1985-95) ont été reconstruites
à l’aide du fichier de population BALSAC. Pour la période 1945-55, les indices généalogiques
des deux sous-régions sont très similaires, alors que pour 1985-95, ceux-ci indiquent une plus
grande hétérogénéité au sud de la région, ce qui est cohérent avec le récent boom démo-
graphique enregistré dans cette partie du territoire. En outre, on a observé une réduction mar-
quée des coefficients d’apparentement et de consanguinité et un changement des trajectoires
migratoires interrégionales au cours de cette période de cinquante ans. Ces événements peu-
vent être clairement associés aux migrations récentes vers les zones urbaines.

English abstract, p. 235

L e 20e siècle a été témoin de changements démographiques majeurs. À
l’échelle mondiale, la proportion de la population urbaine est passée

d’environ 15 % à 50 %. La progression de l’urbanisation a été soutenue par
une croissance démographique importante et une augmentation de la
mobilité vers les zones urbaines et leur périphérie (Clark, 2003). Il y a plus
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212 IMPACT DES RÉCENTES TRANSFORMATIONS DÉMOGRAPHIQUES

de vingt ans, certains auteurs ont suggéré que de tels bouleversements
démographiques allaient modifier la structure génétique des populations
humaines, et qu’il serait urgent de documenter la diversité génétique pré-
sente au sein des populations mondiales (Cavalli-Sforza et al., 1991). Les
conséquences génétiques des mouvements migratoires vers les zones
urbaines ont des retombées potentielles pour la santé des individus en rai-
son de l’augmentation de l’hétérogénéité des populations urbaines (Camp-
bell et al., 2007; Rudan et al., 2008) et pour les études de cartographie
génétique, du fait, notamment, de la réduction de la stratification des sous-
populations (Helgason et al., 2005; Vitart et al., 2005). Pourtant, jusqu’à
aujourd’hui, les modifications de la structure génétique des populations
causées par ces mouvements migratoires n’ont été évaluées empiriquement
qu’en de rares occasions (Helgason et al., 2005; Ashrafian-Bonab et al.,
2007).

L’impact des migrations sur la structure génétique des populations
d’accueil dépend du nombre relatif de migrants et de leur diversité, mais
aussi des modalités de leur éventuelle intégration. En effet, l’apport géné-
tique des migrations à la population d’accueil se vérifie seulement si les
migrants contribuent à la génération suivante. Ainsi, pour observer direc-
tement le flux génétique, il ne faut pas seulement suivre les trajectoires des
migrants, mais aussi leur succès reproducteur (Heyer et Cazes, 1999). Il est
possible d’évaluer l’importance de ces variables en étudiant les liens ances-
traux unissant les individus contemporains dans les populations où les
registres civils permettent la reconstruction de généalogies extensives et
profondes. Par conséquent, en plus de permettre d’estimer la diversité
génétique d’une population, les généalogies procurent des données empi-
riques sur l’évolution des phénomènes démographiques qui façonnent
cette diversité. À titre d’exemple, des travaux sur l’apport des immigrants
fondateurs ont été réalisés dans les populations de Tristan da Cunha
(Roberts, 1968), de l’Islande (Helgason, 2003), et au Québec, dans les
populations du Québec ancien (Charbonneau et al., 1987) et du Saguenay-
Lac-St-Jean (Bouchard et al., 1995; Heyer, 1995; Heyer et Tremblay, 1995).

La présente étude vise à estimer les effets de ce phénomène migratoire
récent au Québec, dans une région particulièrement touchée, Lanaudière,
située au nord-est de la région métropolitaine de Montréal (voir figure 6).
À l’aide de l’approche généalogique, elle a pour but de caractériser la varia-
bilité intra-régionale et les récentes transformations de son pool génique.
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POPULATION ÉTUDIÉE

Le peuplement d’origine européenne de Lanaudière a commencé sous le
Régime français. Bien que trois seigneuries aient été concédées en 1640, ce
n’est qu’en 1670 que des efforts sont déployés pour attirer des colons, et
que neuf seigneuries additionnelles, situées sur la rive-nord du fleuve
St-Laurent, sont octroyées. En 1736, toute la rive du fleuve est concédée
(Morissonneau 1985; Tessier, 1987). Après la Conquête britannique de
1760, quelques cantons viendront s’ajouter dans les piedmonts et le plateau
laurentien, où se sont notamment installés des Irlandais et des Écossais.
Suite à leur déportation, de nombreuses familles acadiennes se sont éta-
blies dans quelques paroisses du sud de la région, telles que l’Assomption,
l’Épiphanie et St-Jacques de l’Achigan (Hébert, 1994). La croissance démo-
graphique et l’essor de l’industrie forestière aux 18e et 19e siècles entraînent
la fondation de nouvelles paroisses dans les territoires déjà colonisés. Afin
de contrer l’exode rural de la fin du 19e siècle, le curé Brassard et l’abbé
Provost incitent les colons à s’installer encore plus au nord, dans les
« hauts », trois nouvelles paroisses sont ainsi fondées (Morissonneau,
1985).

Durant la deuxième moitié du 20e siècle, la population de Lanaudière
a substantiellement augmenté dans un contexte où les taux de natalité ont
chuté partout dans la province et où de nouveaux mouvements de popula-
tion ont pris place (ISQ, 2008). En effet, entre 1951 et 1991, la population a
triplé, passant de 105 821 à 335 372 habitants. Cette croissance a été plus
importante dans les trois municipalités régionales de comté (MRC) bor-
dant la région métropolitaine au sud de la région que dans les trois MRC
du nord. Ce phénomène d’urbanisation en périphérie des grands centres a
transformé le portrait du sud de Lanaudière. La population majoritaire-
ment rurale en 1951, se retrouve concentrée dans quelques agglomérations
en 1991, comptant environ la moitié de la population (Asselin 1998, Rous-
seau, 2003). Cette expansion démographique est principalement expliquée
par l’établissement de migrants en provenance des autres régions du Qué-
bec (Guillemette et St-Cyr, 1995; Rousseau, 2003). En accord avec ces
changements démographiques, nous avons divisé la région de Lanaudière
en deux sous-régions. La sous-région nord regroupe les MRC D’Autray,
Joliette et Matawinie, et la sous-région sud, les MRC L’Assomption, Les
Moulins et Montcalm).
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SOURCES ET STRUCTURE DES DONNÉES

Nous avons construit quatre échantillons de cent individus de façon à
représenter la répartition géographique de la population au sein de chaque
sous-région, pour chacune des deux périodes étudiées, soit 1945-55 et 1985-
95 (figures 1 et 2). Pour ce faire, nous avons utilisé la distribution munici-
pale de la population tirée des recensements de 1951 et 1991. Ces individus,
désignés comme points de départ des généalogies, ont été sélectionnés au
hasard selon une méthode systématique parmi les mentions de mariages
tirées de répertoires paroissiaux (SGL, 2008) et du fichier BALSAC-
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figure 1 Distribution géographique des sujets mariés en 1945-55

Sources : GRIG, UQAC et CIEQ-Laval, 2007.
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RETRO (Bouchard, 2007). Un seul individu a été sélectionné par couple, et
nous avons alternativement choisi l’époux et l’épouse afin d’obtenir un
nombre équivalent d’individus féminins et masculins. La distribution des
sujets sélectionnés selon leurs lieux de mariage (figures 1 et 2) fait ressortir
les municipalités les plus populeuses et la dispersion de la population sur le
territoire de chacune des sous-régions, en 1945-55 et en 1985-95. Dans le but
de faciliter la comparaison, nous avons créé des échantillons de même
taille, bien que la répartition de l’ensemble de la population de Lanaudière
dans les sous-régions nord et sud ne soit pas dans un rapport de un au
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figure 2 Distribution géographique des sujets mariés en 1985-95

Sources : GRIG, UQAC et CIEQ-Laval, 2007.
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cours des périodes étudiées, mais environ de 2 : un en 1951 et l’inverse en
1991.

Les généalogies ascendantes de ces individus ont été reconstruites à
l’aide du fichier généalogique BALSAC-RETRO qui tire l’essentiel de ses
données de deux fichiers sources, soit le fichier de population BALSAC et
le Registre de population du Québec ancien (Bouchard, 2007; GRIG, 2008;
PRDH, 2008). Les branches généalogiques ont été retracées aussi loin que
les sources le permettent, c’est-à-dire jusqu’aux premiers arrivants sur
le territoire québécois. La génération moyenne à laquelle les branches
généalogiques s’interrompent est donnée par la mesure de la profondeur
généalogique moyenne. Cette mesure considère le nombre de mentions
d’ancêtres observées par rapport au nombre de mentions attendues à une
génération donnée. Elle a été calculée de la façon proposée par Cazes et
Cazes (1996).

Les généalogies des individus retenus dans nos échantillons sont com-
plètes jusqu’à la deuxième génération, soit celle des grands-parents, afin de
s’assurer que les données présentent un minimum de complétude. Les
branches généalogiques ascendantes des individus mariés en 1945-55 attei-
gnent en moyenne 9,3 générations, alors que celles des individus mariés en
1985-95 atteignent en moyenne 10,4 et 10,5 générations (tableau 1). En
considérant un intervalle intergénérationnel moyen de trente ans (Trem-
blay et Vézina, 2000), ces valeurs indiquent que la majorité des généalogies
remontent jusqu’aux fondateurs du 17e siècle. Le nombre d’ancêtres atten-
dus dans une généalogie double à chaque génération. Il n’est donc pas sur-
prenant d’observer que les mentions d’ancêtres dans les généalogies de la
période plus récente soient plus du double qu’à la période précédente.
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tableau 1 Caractéristiques descriptives des corpus généalogiques

Sources : BALSAC-RETRO, 2007.

1945 à 1955 1985 à 1995

nord sud nord sud

Nombre de généalogies 100 100 100 100

Nombre total de mentions d’ancêtres (a) 196 572 195 648 478 984 503 066

Nombre d’ancêtres distincts (b) 24 582 24 907 40 130 48 200

Occurrence moyenne des ancêtres (a)/(b) 8,0 7,9 11,9 10,4

Profondeur généalogique :

moyenne (σ) 9,3 (1,7) 9,3 (1,7) 10,5 (1,9) 10,4 (2,2)

maximale 15 14 17 17
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À cause de la structure arborescente des ascendances généalogiques et
le nombre fini d’individus constituant une population, certains ancêtres
apparaissent plus d’une fois dans les généalogies. Le nombre d’ancêtres
distincts s’obtient alors en comptant chaque ancêtre une seule fois, indé-
pendamment de son nombre d’apparitions (Vézina et al., 2005). Le rap-
port du nombre total de mentions d’ancêtres sur le nombre d’ancêtres
distincts au sein de chacun des corpus généalogiques donne le nombre
moyen d’occurrences des ancêtres et constitue un indice de l’homogénéité
ancestrale des échantillons. En somme, les différentes caractéristiques des-
criptives des deux corpus généalogiques de Lanaudière de la période 1945-
55 sont équivalentes (tableau 1). En plus d’attester de la comparabilité de
ces corpus, l’équivalence des mesures descriptives représente un premier
indicateur montrant que la structure généalogique des populations sous-
régionales est similaire. En contraste, dans les corpus de la période 1985-95,
les nombres de mentions d’ancêtres et d’ancêtres distincts sont plus élevés
au sud qu’au nord de Lanaudière. De plus, les ancêtres apparaissent en
moyenne moins souvent dans les généalogies du sud que dans celles du
nord, indiquant un plus faible partage d’ancêtres et une plus grande diver-
sité ancestrale dans cette sous-région.

APPARENTEMENT

Deux individus sont biologiquement apparentés s’ils ont un ou plusieurs
ancêtres en commun. Du point de vue de la génétique, ceci signifie qu’ils
ont une probabilité non nulle de partager un allèle (forme particulière
d’un gène) hérité d’un ancêtre commun. Cette probabilité correspond au
coefficient d’apparentement qui tient compte du nombre d’évènements de
transmission de chacune des boucles généalogiques passant d’un individu
à l’autre par un ancêtre commun, ainsi que du coefficient de consanguinité
de cet ancêtre commun. Le coefficient d’apparentement est donc une
mesure de distance génétique entre deux individus (Malécot, 1948).

Dans le but de saisir l’intensité des liens ancestraux unissant les sous-
populations étudiées, le coefficient moyen d’apparentement a été calculé
pour toutes les paires d’individus possibles à l’intérieur d’un groupe donné
(intragroupe), mais aussi entre deux groupes donnés (intergroupe) et pour
chaque profondeur générationnelle. Ainsi, pour deux corpus de cent
sujets, la moyenne des coefficients d’apparentement des 4950 paires d’indi-
vidus a été calculée à l’intérieur de chaque groupe, de même que celle des
10 000 coefficients possibles entre les individus des deux groupes. Les com-
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paraisons statistiques entre les coefficients moyens d’apparentement ont
été réalisées à l’aide d’un test de permutation (Lavoie et al., 2005). La statis-
tique du test a été obtenue grâce à 5000 répétitions afin d’obtenir une pré-
cision suffisante au seuil de signification α = 0,05. L’apparentement
observé sur un nombre restreint de générations (jusqu’à 5) est générale-
ment désigné comme un apparentement proche, alors que pour un
nombre plus élevé on parle d’apparentement éloigné.

Les coefficients moyens d’apparentement observés au sein de chaque
échantillon et entre les paires de groupes sont représentés dans les figures
3A et 3B. Les coefficients sont nuls lorsque seule la génération des parents
est considérée puisque nous avons intentionnellement exclu les paires de
frères et sœurs de nos échantillons. Les courbes d’apparentement croissent
jusqu’à la 11e ou la 12e génération où elles atteignent un plateau, indiquant
que peu de nouveaux liens généalogiques ont pu être ensuite identifiés.
L’essentiel de l’augmentation des coefficients se situe après la 6e généra-
tion, ce qui souligne l’importance de l’apparentement éloigné dans les
sous-populations lanaudoises, tel qu’il a été précédemment établi pour
l’ensemble des populations régionales québécoises (Tremblay et al., 2001;
Vézina et al., 2005; Vézina et al., 2006).

Les échantillons nord et sud de la période 1945-55 montrent un appa-
rentement intragroupe moyen similaire à toutes les profondeurs généra-
tionnelles (p > 0,1) et affichent les coefficients les plus élevés qui atteignent
les maximums respectifs de 9,20 et 9,86 pour 10000 (figure 3A). Ces valeurs
correspondent à l’apparentement entre cousins du quatrième degré. Cet
apparentement est équivalent à celui observé par Vézina et al. (2005) pour
un échantillon quatre-vingt-dix individus lanaudois mariés entre 1935 et
1974, et qui se situait parmi les apparentements les plus faibles observés
dans les vingt-six régions étudiées. D’une période à l’autre, les coefficients
d’apparentement sont significativement réduits dans les deux sous-régions
(p < 0,05). Les niveaux d’apparentement intergroupe sont aussi globale-
ment plus faibles que ceux intragroupe observés pour la période 1945-55.
Les individus d’une sous-région donnée mariés en 1945-55 sont donc plus
apparentés entre eux qu’ils ne le sont avec les individus de l’autre sous-
région, ou de l’autre période. Ceci signifie qu’il existe une certaine diffé-
renciation génétique entre ces deux sous-régions, qui pourrait résulter de
leur contexte historique de peuplement. Cette différence réside surtout
dans les générations proches où les valeurs sont presque nulles entre les
sous-régions.
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figure 3 Coefficients d’apparentement moyens (x 10000) intragroupe (A) et
intergroupe (B)par génération

Sources : BALSAC-RETRO, 2007.
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Pour la période 1985-95, les sujets du sud de Lanaudière sont nette-
ment moins apparentés entre eux que ceux du nord. De plus, les sujets du
sud ne sont pas plus apparentés entre eux qu’avec les sujets du nord. Ces
mesures d’apparentement représentent une autre démonstration de la plus
grande hétérogénéité génétique du sud de Lanaudière. L’apparentement
intragroupe au nord de Lanaudière augmente progressivement à partir de
la deuxième génération, et atteint une valeur maximale de 7,78 pour
10 000. En comparaison, les liens qui unissent les sujets du sud sont moins
nombreux à passer par des ancêtres ayant vécu aux 19e et 20e siècles, tandis
qu’une grande proportion de ces liens correspond à la période du Régime
français (8e à 12e génération). Ainsi, la vaste majorité des lignées ascen-
dantes du sud, et une bonne proportion de celles du nord, ne se sont pas
métissées entre elles depuis la Conquête. L’évolution de ces lignées s’est
donc déroulée dans des contextes relativement séparés durant quelques
générations suivant l’expansion de la population canadienne française
dans les différentes régions du Québec, et leur entrée dans Lanaudière est
récente.

CONSANGUINITÉ

Un individu est dit issu d’une union consanguine lorsque ses parents sont
liés dans leurs ascendances par un ou plusieurs ancêtres communs
(Wright, 1922). Le coefficient de consanguinité F correspond alors à la pro-
babilité qu’un individu ait hérité pour un gène donné de deux allèles iden-
tiques par ascendance, l’un provenant de sa mère, et l’autre de son père.
Afin d’étudier ce phénomène au sein des sous-populations lanaudoises,
nous avons évalué le coefficient moyen de consanguinité, qui est la
moyenne des coefficients de consanguinité des individus d’un groupe
donné. Les valeurs obtenues ont été comparées à l’aide d’un test de Stu-
dent. L’analyse des coefficients par génération permet de distinguer la
consanguinité proche, qui nous informe des modalités du choix du
conjoint, de la consanguinité éloignée qui, au même titre que l’apparente-
ment, nous renseigne sur la structure ancestrale de la population. La prin-
cipale conséquence de la consanguinité au sein d’une population est une
augmentation de la proportion des génotypes homozygotes aux dépens des
hétérozygotes (Hartl, 1994). Comme la diversité génétique peut être quali-
fiée par la proportion d’hétérozygotie, un plus faible coefficient de consan-
guinité correspond à une plus grande diversité.
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figure 4 Coefficient moyen de consanguinité (x 10000) (A) et proportion 
d’individus (%) issus d’une union consanguine (B) par génération

Sources : BALSAC-RETRO, 2007.
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Les coefficients moyens de consanguinité (figure 4A) augmentent jus-
qu’à la onzième génération où ils atteignent un plateau. À ce niveau de
génération, 99 % ou plus des individus sont issus d’une union consan-
guine (figure 4B). Ce résultat souligne l’importance de la consanguinité de
type éloigné dans les corpus de Lanaudière, comparativement à la consan-
guinité proche, qui ne concerne qu’un faible nombre d’individus. Néan-
moins, ce constat n’est pas unique à Lanaudière, il concerne toutes les
populations régionales du Québec (Vézina et al., 2005).

Les coefficients de consanguinité sont globalement plus élevés que les
coefficients d’apparentement au sein des corpus de Lanaudière (figure 3A).
Autrement dit, les conjoints sont plus apparentés entre eux que la popula-
tion générale. On qualifie ce phénomène d’endogamie et il s’explique par
le choix préférentiel des conjoints à l’intérieur d’une sous-population don-
née. Du point de vue de la génétique des populations, lorsque les individus
choisissent leurs conjoints en fonction de la proximité géographique, ceci
entraîne une réduction de la variabilité génétique au sein des populations
et un phénomène de différentiation génétique entre les populations.

Le corpus du nord de Lanaudière en 1945-55 montre des niveaux de
consanguinité nettement plus élevés que les autres corpus à toutes les pro-
fondeurs générationnelles (valeur maximale = 74,5). Cette différence s’ex-
plique principalement par des boucles de consanguinité proche chez
quelques individus aux troisième et quatrième générations (figure 4B).
Cette endogamie plus importante au nord de Lanaudière peut être issue de
la plus grande distance séparant les villages sur ce territoire, par rapport au
sud, y créant un marché nuptial plus réduit, ou de pratiques locales de
choix du conjoint. Après la quatrième génération, les coefficients des sous-
régions lanaudoises augmentent proportionnellement (p > 0,05), et le
nombre de sujets ayant un coefficient de consanguinité non-nul est alors
comparable.

De la période plus ancienne à la plus récente, on observe une réduction
significative des niveaux de consanguinité proche et éloignée au nord de
Lanaudière, et entre les huitième et dixième générations au sud (p > 0,05).
Ce phénomène va de pair avec le plus faible nombre d’individus issus
d’une union consanguine jusqu’à la dixième génération. De plus, le rap-
port entre les sous-régions change. En effet, le nord de Lanaudière montre
des niveaux de consanguinité proche nettement plus forts que le sud de
Lanaudière entre 1945-55, alors que les coefficients de la période 1985-95 ne
sont pas significativement différents. Somme toute, ces résultats suggèrent
une plus grande hétérogénéité génétique dans les sous-régions lanaudoises
en 1985-95.
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CONTRIBUTION GÉNÉTIQUE DES FONDATEURS

La variabilité intrarégionale de Lanaudière a été davantage caractérisée par
l’analyse de la contribution génétique des fondateurs immigrants et régio-
naux. À chaque génération, un parent transmet la moitié de son génome à
chacun de ses enfants. Ainsi, en remontant les générations, il est possible
de calculer la part du génome d’un individu ou d’un groupe d’individus
provenant d’un fondateur donné. La constitution génétique d’une popula-
tion peut alors être spécifiée par l’arrangement particulier des contribu-
tions génétiques de ses fondateurs (Roberts, 1968).

Nous avons analysé la contribution génétique des fondateurs immi-
grants et régionaux selon leur origine géographique et leur période de
mariage. Ce dernier paramètre nous permet d’estimer la période d’implan-
tation des fondateurs sur le territoire considéré. Lorsqu’un fondateur a été
marié plus d’une fois, nous avons retenu l’année moyenne de ses mariages.
Dans les quelques cas où la date de mariage d’un fondateur était indéter-
minée, nous avons défini son année de mariage comme l’année moyenne
de mariage de ses enfants moins trente ans, qui équivaut à la durée
moyenne d’une génération dans la population canadienne française et
dans les populations occidentales (Tremblay et Vézina, 2000; Fenner,
2005).

Fondateurs immigrants

Les fondateurs immigrants sont définis comme les premiers ancêtres
immigrants sur le territoire québécois identifiés dans l’ensemble des
lignées ascendantes. Leurs origines géographiques ont été tirées directe-
ment des sources disponibles sur leurs lieux de naissance, de mariage ou
d’émigration ou indirectement désignées à partir de celles de leurs parents.
Pour 1945-55, nous avons retracé 3151 fondateurs immigrants dans la sous-
région nord et 3211 au sud. Parmi ceux-ci, 2602 sont communs aux deux
sous-régions et les fondateurs spécifiques restants se retrouvent à parts
égales au nord et au sud. Pour 1985-95, 3947 fondateurs immigrants ont été
identifiés au nord de Lanaudière et 4354 au sud. Pour cette période, 3492 se
retrouvent dans les deux sous-régions, mais on retrouve un nombre plus
élevé de fondateurs spécifiques au sud (862) qu’au nord (455). Le plus
grand nombre de fondateurs immigrants dans les corpus de 1985-95 s’ex-
plique par la génération supplémentaire atteinte dans ces généalogies.

Les fondateurs immigrants spécifiques à chaque corpus se sont majo-
ritairement mariés au cours du 18e siècle (figure 5A). La contribution de ces
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figure 5 Distribution (A) et contribution génétique (%) (B) des fondateurs 
immigrants selon leur période de mariage (la part hachurée représente
les fondateurs spécifiques)

Sources : BALSAC-RETRO, 2007.
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fondateurs est semblable dans les corpus de la période 1945-55 (nord 2,3 %
et sud 3 %), tandis qu’elle est plus marquée au sud de Lanaudière en 1985-
95 (nord 3,2 % et sud 6,4 %) (figure 5B). Dans l’ensemble, les fondateurs
immigrants ayant le plus contribué aux pools géniques sous-régionaux
sont ceux mariés au 17e siècle. Dans chacun des quatre échantillons, un peu
plus de 80 % des pools géniques provient de ces fondateurs. Au second
rang viennent les fondateurs mariés au 18e siècle (~ 15 %). Enfin, la contri-
bution des fondateurs mariés après 1800 représente une faible part des
pools géniques des sujets de Lanaudière. La période initiale du peuplement
a donc été déterminante dans la constitution génétique de la population
contemporaine de Lanaudière.

La contribution des fondateurs immigrants aux pools géniques de 1985-
95 selon leur origine est très similaire à celle observée quarante ans plus tôt
(tableau 2). Elle reflète la composition de l’immigration fondatrice des 17e et
18e siècles, où les fondateurs venus directement de France sont de loin les
plus importants (~ 90 %) (Charbonneau et al., 2000). Au second rang vien-
nent les fondateurs d’origine acadienne (~ 5 %) et enfin, ceux d’autres pays
d’Europe et d’ailleurs en Amérique (~ 5 %). Cette distribution est conforme
à ce qui a été décrit pour Lanaudière dans l’étude préliminaire de Tremblay
et al. (2003) ainsi que pour l’ensemble du Québec par Vézina et al. (2006).
Ces résultats suggèrent une empreinte de l’effet fondateur initial qui perdure
dans Lanaudière, malgré les récents changements démographiques.
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tableau 2 Distribution et contribution génétique totale (%) des fondateurs 
immigrants selon leur origine

Sources : BALSAC-RETRO, 2007.

1945-1955 1985-1995

Origine nord sud nord sud

n cg n cg n cg n cg

france 2885 90,8 2930 89,9 3491 91,5 3799 91,3

Acadie 164 5,2 169 6,2 287 4,8 331 3,7

Grande-Bretagne 10 1,3 18 0,5 24 0,4 43 0,6

Irlande 14 0,5 13 0,4 26 0,3 28 0,3

Autre pays d’Europe 38 1,4 39 1,7 47 1,6 65 2,6

Reste de l’Amérique 30 0,5 34 0,7 48 0,9 63 0,9

Indéterminée 10 0,3 8 0,6 24 0,5 25 0,5

Toutes les origines 3151 100,0 3211 100,0 3947 100,0 4354 100,0
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Les différences observées entre les sous-régions nord et sud se retrou-
vent dans le nombre et la contribution génétique des fondateurs qui pro-
viennent d’un autre pays que la France, mais elles ont une faible incidence
sur l’ensemble des pools géniques sous-régionaux étant donné leurs
modestes valeurs. Dans les corpus de la période plus ancienne, 164 et 169
fondateurs immigrants acadiens sont dénombrés au nord et au sud de
Lanaudière, où respectivement 5,2 % et 6,2 % des bassins génétiques leur
sont attribuables. Ces observations sont équivalentes à celles de Bergeron
et al. (2008) qui ont étudié la contribution des Acadiens au sein de vingt-
six régions du Québec, chacune représentée par quatre-vingt-dix individus
mariés entre 1935 et 1974.

Fondateurs régionaux

Les fondateurs régionaux sont définis comme les premiers ancêtres à s’être
mariés dans Lanaudière, leurs parents s’étant mariés dans une autre région
du Québec ou à l’extérieur de la province. Le lieu d’origine d’un fondateur
régional québécois a été désigné comme étant la région de mariage de ses
parents selon les divisions territoriales utilisées par le GRIG (figure 6). La
caractérisation des fondateurs régionaux révèle des informations intéres-
santes sur les origines et la structuration des populations régionales. Des
travaux ont déjà été effectués à ce sujet pour les régions de l’Abitibi et du
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figure 6 Découpage géographique du territoire du Québec en 26 régions

1. Abitibi
2. Témiscamingue
3. Outaouais
4. Laurentides
5. Rive nord-ouest de Mtl
6. Laval
7. Lanaudière
8. Île de Montréal
9. Rive-Sud de Montréal
10. Richelieu
11. Estrie
12. Mauricie
13. Bois-Francs

14. Portneuf
15. Lévis-Lotbinière
16. Ville de Québec
17. Environs de Québec
18. Côte-de-Beaupré
19. Beauce
20. Côte-du-Sud
21. Charlevoix
22. Saguenay
23. Côte-Nord
24. Bas Saint-Laurent
25. Gaspésie
26. Îles-de-la-Madeleine

Sources : GRIG, UQAC et CIEQ-Laval.
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Témiscamingue (Bilodeau, 2002) et les sous-régions du Bas-Saguenay, du
Haut-Saguenay et du Lac-St-Jean (Lavoie et al., 2005).

Au total, 2475 et 2889 fondateurs régionaux ont été identifiés dans les
généalogies de 1945-55 et 1985-95, respectivement, dont 1363 spécifiques à
un seul corpus, 891 communs à deux corpus, 615 communs à trois corpus
et 585 communs aux quatre corpus. En comparaison avec les fondateurs
immigrants, on observe un moindre nombre absolu de fondateurs régio-
naux et une plus grande proportion de fondateurs spécifiques au détri-
ment des fondateurs communs à plusieurs corpus. Les fondateurs
régionaux mariés avant 1700 se retrouvent en faible nombre dans les cor-
pus de Lanaudière (au total : 56) (figure 7A). Les plus anciens observés se
sont mariés en 1672. Plus de 80 % des fondateurs régionaux se sont mariés
entre 1700 et 1800, et moins de 15 % après 1800. La forte concentration des
mariages fondateurs au 18e siècle coïncide avec la période initiale de peu-
plement de Lanaudière, qui a réellement commencé près d’un siècle après
l’arrivée des premiers immigrants européens en Nouvelle-France (Moris-
sonneau, 1985). Bon nombre de fondateurs immigrants sont donc plus
anciens (en terme de générations les séparant des sujets) que les fondateurs
régionaux de Lanaudière.

La contribution génétique des fondateurs régionaux selon leur période
de mariage est équivalente dans les deux corpus de la période 1945-55
(figure 7B). Les fondateurs régionaux mariés au 18e siècle sont les plus
importants en nombre et contribuent pour 70 % des pools géniques sous-
régionaux de 1945-55. En ordre décroissant, suivent les fondateurs mariés au
19e siècle (~ 17 %), après 1900 (~ 10 %), et entre 1672 et 1700 (~ 4 %). Des
contributions similaires valent pour la période suivante au nord de Lanau-
dière, mais elles diffèrent au sud. En effet, dans la sous-région sud, en 1985-
95, la contribution des fondateurs régionaux mariés après 1900 (52 %)
surpasse celle des fondateurs du 18e siècle (36 %). Les fondateurs récents
sont aussi plus nombreux dans ce corpus que dans les trois autres, 92 %
d’entre eux sont les parents d’un sujet. Ceux-ci ont la plus forte contribu-
tion possible (0,5), mais ne sont liés qu’à un seul sujet, ce qui leur confère
un faible apport individuel. La moitié du pool génique de la sous-région
sud est donc attribuable à des fondateurs établis dans Lanaudière au cours
du 20e siècle.

La contribution génétique des fondateurs régionaux groupés selon
leurs origines présente une variabilité considérable d’un corpus à l’autre
(tableau 3). Les fondateurs régionaux proviennent soit d’une autre région
du Québec, soit de l’extérieur du Québec. Comme on ne peut déterminer
la région au Québec où les contrats de mariage ont été alloués, nous les
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figure 7 Distribution (A) et contribution génétique (%) (B) des fondateurs
régionaux selon leur période de mariage (la part hachurée désigne 
les fondateurs spécifiques)

Sources : BALSAC-RETRO, 2007.
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avons regroupés dans une catégorie à part. Les fondateurs régionaux dont
le lieu d’origine est indéterminé, contribuent pour une part non négli-
geable aux pools géniques sous-régionaux. Une faible proportion de fon-
dateurs immigrants (~ 10 %) s’est directement établie dans Lanaudière. La
majorité d’entre eux s’est d’abord installée ailleurs en Nouvelle-France,
puis leurs descendants québécois ont migré vers Lanaudière. Étonnam-
ment, les fondateurs régionaux français et acadiens sont d’égale impor-
tance démographique et génétique dans les corpus de Lanaudière. Les
fondateurs régionaux originaires d’un autre pays sont peu nombreux et
leur contribution génétique ne dépasse pas 1,5 %. Ceci pourrait expliquer,
du moins en partie, l’influence majeure des Acadiens sur la culture popu-
laire de Lanaudière (Morissonneau, 1985). Par ailleurs, notons que bien
que les premières familles acadiennes de Lanaudière se soient établies prin-
cipalement au sud de Lanaudière (Morissonneau, 1985; Hébert, 1994), elles
ont également contribué aux pools géniques des sous-régions nord et sud.
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tableau 3 Distribution et contribution génétique totale (%) des fondateurs
régionaux selon leur origine

Note : Les 26 régions du Québec (figure 6) ont été regroupées en 6 ensembles régionaux afin de
faciliter l’analyse. Ouest : 1 à 4; Région de Montréal : 5, 6, 8 et 9; Centre : 10 à 13; Région de
Québec : 14 à 20; Nord-Est : 21 à 23; Est : 24 à 26. Les régions du Québec où les contrats de
mariage ont été  établis n’ont pu être déterminées.
Sources : BALSAC-RETRO, 2007.

1945-1955 1985-1995

Origine nord sud nord sud

n cg n cg n cg n cg

france 91 5,6 95 4,8 105 4,9 108 2,6
Acadie 91 5,1 87 5,6 105 4,7 93 2,7
Irlande 4 1,5 2 0,2 3 0,2 3 0,2
Autres pays d’Europe 6 0,4 8 0,4 6 0,2 4 0,2
Reste de l’Amérique 15 0,8 15 0,9 13 0,6 16 1,3
Sous-total hors-Québec 207 13,4 207 11,9 232 10,5 224 6,9

Ouest 0 0,0 0 0,0 0 0,0 1 0,8
Région de Montréal 283 13,9 470 29,8 379 12,5 491 19,2
Centre 511 32,4 422 22,9 676 30,4 501 24,7
Région de Québec 421 27,6 429 24,7 623 31,2 523 22,5
Nord-Est 2 0,7 4 0,7 2 0,7 11 7,5
Est 4 0,9 5 0,8 8 3,8 20 13,5
Contrat de mariage 141 9,1 103 4,9 173 8,3 128 3,2
Sous-total Québec 1362 84,5 1433 83,8 1861 87,0 1675 91,3

Indéterminée 29 2,0 28 4,2 43 2,5 29 1,7
Toutes les origines 1598 100,0 1668 100,0 2136 100,0 1928 100,0
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L’analyse des fondateurs régionaux de Lanaudière met à nouveau en
évidence l’importance du peuplement initial de la région sur la structure
de son pool génique en 1945-55. La distribution des fondateurs régionaux
de Lanaudière selon leur région d‘origine reproduit la répartition géogra-
phique de la population durant la période initiale du peuplement de ce ter-
ritoire, laquelle était organisée autour de trois principaux ports d’entrée
des immigrants – Montréal, Québec et Trois-Rivières — (Charbonneau et
al., 1987). Pour la période 1945-55, environ 75 % des pools géniques sous-
régionaux proviennent des fondateurs régionaux issus de ces trois régions
(centre du Québec, région de Montréal et de Québec). Néanmoins, leur
contribution aux sous-régions varie en fonction de la proximité géogra-
phique. Les fondateurs en provenance de la région de Montréal contri-
buent plus au pool génique du sud de Lanaudière, tandis qu’au nord, une
plus grande part du pool génique provient des fondateurs originaires du
Centre du Québec et de la région de Québec. Moins de 2 % de ces pools
géniques sont issus des fondateurs régionaux de l’Est et du Nord-Est du
Québec.

Les variations de la part du pool génique attribuable aux fondateurs
régionaux d’une origine et d’une période de mariage données reflètent
l’évolution des comportements migratoires interrégionaux entre les deux
périodes. À cet égard, la structuration du pool génique du nord de Lanau-
dière en 1985-95 est semblable à celle observée quarante ans plus tôt dans la
même sous-région. En effet, 61,6 % du pool génique est attribuable aux
fondateurs régionaux provenant du Centre du Québec et de la région de
Québec, 12,5 % provient de fondateurs de la région de Montréal. Cepen-
dant, une plus grande part du pool génique est attribuable aux fondateurs
originaires de l’Est du Québec (3,8 %). Les changements dans la composi-
tion du pool génique de la sous-région sud sont davantage accentués. Bien
que la proportion de fondateurs régionaux provenant de l’extérieur du
Québec et de la région de Montréal change peu d’une période à l’autre,
leur contribution génétique est réduite (respectivement de 6,9 % et 19,2
%), au profit des fondateurs régionaux originaires de l’Est (13,5 %) et du
Nord-Est québécois (7,5 %). Ces derniers se sont manifestement installés
au sud de Lanaudière récemment en suivant le mouvement migratoire vers
la périphérie de la région métropolitaine.
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DISCUSSION

La population de Lanaudière, qui était dispersée en 1951, a énormément
crû au cours des dernières décennies grâce aux migrations interrégionales
et s’est progressivement agglomérée au sud dans quelques grands centres
urbains en périphérie de la région métropolitaine (Asselin, 1998; Rousseau,
2003). En nous appuyant sur des observations réalisées au sein d’autres
populations urbaines (Helgason et al., 2005; Ashrafian-Bonab et al., 2007),
nous avons testé, premièrement, l’hypothèse que ces migrations se tradui-
sent par une augmentation de la diversité et une réduction de la stratifica-
tion génétique (différentiation entre les sous-régions) et, deuxièmement,
que leurs effets sont plus marqués dans le sud que dans le nord. En effet,
plusieurs mesures démogénétiques indiquent une augmentation de l’hété-
rogénéité du pool génique du sud de Lanaudière, en contraste avec celui
du nord pour lequel l’intensité des transformations est sensiblement
moindre. De plus, à l’opposé des individus mariés en 1945-55, ceux mariés
en 1985-95 dans la sous-région sud ne sont pas plus apparentés entre eux
qu’avec les autres groupes. Autrement dit, ce pool génique est moins diffé-
rencié que celui du nord et que ceux de 1945-55. En 1985-95, la moitié du
bassin génétique du sud de Lanaudière est issu de fondateurs régionaux
spécifiques et récents qui sont principalement originaires d’autres régions
du Québec. Bien que des analyses moléculaires soient nécessaires pour
estimer la variabilité génétique introduite par ces nouveaux fondateurs
régionaux, ces résultats doivent être pris en compte dans les stratégies
d’échantillonnage. Par exemple, une étude de cartographie génétique por-
tant sur une population urbaine devrait être accompagnée d’une collecte
de données démographiques sur les origines géographiques des parents et
grands-parents, comme suggéré par Ashrafian-Bonad et al. (2007).

Malgré les transformations et les mouvements de population récents,
un résultat intéressant de cette étude est que l’importance des fondateurs
immigrants de l’époque de la Nouvelle-France perdure au cours du
20e siècle dans Lanaudière malgré les transformations et les mouvements
de population récents. Ceci souligne donc que les nouveaux arrivants dans
Lanaudière en provenance des autres régions du Québec sont bel et bien
les descendants d’un même pool original de fondateurs et que leur impor-
tance relative – en terme de contribution génétique – était déterminée
avant l’expansion de la population dans les différentes régions. Néan-
moins, rappelons que nos données proviennent essentiellement des
registres catholiques et qu’elles ne permettent d’estimer l’apport des immi-
grants plus récents que dans la mesure où ils se sont intégrés à la popula-
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tion canadienne française par le biais d’un mariage. Par ailleurs, notre
étude souligne aussi l’importance de la structure géographique d’une
population au moment de la colonisation d’un nouveau territoire. Dans le
cas de Lanaudière, l’organisation en trois pôles majeurs de la population
du Québec ancien (Montréal, Québec et Trois-Rivières) est reflétée par
l’importance des fondateurs régionaux en provenance de ces régions. La
structure tripartite du pool génique québécois a déjà été relevée dans des
études précédentes (Gagnon et Heyer, 2001; Tremblay et al., 2001; Vézina
et al., 2005; Bergeron et al., sous presse).

On observe donc au cours du 20e siècle une augmentation de la diver-
sité des pools géniques lanaudois, correspondant à une réduction des
 coefficients d’apparentement et de consanguinité, une réduction de la
structuration de la population de la sous-région sud et une modification
des  trajectoires migratoires, telles qu’indiquées par les origines et périodes
de mariage des fondateurs régionaux. Les migrations vers la périphérie des
zones urbaines attirent non seulement les individus des régions adjacentes,
mais aussi ceux de régions plus éloignées de l’est et du nord-est de la pro-
vince. Bien que nous n’ayons examiné que la population canadienne fran-
çaise de Lanaudière, il y a fort à parier que ces tendances se retrouvent
aussi dans les régions ceinturant l’île de Montréal qui ont subi une expan-
sion démographique similaire.

Enfin, la présente étude a également mis en lumière l’importance de la
composante géographique dans la structure génétique d’une population
contemporaine. Pour y faire suite, il serait intéressant d’évaluer l’impor-
tance et les conséquences de l’expansion de la population québécoise dans
les différentes régions québécoises, afin d’expliquer, notamment, la régio-
nalisation de l’effet fondateur initial.
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ABSTRACT

Claude BHERER, Bernard BRAIS and Hélène VÉZINA

Impact of recent demographic changes linked to urbanisation on the gene pool of
Lanaudiere region

Interregional mobility towards urban areas and their periphery has become increasingly impor-
tant throughout the 20th century. The effects of these migratory movements on the variability
of the Lanaudiere gene pool were estimated through the use of a genealogical approach. The
region of Lanaudiere was divided into two subregions, namely north and south. Four hundred
ascending genealogies of individuals married within each subregion during two periods (1945-
55 and 1985-95) were reconstructed using the BALSAC database. For the 1945-55 period,
genealogical indices of the two subregions are quite similar, while they display much more het-
erogeneity in the southern part of the region in 1985-95, which is consistent with the recent
demographic boom in this area. Overall, a marked reduction of kinship and consanguinity lev-
els in Lanaudiere is observed in this fifty-year period, which can be clearly associated with
changing interregional migratory trajectories toward urban areas.
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