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Quôavons nous hérité de nos ancêtres ? Des yeux bleus, des cheveux roux mais aussi 

sûrement des g¯nes d®l®t¯resé Or, en termes dôhéritage génétique il semble que les 

populations humaines soient inégalement marquées. En Bretagne, plus quôailleurs, on 

rencontre de nombreuses personnes atteintes dôhémochromatose (surcharge en fer), de 

luxation congénitale de la hanche, de mucoviscidose... : hasard, malédiction, 

coïncidence ? 

Dôune manière générale, nous avons tous en nous quelques gènes défectueux qui, par le 

hasard de nos histoires familiales, font de nous des malades ou des bien-portants. Plus que 

le hasard côest lôhistoire, lôhistoire démographique des populations qui va nous 

intéresser : et sôil fallait plutôt regarder du côté de nos aïeux ? 

 

Lôobjet de la recherche 

A la base de ce travail il y a les parents de malades atteints de mucoviscidose soignés 

et/ou dépistés dans le Finistère et les Côtes dôArmor. Pour quôun enfant ait la 

mucoviscidose, ses parents biologiques doivent être chacun porteur dôune mutation (on 

les qualifie de porteurs sains) quôils ont transmise à leur enfant. Ce dernier est alors 

porteur de deux mutations et exprime de ce fait la maladie. La mucoviscidose se 

transmettant par les porteurs sains, notre attention sôest focalisée sur cette population.  

Sur le territoire français, côest en Bretagne occidentale que lôon retrouve le plus de 

porteurs sains. En partant du principe que nos gènes parlent de nous, mais aussi de nos 

parents, de nos ancêtres et de leur histoire et en nous basant sur des résultats actuels de 

biologie moléculaire, nous nous proposons de remonter le chemin des porteurs par le biais 

des généalogies ascendantes. 

La généalogie a la particularité, comme le fait remarquer F. Zimmermann, de combiner 

au moins trois choses : « dôabord, les données biologiques que nous désignons sous le 

nom de liens du sang, ensuite, un espace dôattributs qui permet à la mémoire et à 

lôarchiviste dôen faire un système de comptage, enfin, Lôinstance de la Loi, la figure du 

Père qui sanctionne symboliquement la reconnaissance des liens de consanguinité et 

surajoute au calcul (le comput), une règle (les interdits de mariage). » (Zimmermann F., 

1993, p. 202).  

Les généalogies familiales ainsi reconstruites alimentent la chronique de la reproduction 

sociale et génétique notamment à travers celle des formes de lôalliance. De plus, elles ont 

le pouvoir de resituer le singulier dans le plus collectif. G. Bouchard, au cours de ses 

recherches sur lôorigine des maladies héréditaires au Québec, a pu noter que « ce 

problème possède un caractère collectif, dans la mesure où il est inscrit dans le patrimoine 

génétique dôune population. Les gènes qui en sont la cause sont très répandus ; ils sont 

transmis dôune génération à lôautre et ils seront encore présents dans cinq, dix ou vingt 

générations. » (Bouchard G. et de Braekeleer M., 1992, p. 34). On sait en effet quôune 

fois la mutation survenue dans un gène, son sort dans la population dépend 

essentiellement des comportements des personnes qui le portent. Nous nous intéresserons 

donc à la mutation en tant que marqueur. 

Lôobjectif est alors de situer le gène dans un contexte plus large que la famille, celui 

dôune dynamique de population ; lôenjeu est de mieux comprendre la distribution actuelle 

de la mucoviscidose en Bretagne.  

 

La mucoviscidose en héritage 

On recense 1 cas de mucoviscidose sur 4 400 naissances en France, 1 sur 2 928 en 

Bretagne, 1 sur 2 410 dans le Finistère : pourquoi ? 



 

9 

 

Nous avons choisi de nous pencher sur les comportements socio-démographiques de nos 

ancêtres afin dôessayer dôexpliquer la fréquence et la répartition de la mucoviscidose 

aujourdôhui en Bretagne. 

Peut-on situer dans le temps et dans lôespace un effet fondateur ? 

Les mariages de nos ancêtres ont-ils des particularités en termes de consanguinité, 

dôalliances familiales qui pourraient être des pistes de diffusion des gènes ?  

Que nous donnent à voir les apparentements entre les malades ?  

A-t-on affaire à des ancêtres isolés géographiquement, à des porteurs sains qui auraient un 

avantage sélectif ?  

Voilà quatre pistes qui pourraient expliquer la situation épidémiologique aujourdôhui 

observée.  

Pour répondre à ces questions, il nous a fallu mettre en pratique une approche pluri-

disciplinaire associant la sociologie, la démographie historique, lôhistoire et la culture 

bretonne mais aussi la génétique, lôinformatique et les statistiques. En effet, « en 

analysant les aspects démographiques dôune population et les ressorts de sa dynamique, la 

démographie met en évidence des comportements, des évolutions, des disparités, nous dit 

C. Rollet. Par interdépendance les résultats de lôanalyse démographique ne peuvent être 

interprétés quôen référence aux caractéristiques sociales, économiques et culturelles de la 

société observée. » (Rollet C., 2005, p. 7). La transmission génétique est un phénomène 

biologique et humain si complexe que chacune des sciences sociales nôen révèle quôune 

facette. Les comportements matrimoniaux, reproductifs et migratoires des hommes 

déterminent, de manière indélébile et à long terme, la fréquence de certains gènes ; et ce 

sont des normes, des interdits, des stratégies de prévention qui peuvent, par la suite, en 

régler lôexpression. En ce sens, le génotype est bien, pour reprendre lôexpression de 

G. Bouchard, « lôarchive du social » et son étude nécessite une approche pluri-

disciplinaire. 

 

Une base de données génétique et généalogique 

Pour mener à bien cette étude nous avons développé une base de données qui contient 

2 170 porteurs sains et 254 690 ascendants directs (juin 2011). Entièrement informatisés, 

les renseignements disponibles permettent lôanalyse comme pour une population fermée. 

Le recueil de ces données est le fruit dôun travail collectif de la part des familles de 

malades, des médecins, et surtout des généalogistes bénévoles (plus de 250). Chaque 

étape du travail a été lôoccasion dôune collaboration intense avec les généticiens, les 

centres de généalogies et les informaticiens qui nous ont permis dôexploiter cette masse 

de données. Des liens ont aussi été tissés outre-Atlantique lors dôun stage au sein du 

Projet BALSAC dirigé par H. Vézina, à lôUniversité du Québec à Chicoutimi. Forts dôune 

longue expérience sur lôanalyse des liens entre généalogies et maladies héréditaires, les 

membres de ce laboratoire de recherche ont eu une influence notable sur la confiance en 

notre cheminement de recherche et la construction de nos outils dôanalyse.  

 

Au bout des branches un seul tronc 

Dans un premier temps, nous avons reconstitué les arbres généalogiques des porteurs 

sains jusquôau maximum des données fournies par lôétat civil. Lôobjectif étant de 

rechercher sôil existe un couple commun à tous les porteurs dôune même mutation, un 

couple qui pourrait être à lôorigine de la diffusion de la mucoviscidose sur le territoire. A 

défaut dôun couple, nous pourrons examiner, grâce aux données démographiques 

renseignées dans les généalogies, les lieux de vie de ces ancêtres en bout de branches qui 

ont généré de nombreux malades dans leur descendance. Cette analyse par mutation, 
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même pour les plus rares, nous permettra alors de dessiner, pour la première fois, une 

cartographie des lieux de vie des ancêtres des porteurs actuels.  

 

Des mariages atypiques 

Une fois les généalogies reconstruites nous souhaitons nous pencher sur les unions. En 

effet, le mariage, sôil donne la vie à des enfants est un acte social lourd de conséquences 

dôun point de vue génétique. Notre intérêt est alors de rechercher dans la population 

étudiée des particularités (âge au mariage, fécondité, homogamie, unions entre 

apparentés, etc.). Lôobjectif étant de vérifier si des mariages atypiques dans les familles 

de malades peuvent expliquer la fréquence élevée de lôallèle (lôune des versions dôun 

même gène) muté dans la population. 

 

Apparemment apparentement 

Dans un troisième temps nous voulons vérifier si les patients atteints de mucoviscidose et 

ayant des caractéristiques génétiques communes sont apparentés. Dans quelle mesure les 

cousins à la mode de Bretagne font partie de la même famille génétique ? Et, où sôinstalle 

la limite entre consanguinité et apparentement ? Dans cette optique nous allons examiner 

les réseaux de parenté afin de déterminer si leurs points communs peuvent être un facteur 

de transmission génétique. 

 

Un horizon limité 

Autre explication possible du phénomène épidémiologique observé : lôendogamie. Les 

différentes mutations se sont développées dans des isolats et sôy seraient maintenues 

jusquôà une période récente. Nos ancêtres Bretons ont, en effet, plusieurs contraintes 

physiques et culturelles qui pourraient expliquer ce phénomène. Les conséquences de ce 

phénomène social, au niveau génétique, peuvent être aussi bien positives que négatives, 

nous nous proposons dôy regarder dôun peu plus près... 

 

 

En accord avec ces prémisses, nous allons développer le contexte, la problématique et les 

résultats de notre recherche en trois parties.  

La première partie fera état de lôévolution des connaissances sur la mucoviscidose et 

ainsi, globalement, du contexte de la recherche.  

Nous expliciterons dans un deuxième temps la mise en îuvre du trait dôunion entre des 

dossiers médicaux et une base de données généalogiques. Cette partie nous permettra de 

présenter notre problématique, le positionnement de la recherche ainsi que la gestion dôun 

fichier génétique et généalogique.  

Notre troisième partie sôattardera plus longuement sur les questionnements 

démographiques et sociaux qui pourraient avoir contribué à lôaccroissement de la 

fréquence des mutations données dans la population bretonne. Quelle est lôorigine de la 

mucoviscidose en Bretagne ? Des pratiques matrimoniales particulières sont-elles la cause 

de cet état de fait ? Les malades sont-ils tous cousins ? Quôen est-il de la mobilité de nos 

ancêtres ?  

 

Dôune manière générale, nous proposons de démontrer lôintérêt que des données 

historiques, matérialisées par des généalogies, peuvent apporter à la compréhension des 

processus de diffusion dôune maladie héréditaire sur une aire territoriale définie.  
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Partie I : La mucoviscidose, évolution des connaissances 
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Partant du principe quôune maladie est un fait social qui a une histoire et sôinscrit dans 

une culture, il sera fait état, dans cette première partie, de lôévolution des connaissances 

sur la mucoviscidose et notamment en Bretagne.  

Quôest-ce que la mucoviscidose ? Comment la soigne-t-on ? Qui sont les malades ? 

Existe-t-il une particularité bretonne ? 

Nous avons souhaité répondre à ces questions en prenant le parti de nous pencher sur 

lôhistoire de la maladie et des malades. Nous présenterons ainsi le sens que les acteurs ont 

donné aux premiers symptômes. Puis, nous étudierons en parallèle lôévolution des modes 

de diagnostic et celle de la prise en charge des patients. Ensuite, nous nous accorderons 

sur lôimportance des chiffres pour la connaissance, la prise en charge et la prévention de 

la maladie. Et, enfin, lôaccent sera mis sur toutes ces évolutions à une échelle plus locale.  

 

 

Chapitre I  Donner un sens 

 

I.1 Des maux aux mots 

 

La maladie et la mort ont toujours été parmi les principaux sujets de préoccupation pour 

les hommes. Les superstitions et autres croyances populaires aidaient alors à mettre des 

mots sur les maux. 

 

I.1.a La sueur salée, le premier signe clinique 

 

Dans les temps anciens, on ne savait pas ce quôétait la mucoviscidose et dans les 

populations où il y avait beaucoup dôenfants souffrant de troubles respiratoires et 

digestifs, on évoquait alors le baiser salé ou le baiser de la mort. Par expérience, on savait 

que si on embrassait son enfant et quôil avait la peau salée, côétait un très mauvais 

présage. Les proches pressentaient par tradition familiale que lôenfant risquait de mourir. 

Il existait donc une sorte de pré-connaissance et de tradition populaire sur le fait que 

lôenfant avait cette anomalie, quôil allait être malade et, à terme, décéder assez 

rapidement.  

 

Dôaprès le Dr Busch, la plus ancienne publication connue à ce jour et faisant état de la 

sueur salée date de 1606 (Busch R., 1984). Elle est lôîuvre de Juan Alonso y de Los 

Ruyzes de Fontecha (Alonso y de Los Ruyzes de Fontecha J., 1606). Dans ses Dièz 

previlegios para mujeres preñadas, nous pouvons lire : « une femme honorable dit 

quôelle connaît des ensorcelés chez lesquels on sent aussitôt sur les doigts un goût salé, 

lorsquôon leur frotte le front. » (p. 212). 

 

En Bretagne, malgré nos recherches (littérature, médecins, pédiatres, infirmières, 

secrétaires médicales, kinésithérapeutes, universitaires, prêtres, ostéopathe, secrétaires de 

mairie, bretonnants et spécialistes du breton ou de la prise en charge en Bretagne) nous 

nôavons pas trouvé dôinformations populaires, traditionnelles ni même vernaculaires sur 

les signes cliniques de la mucoviscidose.  

Dôaprès nos informateurs, il nôa jamais été question dans la population de sueur ni de 

baiser salé. 
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I.1.b Le sortilège, la première explication 

 

Le goût salé quôavait le front de certains enfants faisait spéculer sur le fait quôils étaient 

ensorcelés, ou victimes de mauvais sorts. Côest une superstition qui a traversé les siècles. 

Welsh cite un vieil adage du folklore de lôEurope du Nord (Welsh M.J. et Smith A.E., 

1996) : « malheur à lôenfant qui laisse un goût de sel lorsquôon lôembrasse sur le front. On 

lui a jeté un sort et il mourra bientôt » (p. 66). 

Le mauvais sort expliquait la destinée funeste. Cette conception primitive de la maladie 

permettait de donner du sens à la maladie dans un système de santé où la seule référence 

est lôordinaire et où la maladie représente lô« extra-ordinaire ».  

 

Selon le Dr Roland Busch, cette particularité se trouve mentionnée pour la première fois 

dans la littérature médicale, dès 1595 (Busch R., 2005). Un rapport dôautopsie rédigé par 

le professeur dôanatomie Peiter Pauw (Figure 1), à Leyde aux Pays-Bas, décrit une 

patiente chétive supposée ensorcelée et présentant un pancréas particulier. « Le 16 janvier 

1595, [é] jôai procédé à lôautopsie dôune fillette de onze ans quôon disait ensorcelée ; elle 

présentait depuis huit ans des symptômes étranges. A lôint®rieur du p®ricarde, le cîur de 

la fillette baignait dans une eau empoisonnée, dôune couleur verte comme lôeau de mer. 

Le d®c¯s avait ®t® caus® par le pancr®as, qui ®tait particuli¯rement tum®fi® [é]. En 

lôextrayant, on a pu en observer lôintérieur, dôune couleur brillante, et ayant lôaspect dôune 

masse durcie, blanche et visqueuse. La fillette était décharnée, épuisée par une fièvre 

hectique (fièvre prolongée) » (p. 29).  

 

Figure 1 : Peiter Pauw pratiquant une autopsie dans le théâtre anatomique de Leyde.  

 

 
 Source : (Modlin I.M. et Kidd M., 2003), publiée avec la permission de lôauteur. 
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En Bretagne, dans la population, la maladie, jusque dans les années 1970, a été associée à 

la tuberculose qui avait mauvaise presse. Dôapr¯s nos informateurs, on disait alors de ces 

enfants « ar re zo tub » (ceux-ci sont tuberculeux).  

Dans une famille où il y avait une enfant malade née en 1952, le voisinage nôallait plus 

laver le linge dans le lavoir commun. On craignait alors la contagion. De fait, la maladie 

restait un sujet sensible, tabou. La tendance jusquôà un temps encore proche était de 

« cacher » les anomalies physiques visibles ou invisibles à cause dôune certaine gêne, 

voire une honte et pour ne pas avoir à répondre aux questions parfois malveillantes.  

Dans lôintimité, les parents se lôexpliquaient simplement par la fatalité. Ils sôen 

remettaient alors, par lôintermédiaire du saint local, à la seule puissance connue : Dieu, 

afin de demander un mieux-être pour lôenfant malade et bien sûr quôil ait une « mort 

douce », faute de pouvoir en faire plus. On disait alors « hep kaout feiz ne côhell den 

harpañ ouzh poan hag ouzh an anken » ou encore : sans foi, personne ne peut résister au 

mal et à lôangoisse. Quand il était trop tard, on pouvait alors entendre « a re man zo 

daoned », ceux-ci sont condamnés autrement dit sous lôemprise du démon. 

Dans lôunivers de nos ancêtres, on ne mourrait que par la volonté de Dieu. 

 

P. Adam et C. Herzlich ne disent pas autre chose quand ils avancent que « la maladie 

constitue toujours un état pourvu de significations sociales : être malade ou bien-portant 

nôest pas socialement équivalent » (Adam P. et Herzlich C., 2004). La bonne santé 

sôidentifie ainsi à la norme. Or, « penser sa maladie côest déjà faire référence aux autres » 

nous disait Marc Augé (Augé M. et Herzlich C., 1983). La maladie est donc à penser dans 

sa dimension sociale et culturelle.  

 

Toutes les sociétés ont ainsi développé des modalités de réponse au malheur que constitue 

la maladie et organisé des formes de prise en charge des malades (Bourdelais P. et Faure 

O., 2004). Les épidémies du passé ont largement marqué lôimaginaire collectif. Face à 

une impuissance médicale, à la contagion, les mesures de protection ont consisté en un 

isolement des malades (Bardet J.P. et al. 1989),  

Du fait de la rareté des consultations médicales, nous étions encore dans ces 

représentations après la Deuxième Guerre mondiale en Bretagne.  

Puis, peu à peu, grâce à la prise en charge sanitaire à un niveau plus local, lôusager va 

cesser de percevoir la maladie comme un mal sur lequel il nôa pas de prise. La résignation 

va sôeffacer devant la volonté de connaître, dôagir et de nommer.  

 

I.1.c La fibrose kystique du pancréas, la première dénomination 

 

Il faudra attendre le début du XX
e
 siècle pour quôapparaissent les plus sérieuses 

observations associant maladie pulmonaire, diarrhée chronique et anomalie pancréatique 

avec plusieurs cas dans la même famille.  

 

La première description de la maladie chez un enfant décédé dôileus méconial remonte à 

1905 par le prix Nobel K. Landsteiner (Landsteiner K., 1905). Lors de lôautopsie, il décrit 

une absence de sécrétions pancréatiques. Il suggère que cette absence a pu causer 

lôépaississement du méconium. Son rapport est considéré comme le premier à soupçonner 

que les changements microscopiques dans le pancréas pourraient interférer avec la 

digestion et les sécrétions de méconium et donc entraîner une occlusion intestinale.  
 

Puis il y eut une avancée majeure vers la fin des années 1930 avec la description claire de 

la « fibrose kystique du pancréas » par Dorothy Andersen. Le 5 mai 1938, cette pédiatre 
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américaine de lôuniversité Columbia et de lôhôpital de New York, intervint lors dôune 

réunion à la Société pour la recherche pédiatrique pour présenter la maladie. A partir de 

ce moment-là, la mucoviscidose fut considérée comme une entité pathologique distincte. 

Côest en pratiquant des autopsies de nourrissons quôelle décrivit les caractéristiques 

cliniques et histologiques de la maladie, notamment lôobstruction intestinale néonatale, 

les complications respiratoires et digestives et les lésions spécifiques du pancréas.  

Bien que la première description de la mucoviscidose ait été attribuée à G. Fanconi par 

certains cliniciens européens (Fanconi G. et al., 1936), il décrit seulement deux patients et 

sa publication nôa pas entraîné une reconnaissance générale des professionnels comme 

celle de D. Andersen en 1938. 

 

Au début des années 1940, les recherches sont toujours basées sur les autopsies dôenfants. 

La fibrose kystique du pancréas est encore une maladie nouvelle et inconnue de la plupart 

des soignants.  

 

Le docteur Sydney Farber, directeur général de pathologie à lôHôpital pour enfants de 

Boston, décrit en 1943, le rôle du mucus dans la maladie. Il base ses observations non 

plus seulement sur des autopsies mais aussi sur lôexamen médical des enfants présentant 

des lésions pancréatiques. Farber postule alors que la fibrose kystique du pancréas est une 

maladie généralisée due à lôobstruction des voies respiratoires par un mucus épais. « Plus 

important que lôinfection est lôobstruction (dans les voies respiratoires) causée par le 

mucus tenace comparable de consistance au jus visqueux du pancréas »
1
 (Farber S., 

1943). Ce mucus est retrouvé lors des autopsies dans les glandes de la trachée, les 

bronches, la vésicule biliaire et les voies intestinales. Il résume ainsi son observation des 

causes de décès : « les dommages des voies respiratoires dépendent donc dans un premier 

temps de lôobstruction par un mucus épais dû à une insuffisance de lubrification de 

lôépithélium cilié et deuxièmement à une surinfection staphylococcique. »
2
 (citations 

issues et traduites de : www.cfmedicine.com/history/forties.htm, consultation le 2 mars 

2011). 

 

De maladie exclusivement pancréatique, elle devient alors une affection touchant 

lôensemble des glandes à mucus, dôoù la dénomination de « mucoviscidosis » quôil 

propose en 1944 (Farber S., 1944). 

Ce terme est constitué de deux mots : mucus, visqueux et du suffixe « ose ». Le suffixe 

« ose » renvoie à la maladie. Farber était persuadé que la maladie était due à une diffusion 

généralisée de mucus visqueux. Le terme de mucoviscidosis reste très employé dans le 

monde, et notamment en France. Les termes « cystic fibrosis » (CF) ou fibrose kystique 

sont utilisés dans les pays anglo-saxons. 

 

En Bretagne, côest le terme de fibrose kystique du pancréas qui a dôabord été utilisé. La 

maman dôune enfant malade, née en 1969, nous a appris que le médecin, pour poser le 

diagnostic, a, dans un premier temps, léché le front de sa fille. Et là, au goût salé, il a 

déclaré : « côest une fibrose kystique du pancréas ». Ce terme a prévalu pendant les 

premières années puis, au centre de soins de Roscoff, on a utilisé le terme mucoviscidose 

qui sôest imposé dans les années 1970. Avant « fibrose kystique du pancréas » et 

                                                 
1
 ñMore important than infection is the obstruction (in the airways) caused by the tenacious mucus 

comparable in consistence with the viscid pancreatic juiceò  
2
 ñthe respiratory tract damage therefore depends on primary obstruction by thick mucus, failure of proper 
lubrication of ciliated epithelium and secondary Staphylococcal infectionò  

http://www.cfmedicine.com/history/forties.htm
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« mucoviscidose », il nôy avait a priori pas dôautre appellation en Bretagne, notamment 

en breton.  

Dôaprès le docteur Runavot qui a soutenu sa thèse de doctorat de médecine sur lôÉtude de 

la fibrose kystique dans la région de Plouzévédé (Nord-Finistère) (Runavot Y., 1975), la 

mortalité infantile était si importante avant les années 1950 que ces décès dus à la 

mucoviscidose passaient inaperçus parmi les autres causes de mortalité, fréquente, chez 

les nourrissons.  

Lors des décès, on disait de ces enfants quôils étaient « eat dre uz », partis dôusure, de 

fatigue, dôune altération de lôétat général.  

La sélection naturelle sôopérait pour les bêtes comme pour les êtres humains sans que lôon 

ne puisse y faire grand-chose. Le nombre dôenfants était souvent élevé, les soins 

médicaux quasi-inexistants et les décès fréquents en bas âge. Il était, dôailleurs, courant 

quôun nouveau-né porte le prénom dôun membre de la fratrie décédé. 

Dôaprès P. Ariès, la forte mortalité infantile empêchait une attention maternelle et 

paternelle trop importante. Selon lui, « la famille remplissait une fonction : elle assurait la 

transmission de la vie, des biens et des noms ; elle ne pénétrait pas loin dans la 

sensibilité. » (Ariès P., 1960).  

 

Ainsi, au niveau de la mucoviscidose, la sueur salée a été lôun des premiers signes 

cliniques visibles de la maladie et lôépuisement général le dernier. Néanmoins, la maladie 

nôest connue et nommée que depuis moins dôun siècle. 

 

I.2 De la « gêne » aux gènes 

 

Comme le fait remarquer Catherine Rollet, dès la fin du XVIII
e
 siècle, lôÉtat ne peut plus 

se désintéresser de la mort de lôenfant. Ce dernier est un « bien national » quôil faut 

préserver car côest un futur citoyen, un futur soldat, un futur ouvrier (Rollet-Echalier C., 

1990). Tout en ajoutant que côest une « époque fondamentale aussi pour les familles qui 

ne virent plus aussi souvent les « voiles de deuil » couvrir les berceaux « désormais 

inutiles et vides ». Moins de larmes silencieuses à sécher, moins dôangoisses auprès du lit 

de lôaccouchée et autour du petit lit, du moins celles-ci changent de nature : la mort au 

tout début de la vie a désormais reculé dôun pas. » (p. 421). 

Dans ce contexte du contrôle de la mortalité infantile se développe lôusage des premiers 

carnets de santé (Rollet C., 2008), preuve quôau XIX
e
 siècle, la culture de lôécrit 

commence à remplacer le réseau oral des contrôles sociaux.  

Néanmoins, jusquôà la moitié du XX
e
 siècle, les observations cliniques de cas de 

mucoviscidose étaient rares. En effet, les nourrissons décédaient encore très rapidement, 

de fait les auscultations étaient quasi inexistantes et la maladie encore peu connue.  

 

Les dernières années ont été riches dôenseignements sur la description, les causes et la 

transmission de la maladie.  

 

I.2.a Les signes cliniques 

 

Après la Deuxième Guerre mondiale, les recherches médicales connaissent un nouvel 

essor, conséquence notamment de la découverte et de lôutilisation de la pénicilline. 

Utilisée pour soigner les blessés pendant la guerre, elle a servi après la guerre à traiter les 

infections. Grâce à elle, les nourrissons atteints de mucoviscidose vécurent un peu plus 

longtemps et les effets de la maladie purent ainsi être étudiés. On pouvait alors observer 

des enfants toussant beaucoup, fiévreux, maigres et présentant un ventre ballonné. 
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La sîur dôune malade décédée en 1959 nous a décrit sa cadette comme toussant 

beaucoup, pâle, menue, sujette aux diarrhées, avec des ongles ronds et la peau rêche. 

Cette femme a eu par la suite un enfant malade, côest alors que le diagnostic de sa sîur 

lui est apparu a posteriori évident. 

 

Au début des années 1980, dans le Finistère, la mucoviscidose nôétait pas encore connue 

de la population. Lors du décès dôune jeune fille en 1983, on a pu entendre en breton « ya, 

met gant he côhalon e oa ! ». Cette expression explique quôelle ®tait malade du cîur et 

exprime aussi grandement la fatalité. Ainsi, hormis parfois les proches renseignés par les 

médecins, rares étaient ceux qui connaissaient la réalité de la maladie. Lôentourage, quant 

à lui, parlait de droug skevent, côest-à-dire de maladie pulmonaire. 

 

En effet, dans sa forme typique, la mucoviscidose se caractérise par des atteintes 

respiratoires et digestives. Cependant, il existe une grande variabilité dans lôexpression 

clinique de la maladie. On sait, aujourdôhui, que certaines formes évoluent plus 

rapidement malgré les traitements disponibles, par opposition à dôautres, atypiques, qui se 

révèlent tardivement et se signalent par des symptômes discrets (elles sont dénommées 

formes frustres, formes frontières ou, dans un langage international, CFTR Related 

Disorders). 

 

Les premiers symptômes apparaissent, le plus souvent, rapidement après la naissance. 

Lôatteinte broncho-pulmonaire est une des caractéristiques les plus visibles de la 

mucoviscidose : elle est également lôélément primordial du pronostic et la cause la plus 

fréquente du décès.  

Le mucus, rendu trop épais notamment par une hydratation insuffisante, progresse plus 

lentement dans les poumons et se trouve alors difficile à évacuer. Lôobstruction 

progressive des petites voies respiratoires provoque une inflammation des lésions 

pulmonaires, auxquelles sôassocient des infections bronchiques et pulmonaires 

récurrentes. 

 

Ainsi, les signes respiratoires sont-ils souvent les premiers évoqués. Leur apparition, leur 

fréquence et leur intensité varient avec le stade évolutif et les épisodes de surinfections. 

Ils associent : 

 

1. des signes généraux liés à lôinfection-inflammation : fièvre, fatigue, perte 

dôappétit, retard de croissance ; 

 

2. des signes liés à lôatteinte des voies aériennes supérieures : 

- écoulement nasal plus ou moins purulent (rhinorrhée) lié à une rhinite ou 

encombrement nasal dû à la présence de polypes très évocateurs de la maladie ; 

- maux de tête et/ou écoulement purulent nasal ou pharyngé liés à lôexacerbation 

dôune sinusite chronique quasiment constante après la formation des sinus ; 

- douleur des oreilles (otalgie) ou écoulement purulent par le conduit de lôoreille lié 

à une otite ; 

 

3. des signes liés à lôatteinte des voies aériennes inférieures : 

- une toux, quasi constante, même si elle est dôintensité variable, allant de quelques 

secousses isolées à une toux quinteuse quasi permanente (la toux peut être 

également secondaire à une infection des voies aériennes supérieures) ; 
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- une expectoration, dôaspect et dôabondance variables selon le degré dôinfection-

inflammation et lôimportance des dilatations des bronches ; 

- une dyspnée, ou gêne respiratoire, survenant au fur et à mesure de lôévolution pour 

des efforts de plus en plus minimes, voire au repos ; cette dyspnée peut être 

majorée par une hyperréactivité des bronches qui se spasment, comme dans 

lôasthme, et font obstacle à lôévacuation de lôair lors de lôexpiration (dyspnée 

expiratoire) ; 

- une cyanose (coloration plus foncée des ongles et des lèvres) qui traduit avec la 

sévérité de la dyspnée lôapparition dôune insuffisance respiratoire, côest-à-dire une 

incapacité à effectuer des échanges gazeux au niveau des alvéoles pulmonaires ; 

lôanalyse des gaz du sang révèle alors une hypoxémie (diminution du taux 

dôoxygène dans le sang) et une hypercapnie (augmentation du taux de gaz 

carbonique dans le sang) ; 

- un hippocratisme digital, déformation des dernières phalanges des doigts (et des 

orteils) qui deviennent élargis avec des ongles bombés et cyanosés ; 

- des hémoptysies, saignement des bronches, qui vont dôun crachat simplement strié 

de sang à lôhémorragie massive avec son risque vital immédiat par asphyxie ; 

- un emphysème qui provoque une destruction diffuse ou localisée du tissu 

pulmonaire par de lôair trappé et sous pression ; il expose au risque de 

pneumothorax par rupture dôune bulle dôemphysème et création dôune 

communication entre les bronches et la plèvre ; le pneumothorax, surtout sôil 

récidive, est souvent un facteur pronostique péjoratif. 

 

Le mécanisme physiopathologique de cette évolution clinique est le suivant : le mucus, 

insuffisamment hydraté du fait dôun dysfonctionnement du canal chlore, ne tapisse plus 

correctement les surfaces épithéliales quôil est sensé lubrifier et protéger contre diverses 

agressions (mécaniques, toxiques, infectieuses). Épais et visqueux, il sôétale en une 

couche discontinue et dôépaisseur irrégulière. Au niveau respiratoire, ce film muqueux ne 

peut être correctement évacué, par le mouvement des cils vibratiles, des petites bronches 

distales vers les grosses bronches proximales. Il en résulte que certaines zones 

bronchiques sont à nu, directement exposées aux agressions, alors que dôautres se 

trouvent encombrées par des amas de mucus difficiles à évacuer qui sont sources 

dôobstruction au passage de lôair, dôinflammation chronique et dôinfections récurrentes. 

 

Les principaux germes qui colonisent et infectent lôarbre respiratoire sont, Haemophilus 

influenzae, Staphylococcus aureus et Pseudomonas aeruginosa. La primo-colonisation 

par ce dernier germe marque une étape importante de lôévolution de la stratégie 

thérapeutique. Celle-ci vise à lôéradication de ce germe et, en cas de re-colonisation, à 

prévenir le passage à lôinfection chronique irréversible qui vient grever le pronostic. 

Dôautres germes ayant émergé plus récemment peuvent poser de difficiles problèmes 

thérapeutiques du fait de leur résistance aux antibiotiques : Stenotrophomonas 

maltophilia, Achromobacter xylosoxidans, et surtout Burkholderia  cepacia et certaines 

mycobactéries atypiques, notamment Mycobacterium chelonae, Mycobacterium 

abscessus. 

 

Résultat du cercle vicieux - inflammation, infection, encombrement - les poumons 

deviennent fortement remaniés par des dilatations des bronches (bronchiectasies), des 

foyers de pneumonie et/ou de rétraction pulmonaire cicatricielle, des zones de rétention 

dôair. La fonction pulmonaire qui doit assurer les échanges gazeux entre lôair et le sang 

sôaltère progressivement, conséquence dôune diminution des débits dôair, de la diminution 
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de la surface dôéchanges gazeux, du déséquilibre entre les débits dôair et de sang au 

niveau de lôalvéole pulmonaire (certains territoires bien ventilés ne sont pas correctement 

perfusés et inversement).  

 

Lôinsuffisance respiratoire chronique évoluée est souvent associée à une hypertension 

artérielle pulmonaire qui peut retentir sur le fonctionnement cardiaque. En lôabsence de 

transplantation pulmonaire ou cardio-pulmonaire la mort est le plus souvent liée à une 

défaillance cardio-respiratoire. 

 

Lôatteinte du tube digestif et des glandes digestives, notamment du pancréas et du foie 

sôexprime le plus souvent rapidement après la naissance, voire dès les premiers jours. 

Côest souvent pour les parents le premier traumatisme. 

En effet, lôileus méconial est présent chez 15 à 20 % des nourrissons atteints de 

mucoviscidose. Il est dû à une déshydratation in utero du contenu de lôintestin qui 

empêche le nourrisson dôémettre sa première selle, le méconium, dans les premières vingt 

quatre heures de la vie. Il entraîne la constitution dôune masse abdominale visible par 

échographie et source dôune obstruction digestive qui impose un traitement urgent pour 

éviter la perforation intestinale et la péritonite méconiale. Le traitement est, avant tout, 

médical, les lavements évacuateurs étant le plus souvent efficaces. Il est éventuellement 

chirurgical, dans le cas contraire, permettant la levée de lôobstruction, si possible par 

propulsion manuelle sans incision de lôintestin, sinon après incision. Il permet, également, 

la vérification de lôétat intestinal en aval de lôobstruction et lôexérèse éventuelle dôun 

segment atrésié qui pérenniserait lôobstacle. Un mécanisme analogue peut conduire, au-

delà de la période néonatale, à des syndromes dôobstructions intestinales distales (SOID) 

relevant dôun même principe : traitement avant tout médical pour éviter une intervention 

chirurgicale intempestive. 

 

Lôinsuffisance pancréatique exocrine concerne 85 à 90 % des patients. Elle est, le plus 

souvent, présente à la naissance mais peut apparaître ou se compléter au cours de 

lôévolution, même tardivement. Lôobstruction des canaux empêche le pancréas de 

déverser en quantité suffisante dans lôintestin les enzymes indispensables à une bonne 

assimilation des graisses. Il en résulte des selles volumineuses, pâteuses, nauséabondes et 

des diarrhées chroniques. Du fait de la malabsorption des aliments, les patients sont 

carencés en vitamines liposolubles (A, D, E et K) et en oligo-éléments (fer, zinc, 

sélénium, ...), ainsi quôen acides gras essentiels. Sans des apports extérieurs, ces carences 

peuvent entraîner un retard staturo-pondéral chez le nourrisson. 

Les malades dits « suffisants pancréatiques » représentent donc une minorité (10 à 

15 %) : ils sont exposés au risque dôépisodes récurrents de pancréatite aiguë qui ne 

surviennent logiquement que chez les patients dont le pancréas exocrine nôest pas encore 

totalement détruit. 

La fibrose et les kystes développés dans le pancréas exocrine peuvent conduire à une 

destruction du pancréas endocrine (qui sécrète les hormones : insuline et glucagon).  

 

Environ 10 % des cas de mucoviscidose, tous âges confondus, se compliquent dôun 

diabète, tandis que près de 30 % des patients présentent une intolérance au glucose. Le 

diabète touche un tiers des patients après 20 ans, et la moitié après 30 ans. Il peut retentir 

gravement sur lôévolution de la maladie sôil nôest pas traité précocement. Pour cette 

raison, sa recherche annuelle est systématique au-delà de 10 ans. 

 

Les atteintes de lôappareil reproducteur sont également très fréquentes. 
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Plus de 95 % des patients masculins sont spontanément stériles, en raison dôune 

azoospermie obstructive par absence bilatérale des canaux déférents (ABCD) qui 

transportent les spermatozoïdes des testicules vers les vésicules séminales. Ces patients 

peuvent cependant engendrer une descendance, dôune part, parce que la fonction 

testiculaire endocrine est préservée permettant une activité sexuelle normale (la 

testostérone est normalement sécrétée), dôautre part, du fait du recours possible, après 

réflexion du couple, à une technique de procréation médicalement assistée (PMA) : lôICSI 

(intra-cytoplasmic sperm injection) qui permet le prélèvement chirurgical de 

spermatozoïdes fonctionnels au niveau du testicule, suivi de leur insémination chez la 

partenaire. 

Les femmes peuvent avoir une fertilité diminuée en raison dôune glaire cervicale épaisse 

et visqueuse, ou dôun état de dénutrition lié à lôévolution de la maladie. Néanmoins, avec 

lôamélioration de la qualité et de lôespérance de vie des malades, les grossesses sont de 

plus en plus nombreuses.  

Ainsi il  naît, aujourdôhui, des enfants de femmes ou dôhommes atteints de mucoviscidose.  

 

Les malades atteints de mucoviscidose présentent des pertes excessives de sels de chlore 

et de sodium, dôoù le « goût salé » de la peau des enfants, signe de la mucoviscidose. Le 

mauvais fonctionnement de la protéine CFTR entraîne une concentration élevée en 

chlorure, de sodium dans la sueur. Les pertes sont particulièrement importantes en cas de 

forte chaleur, de fièvre, dôactivité physique intense, de diarrhée, de vomissements ; elles 

peuvent entraîner un état de déshydratation particulière, dite hyponatrémique, 

éventuellement sévère voire mortel communément dénommé « coup de chaleur ». Les 

recommandations et lôéducation thérapeutique des patients et des parents ont permis de 

diminuer considérablement sa fréquence et sa mortalité. 

 

Les atteintes hépatiques concernent environ 5 % des patients, elles apparaissent 

secondairement, contrairement au diabète, le plus souvent dès lôenfance Elles évoluent 

généralement vers une cirrhose biliaire secondaire avec hypertension portale, source de 

varices îsophagiennes dont la rupture peut provoquer une h®morragie digestive qui peut 

sôextérioriser par des vomissements de sang (hématémèse) ou lôémission de selles 

colorées en noir par le sang (méléna). 

 

Depuis peu, on sait aussi quôil existe des cellules ¨ mucus dans la couche conjonctive de 

l'îil (Turner H.C. et al., 2002).  

 

Lôaugmentation de la durée de vie sôest accompagnée dôune augmentation de la fréquence 

de certaines complications : 

- une insuffisance de minéralisation osseuse, voire une ostéoporose, est présente 

chez près de 40 % des patients adultes ; 

- la cholélithiase (calculs biliaires) est une complication présente chez 5 à 10 % des 

adolescents et adultes ; 

- des sécheresses oculaires. 

 

La maladie touche donc de nombreux organes (Figure 2) ; mais les atteintes respiratoires 

sont prédominantes et représentent lôessentiel de la morbidité. La forme clinique la plus 

fréquente associe troubles respiratoires, troubles digestifs et troubles de la croissance 

staturo-pondérale. 
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Figure 2 : Organes atteints par la mucoviscidose 

 

 
     Source : (Welsh M.J. et Smith A.E., 1996) 
 

La maladie chronique sôexprime souvent dès la petite enfance mais évolue 

progressivement. 

 

I.2.b Le caractère héréditaire de la maladie 

 

Depuis longtemps, nous savons que le monde vivant présente une grande variabilité et 

que les caractères des parents peuvent être transmis à leurs descendants. Mais le support 

de cette hérédité a mis beaucoup de temps à être étudié puis établi.  

 

Mendel est considéré comme étant le père de la génétique moderne. Ce moine et botaniste 

tchèque avait, dès 1865, proposé une explication nouvelle de la transmission des 

caractères. Basant ses expériences sur les petits pois, il parvient à mettre en évidence la 

transmission « dôéléments hérités » de chaque parent. Il découvre que côest la 

combinaison de ces éléments qui détermine lôaspect de la plante. Mais il nôest, pour 

lôheure, aucunement fait mention de leur nature.  

 

En 1944, Fanconi et al. ont dressé les arbres généalogiques de 25 enfants atteints de la 

fibrose kystique du pancréas (Fanconi G. et Botsztejn A., 1944). Les résultats nôont pas 

été concluants puisquôils ont considéré que la transmission récessive de la maladie était 

peu probable car ils nôont rencontré que trois cas de consanguinité et la proportion des 
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fratries atteintes leur est apparue trop élevée. Ils ont alors avancé lôhypothèse dôun facteur 

intra-utérin toxique.  

 

Andersen et Hodges ont été les premiers, en 1946, à identifier correctement le mode 

mendélien de transmission de la maladie (Andersen D.H. et Hodges R.C., 1946). Ils ont 

mené une enquête sur les familles de 47 de leurs patients et 56 cas issus de la littérature. 

De cette recherche, ils concluent que lôincidence familiale indique un caractère héréditaire 

et un mode de transmission récessif. Mais, à leur avis, lôexpression de la maladie 

nécessite lôintervention de plusieurs facteurs. En effet, Andersen continue de croire que 

lôinfection pulmonaire est due à une carence nutritionnelle. Néanmoins, il sôagit de la 

première déclaration claire, soutenue par des preuves cliniques, que la maladie se 

transmet héréditairement selon les lois de Mendel.  

 

Quarante années seront alors nécessaires pour aboutir à la découverte du gène. Au début 

des années 1980, les scientifiques ne savaient rien sur le gène responsable de la 

mucoviscidose. Lôabsence dôindice en faveur de lôune ou lôautre des 22 paires de 

chromosomes non sexuels a imposé un balayage systématique de la cartographie du 

génome. Une première étape est franchie, en 1985, avec lôidentification des marqueurs 

polymorphes RFLP (restriction fragment length polymorphism), aussi appelés haplotypes 

ou microsatellites, sur le chromosome 7, grâce aux polymorphismes associés au locus du 

gène (Tsui L.C et al., 1985).  

La même année, Tsui et al., suite à des études menées sur des souris hybrides, localisent 

le gène sur le bras long du chromosome 7. 

 

Il est aujourdôhui avéré que la mucoviscidose se transmet sur le mode de transmission 

autosomique récessif (Figure 3). Le gène défectueux nôétant pas situé sur un chromosome 

sexuel, la maladie touche indifféremment hommes et femmes. Pour être malade, un 

individu doit recevoir deux copies du gène délétère. Une personne qui en possède un 

unique exemplaire nôest pas malade, elle est dite hétérozygote, conductrice ou porteuse 

saine.  

 

Figure 3 : Mode de transmission autosomique récessif 

 

 
  Source : www.planetegene.com 
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Chez un couple de porteurs sains, la probabilité dôavoir un enfant malade est de 1 sur 4 à 

chaque conception. 

 

I.2.c La découverte du gène 

 

Le 24 août 1989 est une date importante dans lôhistoire de la mucoviscidose. Le docteur 

Lap-Chee Tsui, de lôhôpital des Enfants malades de Toronto (Canada), accompagné de 

ses deux collègues, le Dr John Riordan, et le Dr Francis Collins, de lôuniversité du 

Michigan (États-Unis), annonçait, lors dôune conférence de presse à Toronto, que le gène 

responsable de la mucoviscidose avait été identifié, séquencé et cloné (Rommens J.M. et 

al., 1989) (Riordan J.R. et al., 1989). Lôéquipe brestoise du professeur Férec arrivera aux 

mêmes conclusions quelques semaines plus tard. 

 

Lôanomalie génétique à lôorigine de la maladie est une mutation dôun gène située sur le 

bras long du chromosome 7 (Figure 4). Ce gène nommé Cystic Fibrosis (CF) code pour la 

synthèse dôune protéine appelée Cystic Fibrosis Transmenbrane Conductance Regulator, 

côest-à-dire « régulateur de la conductance transmembranaire dans la mucoviscidose » 

(CFTR). 

Sous sa forme normale, cette protéine régule les passages dôeau et dôions chlorure à 

travers les membranes épithéliales, notamment digestives et respiratoires. 

Sous sa forme mutée, lorsquôelle est transmise par les deux parents, elle provoque des 

dysfonctionnements qui, bien quôhétérogènes, ont été réunis sous le nom de 

mucoviscidose. 

 

Figure 4 : Représentation du chromosome 7 

 

 
     Source : www.magnard.fr 
 

Une mutation est lôaltération dôun gène. On connaît actuellement 1 887 mutations (Tsui 

L.C. Cystic fibrosis mutation database. Consultation le 5 août 2011 : 

www.genet.sickkids.on.ca) sur le gène CFTR codant pour la protéine CFTR, responsables 

de la mucoviscidose.  

 

Un patient atteint de mucoviscidose peut être homozygote (porteur de la même mutation 

CFTR sur les deux allèles du gène CFTR) ou hétérozygote composite (porteur de deux 

mutations CFTR différentes). Dans le langage courant, on utilise le terme homozygote 

pour les malades et hétérozygote pour les porteurs sains. Le spectre de distribution des 
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mutations dans ce gène est très particulier puisquôune seule mutation, la délétion 

F508del
3
, est observée très fréquemment. On la retrouve dans environ 70 % des cas de 

mucoviscidose dans le monde et dans presque la moitié des cas à lôétat homozygote. 

On rencontre, à côté de cette mutation majoritaire, toute une pléiade de mutations qui ne 

sont présentes quôen quelques exemplaires, voire en un seul exemplaire, à travers le 

monde. Le Consortium International dôÉtude des Mutations du Gène de la Mucoviscidose 

révèle que seulement cinq anomalies ont une fréquence qui dépasse le seuil de 1 % : 

F508del (70 %), G542X (2,4 %), G551D (4 %), N1303K (1,3 %) et W1282X (1,2 %).  

Selon ce consortium international, 19 autres mutations ont une fréquence comprise entre 

0,1 et 1 % des chromosomes mondiaux et ne se retrouvent que dans des aires 

géographiques restreintes ou chez des populations ethniques spécifiques. On peut citer la 

mutation 621+1G>T des Canadiens-Français, la mutation 1078delT des populations 

celtes de Bretagne et la Y122X à lôIle de la Réunion ou la 394delT présente en Finlande. 

 

Les mutations rares ont une fréquence inférieure à 0,1 % et constituent la quasi-totalité 

des mutations. Certaines se retrouvent dans de très petites populations, voire même chez 

quelques individus uniquement. 

 

Ainsi, la fréquence des mutations CFTR peut varier considérablement dôun groupe 

ethnique ou géographique à lôautre. On notera, par exemple, que la mutation majoritaire 

(F508del) présente un gradient décroissant nord/sud : elle est particulièrement fréquente 

en Grande-Bretagne, au Danemark (82,7 %) ainsi quôen Bretagne ; alors quôen Espagne et 

en Italie, elle nôest identifiée que sur 50 % des chromosomes (Estivill X. et al., 1997).  

La France, de par sa situation à mi-chemin entre lôEurope du Nord et lôEurope du Sud, a 

une position intermédiaire dans ce gradient (Des Georges M. et al., 1998). La fréquence 

de cette mutation y est dôenviron 70 %, avec des variations régionales allant de 61 % dans 

la région Languedoc-Roussillon à 80 % en Bretagne occidentale. Par ailleurs, cette 

mutation nôest associée quôà 30 % des allèles mutés dans les populations juives 

ashkénazes (Abeliovich D. et al., 1992). 

 

La catégorisation des mutations se fait selon deux variables : le type dôanomalie 

moléculaire et la conséquence de la mutation sur le fonctionnement de la protéine CFTR 

(les classes). 

 

Les mutations se répartissent en quatre groupes : 

 

- Les mutations faux-sens entraînent un échange dôacide aminé par un autre et 

représentent 45 % des mutations ; pour exemples, sur le gène qui compte 1 480 

acides aminés : 

o la mutation G551D, correspond au remplacement dôune molécule de 

glycocolle (G) en position 551 par une molécule dôacide aspartique (D) ; 

o la mutation F311L au remplacement dôune phénylalaline (F) en position 311 

par une leucine (L). 

 

- Les mutations non-sens ou codon-stop (18 % des mutations) induisent un arrêt 

prématuré de la lecture de la protéine ; pour exemples : 

                                                 
3
 Dans un souci de lisibilité nous utiliserons la nomenclature usuelle du gène CFTR plutôt que la 

nomenclature internationale recommandée par le Human Genome Variation Society 

http://www.hgvs.org/mutnomen
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o la mutation G542X implique un arrêt du codage, en position 542, un codon 

stop (X) remplaçant celui qui code pour un glycocolle ; 

o la mutation E60X illustre une interruption de la protéine en position 60 par 

substitution du codon correspondant à la glutamine (E) par un codon-stop. 

 

- Les mutations dôinsertion ou de délétion provoquent un déplacement du cadre de 

lecture ; elles correspondent à 23 % des accidents sur le gène ; pour exemples : 

o la mutation F508del traduit la délétion (del) dôune phénylalanine (F) en 

position 508 ; 

o la mutation 1078delT, celle de la thymine (T) en position 1078 ; 

o a contrario, la mutation 435insA implique lôajout dôune base dôadénine (A) 

en position 435 et la mutation 1461ins4 à lôinsertion de quatre bases, adénine, 

glutamine, adénine, thymine (AGAT) en position 1461. 

 

- Les mutations dôépissage sont situées dans les introns du gène ; elles résultent 

dôune erreur dans la coupure des exons et des introns lors de la conversion de 

lôADN (Acide désoxyribonucléique) en ARN-messager ; ce dernier engendrera 

des défauts dans la protéine ; les mutations dôépissage ne représentent que 14 % 

des cas ; il sôagit, notamment, des mutations 1717-1-G>A et 4005+1G>A. 

 

Les premières mutations identifiées ont été distribuées en cinq classes, en fonction de leur 

mode dôaction sur le fonctionnement de la protéine CFTR : 

 

- Classe I : ces mutations ont pour conséquence dôempêcher ou de stopper la 

production de la protéine CFTR ; il sôagit de mutations dues à une interruption de 

lecture ou à un défaut dôépissage (G542X, 3905insT, 621+G>T, W1282X, 1717-

IG>A, é) ; elles représentent environ 50 % des mutations. 

 

- Classe II : elles entraînent une maturation cellulaire incomplète de la protéine qui 

est détruite dans le cytoplasme ; la mutation typique de cette classe est la 

F508del ; on y trouve également les mutations I507del, N1303K et S549R. 

 

- Classe III : ces mutations nôempêchent pas la synthèse ni la migration à la 

membrane cellulaire de la protéine CFTR qui fait fonction de canal chlore mais se 

traduisent par une restriction (G551S, G1244E) ou une absence (G551D) de son 

activité. 

 

- Classe IV : elles altèrent la circulation des ions chlorure en diminuant la durée 

dôouverture du canal ou en modifiant la sélectivité (R117H, R334W et R347P) ; 

elles se situent sur les exons qui codent pour les domaines transmembranaires. 

 

- Classe V : elle a été rajoutée, par la suite, pour les mutations diminuant le niveau 

dôexpression de la protéine CFTR ; elle correspond à des mutations qui diminuent 

le nombre de canaux CFTR normaux présents à la membrane apicale ; cette classe 

correspond aux mutations 1811+1.6kbA>G, 3849+10kbC>T, IVS8-5T. 

 

- Classe VI : une sixième classe a été proposée ; elle inclut les mutations qui 

diminuent la stabilité de la protéine ; il sôagit des mutations Q1412X, 4326delCT 

et 4279insA. 
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Le schéma de la figure 5 présente ces six classes de mutations et leurs conséquences sur 

le fonctionnement de la protéine CFTR. 

 

Figure 5 : Représentation des différentes classes de mutations 

 

 
  Source : www.svt.enligne.free.fr/spip.php?article42, consulté le 10 janvier 2011 

 

Certaines mutations peuvent appartenir à deux catégories et la situation peut, également, 

se compliquer lorsque deux mutations sont portées par le même haplotype. 

 

La diversité des formes cliniques de la mucoviscidose permet de sôinterroger sur les 

corrélations génotype/phénotype (Badet F. et al., 2004). Le phénotype (la 

symptomatologie) dépend de différents facteurs : les contraintes génétiques liées au gène 

CFTR, les gènes modificateurs qui peuvent agir, au niveau de lôexpression, dans un sens 

favorable ou défavorable ainsi que des facteurs environnementaux.  

On observe, en effet, des formes sévères associant, dès lôenfance, manifestations 

respiratoires et insuffisance pancréatique, et, à lôopposé, des formes frustres découvertes 

plus tardivement, voire à lôâge adulte.  

 

Lôexistence de phénotypes différents de la maladie serait en partie liée à la nature des 

mutations présentes sur le gène CFTR. La relation entre génotype et phénotype est 

cependant complexe : dôune part, la diversité des mutations ne répond quôen partie à celle 

des phénotypes et, dôautre part, le mécanisme de perte de fonction CFTR de nombreuses 

mutations nôest pas connu, ce qui ne permet pas de les classer. De plus, certaines 

mutations peuvent exercer plus dôun effet et donc appartenir à plusieurs classes. 

Des études épidémiologiques (Kerem E. et al., 1990) (Ferrari M. et Cremonesi L., 1996) 

et lôétude du cystic fibrosis genotype-phenotype consortium (The Cystic Fibrosis 

Genotype-Phenotype Consortium, 1993) ont mis en évidence une corrélation 

génotype/phénotype sur la fonction pancréatique. Ainsi : 

- les formes avec insuffisance pancréatique sont le plus souvent associées à la 

présence, sous forme homozygote ou hétérozygote composite, de mutations de 

http://www.svt.enligne.free.fr/spip.php?article42
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classe I (G542X par exemple), II (F508del par exemple) ou III (G551D par 

exemple) ; 

- alors que les formes avec suffisance pancréatique sont le plus souvent liées à la 

présence dans le génotype dôune mutation de classe IV (R117H par exemple), V 

ou VI. La présence en un seul exemplaire dôune mutation de cette classe 

détermine, en effet, le phénotype en induisant la synthèse, la migration à la 

membrane et un fonctionnement au moins partiel de la protéine CFTR 

fonctionnant comme un canal chlore. 

 

Même si les formes avec insuffisance pancréatique correspondent le plus souvent à un 

phénotype sévère et celles avec suffisance pancréatique à un phénotype modéré, voire 

longtemps asymptomatique, la corrélation entre le génotype et le phénotype pulmonaire 

reste plus relative, laissant suggérer que lôexpression clinique de la maladie serait 

influencée par dôautres facteurs sans que les mécanismes en soient bien connus : gènes 

modificateurs, traitement, environnement (The Cystic Fibrosis Genotype-Phenotype 

Consortium, 1993). 

 

Aujourdôhui, ces corrélations restent très difficiles à établir, comme le signale 

Duguépéroux et al. (Duguépéroux I. et de Braekeleer M., 2005) en raison, dôune part, de 

la rareté de la plupart des anomalies et par conséquent de la petite taille des séries 

étudiées ; et, dôautre part, en raison de la diversité des symptômes observés chez des 

patients portant le même génotype, même au sein des fratries. Ceci laisse entrevoir que le 

génotype du locus CFTR ne pourrait expliquer seul le phénotype et que dôautres facteurs, 

environnementaux et génétiques, jouent un rôle important dans lôexpression de la 

maladie. Il reste donc difficile, face à un génotype déterminé, de prédire le phénotype, ce 

qui rend parfois délicat le conseil génétique.  

 

Ainsi, la caractérisation génotypique des patients nôa que peu dôincidence sur les 

traitements proposés, ceux-ci étant encore essentiellement ciblés sur les conséquences 

cliniques de la maladie. La relation phénotype/génotype fait toujours lôobjet de très 

nombreuses recherches et les définitions de la mucoviscidose et des autres pathologies de 

la protéine CFTR seront, probablement, amenées à évoluer en fonction des nouvelles 

connaissances.  

 

Lôétude fonctionnelle des mutations du gène CFTR permet dôappréhender les mécanismes 

cellulaires conduisant à la maturation et à lôexpression de la protéine CFTR sur la 

membrane des cellules. La compréhension de ces mécanismes constitue une étape clé 

dans la recherche dôapproches thérapeutiques. 

En effet, les conséquences de la découverte du gène sont nombreuses : conseiller les 

parents qui ont un enfant malade et qui en veulent dôautres après réflexion sur le sens de 

la vie, dépister la famille qui le souhaite, améliorer lôinformation des familles à risque et 

peut-être, un jour, mettre en place une thérapie génique efficace.  

 

 

Au terme de ce chapitre, on a pu mettre en évidence les progrès considérables réalisés au 

cours du siècle dernier. On est passé dôune méconnaissance de la maladie, qui nôétait 

même pas nommée, à une connaissance de son mécanisme physiopathologique cellulaire, 

voire moléculaire. Tous ces progrès ont permis de faire émerger la naissance dôune 

population de malades et de mettre en place toute une organisation afin de mieux les 

prendre en charge et les soigner.  
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Chapitre II  Soigner 

 

II.1   Modes de diagnostic 

 

Aujourdôhui, le diagnostic de la mucoviscidose peut être posé à plusieurs étapes de la vie 

grâce à différentes méthodes. 

 

II.1.a Le diagnostic postnatal sur symptômes dôappel 

 

En 1948, une vague de fortes chaleurs touche lôÉtat de New York aux États-Unis et 

provoque lôhospitalisation dôenfants mucoviscidosiques pour déshydratation aiguë et 

perte excessive de sel. Ce regroupement exceptionnel dôenfants malades amène le docteur 

Paul di SantôAgnese à décrire les anomalies électrolytiques dans la sueur des malades 

(augmentation importante du chlore et du sodium). Cette démarche lui permet de mettre 

au point le premier mode de diagnostic de la maladie : le test de la sueur (Di SantôAgnese 

P.A. et al., 1953). Jusquôalors le diagnostic ne pouvait être fait que devant la combinaison 

de signes cliniques et de symptômes évocateurs dôinsuffisance pancréatique et de 

malabsorption intestinale.  

 

Le test de la sueur devint et reste jusquôà ce jour le test de référence pour établir ou 

confirmer le diagnostic, en dehors de lôanalyse génétique qui ne fut disponible que bien 

plus tard. Il consiste à mesurer le taux dôions chlorure Cl- et/ou sodium Na+ présents dans 

la sueur. Chez les patients atteints de mucoviscidose, la concentration en sel est de 2 à 5 

fois supérieure à la normale. Son interprétation est simple, puisquôune variation des 

électrolytes (> à 60 mmol/L de Cl- chez lôenfant et à 70 mmol/L chez lôadulte) est très 

évocatrice de la maladie. A contrario, un résultat inférieur à 40 mmol/L élimine 

quasiment la possibilité dôatteinte de la mucoviscidose. Notons toutefois quôune très 

faible proportion de malades présente un test de la sueur limite. Chez lôenfant, le résultat 

nôest interprétable quôà partir de la sixième semaine.  

 

Dôaprès Étienne Roué, médecin généraliste à Cléder à partir de 1964, le diagnostic se 

basait, dans un premier temps, sur lôexamen clinique : beaucoup de selles, une toux 

importante et une prise de poids faible. A partir de ces observations, un test de la sueur 

était proposé. Sôil sôavérait positif, lôenfant était alors pris en charge par le centre de soin 

de Roscoff. 

Néanmoins, les jeunes malades, pour qui un diagnostic a été posé tardivement, se 

démarquaient par une pâleur inhabituelle, une petite taille et une maigreur prononcée 

ainsi que des problèmes bronchiques. Mais on disait, généralement, que côétaient des 

enfants fragiles.  

 

Les premiers diagnostics ont donc été basés sur les signes cliniques, puis sur le test de la 

sueur et, enfin, ils sont confirmés par des recherches génétiques. Par la suite est intervenu 

le dépistage néonatal. 

 

II.1.b Le diagnostic après dépistage néonatal 

 

Depuis 2002, un dépistage est effectué en France chez tous les nouveau-nés. La France 

est ainsi devenue le premier pays au monde à effectuer ce dépistage sur lôensemble de son 

territoire. Lôorganisation a été confiée, par le ministère de la Santé, à lôAssociation 

française de dépistage et de prévention des handicaps de lôenfant (AFDPHE). Il est 
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réalisé, après lôaccord signé des parents, à partir dôune goutte de sang prélevée sur le bébé 

au troisième jour (Figure 6), en même temps que les dépistages systématiques plus 

anciens (phénylcétonurie, hypothyroïdie, hyperplasie des surrénales et drépanocytose).  

 

Figure 6 : Exemple de buvard sur lequel sont déposées les gouttes de sang permettant de 

dépister la mucoviscidose 

 
 

 

 

 

 
 Source : (Scotet V., 2001) 

 

La technique de dépistage fait appel au dosage du trypsinogène immuno-réactif (TIR) et à 

la recherche des mutations CFTR. Le TIR est une protéine dont la présence est plus 

abondante en cas dôanomalie pancr®atique pendant la vie fîtale et les premiers mois de 

vie. Son dosage permet de repérer de 95 à 98 % des nouveau-nés atteints de 

mucoviscidose ; toutefois, la spécificité insuffisante du dosage du TIR (il sélectionne 

également des enfants qui ne sont pas, dans les faits, atteints par la mucoviscidose) 

impose le couplage avec une analyse moléculaire. 

 

Après recherche des principales mutations CFTR (F508del et une trentaine dôautres), trois 

cas de figure peuvent se présenter : 

- deux mutations sont identifiées. Le nouveau-né et ses parents sont convoqués dans 

un centre de ressources et de compétences de la mucoviscidose (CRCM) pour une 

confirmation du diagnostic reposant sur lôévaluation clinique et un test de la sueur 

positif, ainsi que pour la mise en place du traitement et du suivi ; 

- une seule mutation est identifiée (le risque est dôenviron 15 % quôune deuxième 

mutation ne soit pas identifiée). Le test de la sueur doit être réalisé dans un centre 

spécialisé. Si le test est positif, lôenfant est pris en charge comme ceux du groupe 

précédent. Si le test se révèle négatif, lôinformation sur le statut de porteur sain du 

nouveau-né sera donnée aux parents lors dôune consultation de conseil génétique ; 

- le TIR est élevé et aucune mutation nôest retrouvée. Le risque que lôenfant soit 

atteint de la mucoviscidose est, en ce cas, inférieur à 1 %. Un contrôle dôun 

prélèvement sur buvard à 21 jours de vie est cependant effectué. La persistance 

dôun TIR élevé à J21 amènera à une consultation dans un centre spécialisé pour 

évaluation complémentaire (test sudoral). 
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Le dépistage systématique de la mucoviscidose vise à ce que chaque enfant, pour lequel 

le diagnostic est confirmé, bénéficie dôune prise en charge immédiate dans un centre 

spécialisé selon un protocole de soins national. En effet, ce dispositif permet une prise en 

charge précoce, une prévention des aggravations et lôaccompagnement de lôenfant et des 

parents dans la découverte de la maladie. 

Ainsi, on peut dire, en paraphrasant I. Baszanger, quôà partir dôun dépistage néonatal 

positif, pour les soignants « lôobjectif nôest plus de traiter au sens de guérir mais de gérer 

la maladie » (Baszanger I., 1986).  

 

Néanmoins, la généralisation de cette forme de dépistage suscite encore bon nombre de 

questions (Roussey M. et Munck A., 2009). En effet, « ce processus a cela dôexceptionnel 

quôil revient, par un dévoilement plus ou moins progressif et plus ou moins long dôune 

anomalie génétique, à faire entrer un nourrisson asymptomatique dans le statut de « bien 

portant suspect », à énoncer la maladie à sa famille, quand bien même le traitement 

curatif est inexistant » (Langeard C. et al., 2011). 

De plus, la mucoviscidose a un statut ambigu car côest à la fois une maladie grave et pour 

laquelle lôespérance de vie progresse. 

Par ailleurs, les modes dôexpression de la maladie sont très hétérogènes. En effet, suite au 

dépistage néonatal, des corrélations ont pu être mises en place entre les mutations du gène 

CFTR et la fonction du canal Cl- et donc lôexpression de la maladie chez les patients. Les 

médecins se sont rendu compte que la maladie sôexprimait différemment chez chaque 

patient en fonction, notamment, des mutations. De fait, il se pose, encore une fois, une 

question de vocabulaire et de définition de la maladie. Dôaprès les praticiens, il ne 

faudrait pas parler de la mucoviscidose mais des mucoviscidoses. 

 

Cependant, le dépistage néonatal permet de révéler le statut génétique des parents de 

lôenfant dépisté et dôenvisager un diagnostic prénatal pour la grossesse suivante. 

 

II.1.c Le diagnostic prénatal 

 

Le diagnostic prénatal est proposé aux couples lors dôune consultation de conseil 

génétique. Ce sont des couples pour lesquels il existe un antécédent de la maladie (enfants 

ou apparentés) ou des suspicions suite à une échographie.  

Au cours de la consultation, le généticien va les informer sur les caractéristiques cliniques 

de la maladie (sévérité, pronostic), sur les modalités de prise en charge thérapeutique et 

sur la possibilité dôun diagnostic anténatal et dôune interruption médicale de grossesse en 

cas de résultat positif.  

 

Le diagnostic prénatal a été initialisé dans le début des années 1980 par lôanalyse des 

enzymes intestinales du liquide amniotique. Grâce à la localisation de marqueurs puis du 

gène CFTR en 1985 il a été possible dôidentifier chez chacun des parents le chromosome 

porteur de lôallèle délétère.  

Les anomalies du gène d®tect®es chez les parents sont recherch®es chez le fîtus, ¨ partir 

de prélèvement de villosités choriales lors dôune biopsie du trophoblaste, réalisée à la 

dixième semaine dôaménorrhée, ou à défaut, à partir du liquide amniotique à 16 - 17 

semaines dôaménorrhée. Le risque de fausse couche est dôenviron 0,5 - 1 % pour 

lôamniocentèse et de 3 % pour le prélèvement de trophoblaste (Body G. et al., 2001). 

Depuis que le diagnostic prénatal est instauré, on rencontre moins de fratries de 2, 3, 4 

jusquôà 6 enfants atteints. Les couples à risque envisagent aussi différemment les 

grossesses éventuelles à venir. 
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Par ailleurs, le diagnostic peut être suspecté in utero chez des couples sans antécédent 

familial de mucoviscidose. La production excessive de mucus entraîne, en effet, des 

phénomènes dôobstruction intestinale qui peuvent se manifester pendant la vie fîtale. 

Cette obstruction se traduit par une masse échogène qui est visible à lôexamen 

échographique réalisé pendant la grossesse (Figure 7). Ce signe dôappel doit faire évoquer 

la mucoviscidose et conduit à la réalisation dôune analyse moléculaire du gène CFTR. 

Dans ce cas, les principales mutations retrouvées dans la région sont recherchées chez les 

deux parents ou, directement, à partir dôun prélèvement de liquide amniotique.  

En Bretagne, entre 1992 et 2007, 10,7 % des cas de mucoviscidose diagnostiqués lôont été 

lors de ces échographies de suivi de grossesse (Scotet V. et al., 2010). 

 

Figure 7 : Échographie dôun intestin hyper-échogène à 32 semaines dôaménorrhée 

 

 
Source : Dr Le Guern, échographe référente pour la mucoviscidose en Finistère et Côtes dôArmor, 03/2011 
 

Si le fîtus est atteint de mucoviscidose, une interruption m®dicale de grossesse (IMG) 

peut être envisagée. Pour les 22 fîtus rep®r®s, en Bretagne, entre 1992 et 2007, comme 

étant porteurs de mucoviscidose, 18 couples ont choisi une IMG (Scotet V. et al., 2010). 

Pour les grossesses à venir, un diagnostic pré-implantatoire (DPI) peut être évoqué. 

 

Le DPI est autorisé en France par la loi de bioéthique de 1994, mais il nôest praticable que 

depuis le décret dôapplication du 24 mars 1998. Seuls, trois centres en France sont 

habilités à réaliser un tel diagnostic (Montpellier, Strasbourg, Paris). Le DPI permet de 

vérifier si un embryon est atteint dôune maladie génétique avant son implantation dans 

lôutérus lors dôune procédure de fécondation in vitro. Dans le cadre de la mucoviscidose, 

il consiste à rechercher la présence de mutations CFTR chez les embryons obtenus in 

vitro ; seuls les embryons sains sont réimplantés dans lôutérus de la mère.  

Le DPI peut être proposé, lors dôune consultation de conseil génétique, aux couples 

présentant une hypofertilité et un besoin de diagnostic génétique, ainsi quôaux couples 

normalement féconds, qui justifient dôun diagnostic anténatal mais ne désirent pas 

prendre le risque de subir une éventuelle interruption médicale de grossesse. La majorité 

des couples à risque est, à lôheure actuelle, en demande dôun DPI (Scotet V. et al., 2008).  
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Le dépistage des porteurs sains a été testé (Férec C. et al., 1993) dans le nord-Finistère en 

1990. Lôéquipe du professeur Férec avait envisagé les différents moments où ce test 

pouvait être réalisé : à la naissance, vers lôâge de 18-20 ans dans les écoles ou les 

universités, au cours dôun bilan prénuptial, au moment de la déclaration de grossesse.  

Une étude pilote a commencé, avec le concours des médecins généralistes du nord du 

département, lors du bilan prénuptial. Sur la base du volontariat, et dans le cadre de la 

consultation médicale, il était proposé aux jeunes couples de déposer une goutte de sang 

sur un papier buvard. Cependant, la diminution du nombre de mariages et des problèmes 

de méthode liés à la communication et à lôorganisation ont eu raison de ce programme. 

A ce jour, et en dehors de toute considération éthique, le dépistage des porteurs sains reste 

pourtant le seul moyen de prévention efficace.  

 

Actuellement, en France, le diagnostic de la mucoviscidose chez lôadulte est le résultat de 

la combinaison de symptômes dôappel (Figure 8), tels que bronchites à répétition, selles 

abondantes, hypofertilité, retard staturo-pondéral, dôantécédent familial, dôun test de la 

sueur positif et de lôidentification des mutations du gène CFTR.  
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Figure 8 : Modes dôentrée dans le statut de malade 
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II.2   Traitements et prise en charge 

 

Les troubles digestifs sont aujourdôhui bien maîtrisés. Lôatteinte pulmonaire représente 

lôaspect le plus délicat du traitement de la mucoviscidose car elle met en jeu le pronostic 

vital. 

 

II.2.a Les traitements de base 

 

Le désencombrement bronchique a été la première préoccupation des médecins. Au 

centre de soins de Roscoff, des « draineuses » (ayant le plus souvent la fonction dôaides-

soignantes) ont apporté les premiers soins aux malades atteints de mucoviscidose. Leur 

tâche consistait à drainer le mucus afin de désencombrer les bronches.  

Plus tard, des kinésithérapeutes ont pris en charge ce travail. En effet, la kinésithérapie 

respiratoire est lôun des traitements essentiels de la mucoviscidose. Côest une aide 

quotidienne, incontournable, qui contribue largement à la qualité de vie des patients.  

Le but est de désencombrer les bronches et les bronchioles obstruées par un mucus 

abondant et visqueux, véritable « bouillon de culture » pour les infections bactériennes. 

Elle est donc essentielle pour réduire les risques dôinfections. Il sôagit de la plus ancienne 

des techniques employées dans le traitement de la mucoviscidose et doit intervenir le plus 

tôt possible. 

Les exercices sont « passifs » chez les tout-petits (exercices de variation des volumes 

ventilés) et de plus en plus « actifs » avec lôâge. Un kinésithérapeute intervient, mais les 

séances peuvent être auto-administrées chez les adultes. Leur rythme varie de une à trois 

séances par jour, en dehors des périodes dôexacerbations bronchiques. La kinésithérapie 

respiratoire, de par son aspect répétitif, est souvent mal suivie. A cela sôajoute la 

kinésithérapie motrice destinée, dôune part, à développer le capital musculo-squelettique 

et pulmonaire de lôenfant et, dôautre part, à prévenir la désadaptation à lôeffort qui 

constitue lôévolution naturelle de cette maladie. Dans ce cas, des programmes de 

réhabilitation respiratoire à lôeffort sont proposés aux patients. 

 

Le traitement des infections pulmonaires repose aussi, en grande partie, sur 

lôantibiothérapie. 

A lôorigine, administrées par voie intraveineuse durant une hospitalisation, ces 

médications le sont, de plus en plus souvent, en ambulatoire ou en hospitalisation à 

domicile. Aujourdôhui, les antibiotiques sont donnés par voie orale ou par voie 

intraveineuse quand les médicaments utilisables par voie orale ne sont pas suffisamment 

efficaces. 

Lôantibiothérapie par aérosol est très utilisée : elle vise à apporter directement 

lôantibiotique sur le site de lôinfection, en évitant les effets secondaires indésirables des 

antibiotiques administrés par voie veineuse. Elle peut être indiquée :  

- en cas de primocolonisation ou de recolonisation par un germe (souvent 

Pseudomonas aeruginosa) que lôon souhaite éradiquer (régulièrement alors en 

association avec un autre antibiotique administré par voie orale ou veineuse) ; 

- en cas de colonisation et infection bronchique pour diminuer la fréquence des 

exacerbations respiratoires et des cures antibiotiques par voie veineuse. 

 

Lôune des difficultés majeures à laquelle est confronté le thérapeute est lôexistence de 

multirésistances des germes aux antibiotiques, ce qui réduit dôautant lôarsenal 

thérapeutique et son efficacité.  
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Les fluidifiants bronchiques, utilisés en aérosols, agissent soit par fragmentation des 

constituants des sécrétions purulentes (RhDnase) ou par hydratation des sécrétions 

(Sérum Salé Hypertonique). Lôobjectif est de diminuer lôobstruction des voies aériennes 

en favorisant le drainage.  

 

La prise en charge nutritionnelle et digestive, quant à elle, a pour but de corriger la 

maldigestion due à lôinsuffisance pancréatique et de lutter contre la malnutrition. Un 

apport en enzymes digestives est nécessaire, afin de favoriser lôassimilation des graisses 

et des compléments vitaminiques liposolubles pour pallier les multiples carences. 

Sôajoute un régime hypercalorique sans restriction de lipides. Les apports énergétiques 

doivent être de 30 à 50 % supérieurs à la normale pour compenser, dôune part, la 

mauvaise assimilation des nutriments et les diarrhées, dôautre part, lôaugmentation des 

pertes et la diminution des apports énergétiques liées à lôinflammation et à lôinfection 

chroniques (qui provoquent à la fois une augmentation du métabolisme de base et une 

diminution de lôappétit et des ingestats spontanés). Au-delà des recommandations 

diététiques, le recours à des suppléments caloriques oraux, voire à une nutrition entérale 

(par sonde naso-gastrique ou gastrostomie), peut sôavérer nécessaire pour rétablir ou 

maintenir un état nutritionnel optimal.  

 

Enfin, la transplantation ou greffe (du bloc cîur-poumons, des poumons, du foie ou, 

éventuellement, une greffe multiple) reste le traitement ultime, lorsque lôorgane concerné 

est trop altéré pour assurer un fonctionnement compatible avec la vie. 

Bien quôelle soit un recours ultime, la transplantation nécessite dôêtre abordée et préparée 

avec le patient relativement tôt dans lôévolution de sa maladie pour que lôétat général du 

malade, au moment de la greffe, soit optimal. Une codification stricte et une inscription 

sur liste dôattente de transplantation sont inhérentes à cette thérapeutique. 

De fait, elle ne peut pas être considérée comme une véritable thérapie. Le patient greffé 

est toujours mucoviscidosique, avec un nouvel organe non atteint. Il doit prendre un 

traitement immunosuppresseur anti-rejet à vie.  

Il nôexiste pas encore de traitement pouvant guérir la maladie, dôoù lôespoir suscité par les 

thérapeutiques à visée « curative ». 

 

II.2.b Les thérapeutiques à visée « curative » 

 

La thérapie génique, face à cette maladie chronique, concentre de nombreuses recherches. 

Lôobjectif est dôintroduire du matériel génétique dans les cellules dans un but 

thérapeutique.  

La mise au point récente des modèles génétiques de la mucoviscidose permet de tester 

différentes approches de la thérapie génique. Le but est de fournir une copie normale du 

gène CFTR aux cellules qui en sont dépourvues, afin que lôADN introduit dans les 

cellules cibles déclenche la synthèse de la protéine CFTR normale et corrige lôanomalie 

biochimique responsable de la mucoviscidose. Lôun des problèmes est dôamener un gène 

fonctionnel dans les cellules. 

 

Lôutilisation dôun remède (adénovirus-recombinant), dispensé par aérosol, comme vecteur 

de la copie normale du gène CFTR, semble être une approche prometteuse. Cette thérapie 

ne serait pas définitive du fait du renouvellement des cellules et devrait donc être répétée. 

Les liposomes (vésicules artificielles) peuvent également constituer de bons vecteurs. Ils 

ont pour avantage de ne pas être détectés comme intrus par le système immunitaire et de 
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ne pas présenter de risque viral. Des essais cliniques sont en cours sur des volontaires aux 

États-Unis et en Europe.  

 

La thérapie du canal chlore, quant à elle, fait appel à des molécules qui permettent de 

pallier les conséquences dôune mutation non-sens (PTC 124), de faciliter le transport 

dôune protéine CFTR mutée à la membrane cellulaire (molécules chaperon) et de corriger 

(correcteurs) ou dôaugmenter (potentiateurs) lôactivité de la protéine CFTR ou canal 

chlore.  

 

En 2011, le laboratoire Vertex Pharmaceuticals a publié les résultats dôun essai clinique, 

randomisé (tirage au sort entre le produit testé le VX770 et le placebo), en double aveugle 

(ni le patient, ni son médecin ne savent quel est le produit tiré au sort), sur 170 patients de 

12 ans ou plus, porteurs dôau moins une mutation G551D. Son objectif est de corriger 

directement une anomalie de la protéine CFTR responsable de la mucoviscidose. 

Les résultats, très encourageants, montrent dans le groupe de patients traités par rapport 

au groupe recevant le placebo : une bonne tolérance du produit testé, une forte diminution 

(40 %) de la concentration des ions chlorure dans la sueur, une évolution de la différence 

de potentiel nasal dans le sens dôune restauration partielle de la sécrétion par un CFTR 

fonctionnel, une amélioration très sensible des débits pulmonaires, une prise de poids, une 

diminution des hospitalisations et du recours aux antibiotiques.  

Ces résultats suscitent un grand espoir même si les malades porteurs de la mutation 

G551D qui peuvent en bénéficier représentent moins de 5 % des 60 000 patients recensés 

à ce jour dans le monde. 

 

Vertex Pharmaceuticals a engagé des essais cliniques visant à étudier lôefficacité de 

molécules de la même famille (seule ou en association) chez les personnes atteintes de 

mucoviscidose porteurs de la mutation la plus fréquente (F508del). 

 

A côté de cette voie pharmacologique extrêmement prometteuse, la voie de la thérapie 

génique est apparue quelque peu décevante même si elle comporte toujours des 

perspectives intéressantes. 

 

En lôattente de lôapplication de ces thérapeutiques curatives, des efforts sont développés 

pour améliorer la qualité de la prise en charge des malades par les centres de soins 

spécialisés (CRCM) avec les moyens actuellement disponibles. Côest la position 

stratégique et pionnière adoptée par lôassociation américaine de lutte contre la 

mucoviscidose (United States cystic fibrosis foundation) qui a choisi dôinvestir des 

sommes importantes à la fois dans la recherche de nouvelles molécules capables de 

restaurer le fonctionnement du canal chlore d®ficient et dans la mise en îuvre dôun 

Programme dôAmélioration de la Qualité des soins.  

 

Ces démarches sont, en effet, complémentaires : mieux seront utilisés les moyens 

thérapeutiques actuellement disponibles, plus nombreux seront les patients en état de 

bénéficier des traitements curatifs à venir. 

 

En résumé, dôun point de vue clinique, la mucoviscidose est une maladie : 

- touchant tous les organes comportant des glandes à mucus, mucus devenu plus 

épais et visqueux du fait du dysfonctionnement du canal chlore et qui, de ce fait, 

voit ses propriétés de lubrification et de protection altérées ; 
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- génétiquement transmise par chacun des deux parents, de longue durée, 

contraignante et à lôissue incertaine ; 

- dans laquelle la famille est, en général, plongée dès le plus jeune âge ; 

- évolutive, mais pour laquelle les traitements symptomatiques ont fait gagner des 

années de vie, si bien quôaujourdôhui, les médecins sont en présence de 

patients/familles ayant une connaissance et une expertise propres de la maladie ; 

- où le rôle du patient lui-même (et/ou de sa famille) dans les soins souligne 

lôimportance de la formation et de lôéducation à une prise de responsabilité et à 

lôacquisition dôune autonomie (prise de médicaments régulière et continue, 

séances de kinésithérapie respiratoire, séances dôaérosols, attention particulière vis 

à vis de lôalimentation ...) ; 

- affectant de nombreux organes : poumons et sphère ORL, tube digestif, foie et 

voies biliaires, pancréas exocrine et endocrine, organes reproducteurs ... ce qui 

implique une approche à la fois globale et compétente dans des champs de 

diverses spécialités médicales ; 

- nécessitant, à un moment de lôévolution, des soins dôune relative technicité qui, 

pour nombre de patients, sont en partie effectués au domicile (perfusion 

dôantibiotiques via un abord vasculaire veineux central, nutrition entérale nocturne 

à débit constant, oxygénothérapie, assistance ventilatoire sur masque  nasal ...) ; 

- source dôune déficience physique peu ou pas visible mais à lôorigine de situations 

de handicap physique, psychologique, scolaire, social retentissant sur le patient 

lui-même mais aussi sur sa famille. 

 

Lôenjeu dans cette maladie évolutive qui ne dispose pas, à lôheure actuelle, dôun 

traitement est : 

- de préserver le capital respiratoire par une vigilance accrue vis-à-vis des infections 

et par une application sans délai des traitements adaptés ; 

- et, ce faisant, de permettre au plus grand nombre de patients de bénéficier de 

traitements à venir. Les programmes dôamélioration de la qualité de la prise en 

charge clinique se positionnent donc comme totalement complémentaires des 

programmes de recherche pré-clinique et clinique à visée thérapeutique. 

 

La mucoviscidose, comme toutes les maladies chroniques, est confrontée au triple défi de 

la qualité de la prise en charge : 

- lôorganisation efficiente de lôoffre de soins disposant des ressources nécessaires et, 

notamment dôun système dôinformation partagé efficace ; 

- lôexistence de pratiques de soins validées ; 

- le recours à lôéducation thérapeutique : lôinformation et lôéducation des patients à 

leur propre prise en charge ; lôobservance des traitements de long cours sont, en 

effet, un facteur essentiel et critique du maintien de lôétat de santé du patient 

(George M. et al., 2010). Il apparaît donc que le patient doit être considéré comme 

un partenaire à part entière de ses traitements, et lôacteur premier de la qualité de 

sa propre prise en charge, grâce à cette « formation continue ». 
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II.2.c Lôorganisation de la prise en charge 

 

En lôabsence dôune thérapie de guérison, le dépistage précoce de la maladie (diagnostic 

prénatal ou néonatal systématique) et la création de réseaux de soins et de santé ont 

permis la coordination interdisciplinaire de professionnels hospitaliers ou de ville, 

travaillant en étroite collaboration avec les patients/familles dans le but dôaméliorer 

lôespérance de vie et la qualité de vie des personnes atteintes de mucoviscidose.  

 

Conjuguée aux progrès des traitements, lôamélioration de la prise en charge sôest traduite 

par une augmentation régulière de la proportion de malades adultes (proche actuellement 

de 50 %).  

Progressivement, la mucoviscidose a perdu son qualificatif de maladie « pédiatrique » 

pour devenir une maladie dôenfants et dôadultes. La population des adultes oblige à de 

nouvelles approches de la maladie (équipes mixtes pédiatre/médecin spécialisé...) mais 

soulève, également, de nouveaux problèmes et défis : insertion professionnelle et sociale, 

vie de couple et reproduction, accès aux prêts bancairesé 

 

En France, depuis 2002, deux changements majeurs sont intervenus dans la prise en 

charge des patients atteints de mucoviscidose : le dépistage néonatal systématique et la 

mise en place des centres de ressources et de compétences de la mucoviscidose. Les 

fonctions des CRCM sont de satisfaire des besoins médicaux, cliniques, psychologiques 

mais aussi éducatifs. Côest en ce sens quôils développent lôéducation thérapeutique des 

patients et de leurs familles (David V. et al., 2007). Lôobjectif étant dôaccompagner les 

protagonistes dans leurs apprentissages afin dôaméliorer leur qualité de vie en renforçant 

leur autonomie.  

 

A partir de lôexpérience pionnière des États-Unis, un programme dôamélioration de la 

qualité des soins porté par le Centre de Référence Maladies Rares Mucoviscidose de 

Nantes est engagé, depuis juin 2011, dans une phase pilote avant extension nationale 

(www.centre-reference-muco-nantes.fr/downloads/Qualite/Reims_PAQ_VDGR.pdf).  

 

La maladie identifiée et étiquetée, la prise en charge sôorganisant, les politiques et les 

associations dôusagers se sont mis à observer et recenser cette population de malades afin 

de défendre aux mieux leurs intérêts.  

 

  

http://www.centre-reference-muco-nantes.fr/downloads/Qualite/Reims_PAQ_VDGR.pdf
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Chapitre III  Recenser 

 

III.1   La population de malades en France 

 

Lôassociation française pour le dépistage et la prévention des handicaps de lôenfant fait 

apparaître quôun enfant sur 4 000 à la naissance est porteur de cet état pathologique dans 

le pays.  

 

Aux États-Unis, dès 1955 les malades et leur famille se sont regroupés en association afin 

dôencourager la recherche, dôaider au quotidien les patients et leur famille et de former les 

professionnels de santé.  

LôAssociation Française de Lutte contre la Mucoviscidose (AFLM) voit le jour en 1965 et 

prendra le nom, en 2001, de Vaincre la Mucoviscidose. 

Au fil des ans, ces associations ont créé un vaste réseau de bénévoles et de partenaires, 

acquérant par là même une solide expertise en collecte de fonds ainsi quôen représentation 

publique (Rabeharisoa V. et Callon M., 1999). Aujourdôhui, Vaincre la Mucoviscidose se 

propose dôaméliorer la qualité des soins et la qualité de vie des malades et de leurs 

familles. Pour ce faire, elle a choisi, entre autres, de recenser la population de malades au 

moyen dôun registre. 

 

III.1.a Le Registre Français de la Mucoviscidose 

 

Les registres de malades ont comme objectifs, comme lôont signalé Rault et al., 

lôamélioration de la connaissance des indicateurs de santé des populations 

mucoviscidosiques, de lôinformation des praticiens et partenaires de santé, de la qualité de 

lôoutil (exhaustivité, fiabilité, diversité), de la qualité de retour de lôinformation et de la 

maîtrise des coûts de fonctionnement (Rault G. et al., 1997).  

Un certain nombre de pays ont mis en place leur propre structure de recueil des données, 

ce qui rend les comparaisons délicates. 

 

En France, lôassociation Vaincre la Mucoviscidose a créé en 1992, sur proposition des 

Drs Gilles Rault et Armelle Sautegeau, lôObservatoire National de la Mucoviscidose. 

Lôobjectif était de recueillir des données épidémiologiques et démographiques afin de 

mieux connaître les caractéristiques de la population atteinte de mucoviscidose et ainsi 

dôaméliorer les soins et lôorganisation de la recherche clinique. Ces données sont 

exploitées en collaboration avec lôInstitut National dôÉtudes Démographiques (Rault G., 

1998). 

Ce Registre a été labellisé en janvier 2009 par le Comité National des Registres-Maladies 

Rares. Cette qualification en tant que Registre national français de la mucoviscidose est 

une reconnaissance de lôexhaustivité et de la qualité du traitement des données des 

patients atteints de mucoviscidose. 

 

Les principaux objectifs du Registre sont : 

- améliorer la connaissance des caractéristiques médicales et sociales de la 

population atteinte de mucoviscidose et de lôimpact des interventions 

thérapeutiques ; 

- mieux appréhender le coût socio-économique de la mucoviscidose pour tenter 

dôobtenir une adéquation des ressources aux besoins en constante évolution ; 
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- éclairer, dôune part, les parents et les patients dans leurs choix personnels, dôautre 

part, les associations et les autres partenaires institutionnels dans leurs choix 

stratégiques ; 

- créer une base de données et la mettre à disposition des médecins et des 

chercheurs. 

 

En privilégiant une telle structure, lôassociation affiche clairement sa volonté de ne pas 

seulement comptabiliser (avec une préoccupation dôexhaustivité) une population de 

malades mais de créer, également, les conditions dôune observation longitudinale. Elle 

favorise ainsi lôanalyse de lôévolution des malades et de la maladie, dans une optique de 

santé publique et dans le cadre dôune coopération entre toutes les parties prenantes. 

 

Le Registre est alimenté via un questionnaire rempli une fois par an par les centres de 

soins (CRCM). Il permet de collecter, pour lôannée échue, des informations sur lôétat civil 

des malades (leur identification, indirectement nominative, demeurant anonyme), les 

éléments fondant le diagnostic de mucoviscidose, les événements médicaux qui les ont 

affectés au cours de lôannée, les modalités de prise en charge thérapeutique, le poids, la 

taille, les caractéristiques fonctionnelles respiratoires, bactériologiques, évolutives et, 

dans un registre différent les données socio-familiales. 

 

La structure de la base de données a été enrichie par lôintégration au sein du Registre 

dôenquêtes thématiques complémentaires de lôenquête principale : enquêtes 

« grossesses », « biologie moléculaire », « greffe », « registre breton », « hépatopathies ». 

Lôoutil permet, incontestablement, dôaméliorer la connaissance de lôétat de santé de la 

population de patients et contribue, par conséquent, à évaluer les coûts en fonction du 

nombre de malades, de leur état de santé et des ressources à mobiliser pour les soigner. Il 

peut être une aide précieuse pour étudier les possibilités dôinclusion de patients dans 

certains protocoles de recherche clinique. Il peut contribuer à lôanalyse de lôimpact de 

stratégies thérapeutiques. 

 

En 2008, 5 379 patients ont été recensés par le Registre (Bellis G. et al., 2011) : le 

nombre de malades en France étant évalué à environ 6 000 (Haute Autorité de Santé, 

2009). 

 

III.1.b Les caractéristiques démographiques 

 

Les dernières caractéristiques démographiques de la population sont décrites dans le bilan 

des données 2008 (Bellis G. et al., 2011).  

La population du Registre est structurellement jeune (Figure 9) : lôâge moyen est égal à 

17,3 ans, lôâge médian à 16 ans.  
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Figure 9 : Pyramide des âges des patients en 1999 et en 2008 

 

 
Source : Données issues des Registres 

 

Le nombre de patients âgés de moins de 18 ans sôélève à 2 971, soit 55,5 % de lôensemble 

(Tableau 1). Les patients âgés de 40 ans ou plus représentent 5,1 % de la population et 

douze dôentre eux ont entre 70 et 78 ans.  

Comme les années précédentes, le nombre total dôhommes excède celui des femmes. 

 

Tableau 1 : Principales caractéristiques de la population 

 

CARACTÉRISTIQUES REGISTRE 2008 

ensemble  

Nombre de patients 5 357 

Nombre dôhommes pour 100 femmes 108 

Enfants : moins de 18 ans (en nombre et en %) 2 971 ï 55,5 

Adultes : 18 ans ou plus (en nombre et en %) 2 386 ï 44,5 

Âge moyen (en années) 17,3 

Âge médian (en années) 16,0 

Âges extrêmes (en années) 0 ï 78 

hommes  

Nombre de patients 2 786 

Enfants : moins de 18 ans (en nombre et en %) 1 539 ï 55,2 

Adultes : 18 ans ou plus (en nombre et en %) 1 247 ï 44,8 

Âge moyen (en années) 17,1 

Âge médian (en années) 16,0 

Âges extrêmes (en années) 0 ï 77 
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femmes  

Nombre de patientes 2 571 

Enfants : moins de 18 ans (en nombre et en %) 1 432 ï 55,7 

Adultes : 18 ans ou plus (en nombre et en %) 1 139 ï 44,3 

Âge moyen (en années) 17,4 

Âge médian (en années) 16,0 

Âges extrêmes (en années) 0 ï 78 

 Source : (Bellis G. et al., 2011) 

 

Au fil des ans, on voit la population vieillir. Ainsi, la mucoviscidose touche dorénavant 

presque autant dôadultes que de jeunes de moins de 18 ans. Dôun point de vue 

sociologique, cette évolution structurelle entraîne de nouveaux espoirs notamment 

scolaires, dôinsertion professionnelle, de vie de couple, de procréation, etc. ; mais aussi 

lôapparition de nouvelles pathologies associ®es du fait du vieillissement des patients.  

 

Dôun point de vue géographique, il existe une forte disparité entre les départements 

métropolitains (Carte 1). La majorité des malades (plus de 58 %) se concentre sur un arc 

nord-ouest (régions Nord-Pas-de-Calais, Normandie, Bretagne, Pays de la Loire), en 

second lieu, sur un arc est (régions Lorraine, Alsace, Franche-Comté, Rhône-Alpes, 

Provence-Alpes-Côte dôAzur).  

 

Carte 1 : Distribution des patients selon le département de résidence (effectifs absolus) 

 

 
 Source : (Bellis G. et al., 2011) 

 

Le nombre de patients ayant bénéficié dôune transplantation dôorganes dans le courant de 

lôannée 2008 (tout type de greffes) sôélève à 72. Quelle que soit lôannée où la greffe a été 

réalisée, on compte au total dans le Registre 353 patients greffés, soit 6,6 % de la 

population. 
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III.1.c La prévalence 

 

La prévalence est dite aussi prévalence « instantanée ». Elle indique le nombre de 

personnes souffrant dôune affection déterminée à un moment donné. 

Pour la mucoviscidose, la prévalence est en moyenne de 7,8 malades pour 100 000 

habitants sur lôensemble du territoire (métropole et Ile de la Réunion). Elle présente de 

fortes variations selon les départements (Carte 2). On notera les effectifs importants dans 

toute de la région bretonne. 

 

Carte 2 : Prévalence de la mucoviscidose en 2008 par département (patients pour 100 000 

habitants) 

 

 
 Source : (Bellis G. et al., 2011) 

 

Au cours de lôannée 2008, 56 décès ont été enregistrés. Lôâge moyen des patients lors de 

leur décès était de 28 ans. 

 

Par ailleurs, on relève que 36 patientes ont déclaré un début de grossesse en 2008 : 

lôévénement considéré atteint, cette année, son niveau le plus élevé depuis la création du 

Registre.  

 

Le nombre de nouveaux patients diagnostiqués en 2008 a été de 235 (soit 4,4 % de 

lôensemble de la population). Les enfants dépistés à la naissance sont au nombre de 144. 

Ils représentent 61,3 % des nouveaux cas de 2008.  

Si lôon considère lôensemble des patients du Registre (5 145 malades pour lesquels lôâge 

au diagnostic est connu), le diagnostic de mucoviscidose a été porté pour la moitié dôentre 

eux avant lôâge de 2 mois. 
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III.2   Incidence et fréquence 

 

III.2.a Lôincidence 

 

Lôincidence est généralement calculée à la naissance. Elle correspond au nombre de 

naissances dôenfants atteints de mucoviscidose rapporté à la totalité des naissances, 

pendant une période donnée.  

 

Du point de vue de lôincidence, la mucoviscidose est la plus fréquente des maladies 

autosomiques récessives graves dans les populations dôorigine européenne. En effet, au 

niveau européen, elle touche un nouveau-né sur 2 500 (soit q
2
), ce qui permet dôévaluer à 

1/25 (soit 2pq) les individus transmetteurs car porteurs sains. Cependant, la fréquence de 

lôaffection varie selon lôorigine géographique et ethnique des patients.  

 

Au niveau mondial, les incidences les plus élevées ont été calculées dans quelques 

populations de tailles réduites : 1/313 dans une communauté Huttérite de lôAlberta-

Canada (Fujiwara T.M. et al., 1989), 1/377 dans le canton de Berven-Plouzévédé dans le 

Finistère (Bois E. et al., 1978), 1/569 dans une congrégation Amish de lôOhio aux États-

Unis (Wood Klinger K., 1983) et 1/902 au Saguenay-Lac-Saint-Jean dans la province de 

Québec au Canada (Daigneault J. et al., 1992). 

 

En France, dôaprès une étude de lôHAS effectuée en 2006 dans les CRCM (Haute 

Autorité de Santé, 2009), 808 malades et 1 763 porteurs sains ont été identifiés sur la 

période 2002-2006. Parmi les 808 malades, 689 présentaient une forme classique et 119 

une « forme frontière » dite plus modérée. Parmi ces derniers, 4 avaient un test de la 

sueur > 60 mmol/L, 71 un test intermédiaire (30-59 mmol/L) et 44 un test normal (< 30 

mmol/L) (AFDPHE données non publiées). 

Par ailleurs, le dépistage néonatal systématique de la mucoviscidose, généralisé en 2002, 

a aussi permis dôévaluer lôincidence de la mucoviscidose en France ; elle serait dôenviron 

1 nouveau-né sur 4 400 naissances, en tenant compte des formes classiques et des formes 

frontières ou 2,3 pour 10 000 (AFDPHE données non publiées). 

 

Ainsi, bien que dite « rare », côest la maladie génétique grave de lôenfance la plus 

fréquente en France. Nous lôavons vu, le nombre de malades en France est estimé à 6 000.  

Et, dôaprès nos calculs, en 2011, il y a 1,9 million de Français à pouvoir transmettre le 

gène responsable de la maladie (soit 2,9 % de la population)
4
. Autrement dit, 1 Français 

sur 34 est porteur sain dôune mutation du gène CFTR. 

 

III.2.b La fréquence du gène 

 

Sôagissant du gène CFTR, les génotypes ont été identifiés chez 5 006 patients du Registre 

en 2008, ce qui représente 93,4 % de la population ; les autres patients nôont pas eu 

dôanalyse génotypique ou ont un génotype constitué dôune ou de deux mutations non 

recherchées ou non encore identifiées.  

                                                 
4
 Pour les porteurs sains le calcul est le suivant : 

¶ si q
2
 = 1/4 400 (soit lôincidence), alors q = 0,015 (soit la fréquence de lôall¯le r®cessif) et p = 1 ï q 

= 0,985 ; 

¶ on déduit 2pq = 0,02955 ou encore 2,9 %, soit la fréquence des porteurs sains ; 

¶ on a donc pour 65 millions dôhabitants (estimation de lôInsee au 1er janvier 2011) :  

65 000 000 × 0,02955 = 1,9 million de porteurs sains. 
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Le génotype le plus fréquent (Tableau 2) est F508del/F508del (48,9 % des génotypes 

identifiés), la proportion des génotypes F508del/Autre étant de 38,9 %.  

 

Tableau 2 : Nombres et proportions des génotypes ordonnés par fréquence décroissante 

(pour les génotypes constitués de deux mutations CFTR identifiées) 

 

GÉNOTYPES Nombre de patients Proportion (en %) 

F508del / F508del 2 345 43,8 

F508del / G542X 168 3,1 

F508del / N1303K 121 2,3 

F508del / 1717-1G->A 90 1,7 

F508del / 2789+5G->A 77 1,4 

F508del / R117H 73 1,4 

F508del / R553X 60 1,1 

F508del / G551D 50 0,9 

F508del / Y122X 42 0,8 

F508del / W1282X 41 0,8 

F508del / 3272-26A->G 39 0,7 

F508del / 3849+10kbC->T 36 0,7 

F508del / I507del 35 0,7 

F508del / 2183AA->G 30 0,6 

F508del / L206W 29 0,5 

F508del / R347P 28 0,5 

F508del / Y1092X 25 0,5 

F508del / A455E 24 0,4 

F508del / R1162X 24 0,4 

F508del / 1078delT 21 0,4 

F508del / 3659delC 19 0,4 

F508del / 711+1G->T 19 0,4 

F508del / S1251N 18 0,3 

F508del / G85E 17 0,3 

N1303K / N1303K 17 0,3 

F508del / E60X 16 0,3 

F508del / 394delTT 16 0,3 

G542X / G542X 16 0,3 

F508del / 3120+1G->A 15 0,3 

F508del / 1811+1.6kbA->G 14 0,3 

Y122X / Y122X 13 0,2 

F508del / W846X 13 0,2 

F508del / R334W 11 0,2 

F508del / 621+1G->T 10 0,2 

711+1G->T / 711+1G->T 10 0,2 

G542X / 2789+5G->A 8 0,1 

G542X / R117H 7 0,1 

Autres génotypes CFTR 1 409 26,3 

SOUS TOTAL 5 006 93,4 

F508del / Non renseigné 119 2,2 

Autre / Non renseigné 63 1,2 

Non renseigné / Non renseigné 169 3,2 

TOTAL 5 357 100,0 

 Source : (Bellis G. et al., 2011) 
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Ces génotypes sont répartis inégalement sur le territoire. En effet, on retrouve certaines 

mutations plus spécifiques en Bretagne. 

 

III.2.c La mucoviscidose en Bretagne 

 

Lors de sa thèse de doctorat, Virginie Scotet a recensé 543 patients atteints de 

mucoviscidose nés en Bretagne entre le 1
er
 janvier 1960 et le 31 décembre 1999 (Scotet 

V., 2001).  

Cette cohorte comprenait 263 garçons (48,4 %) et 280 filles (51,6 %). Au niveau des 

patients, 19,5 % sont nés dans la décennie 1960-69, 29,8 % dans les années 1970, 29,3 

dans les années 1980 et 21,4 % entre 1990 et 1999. Les naissances se distribuaient entre 

206 sujets nés dans le Finistère, 124 en Ille-et-Vilaine, 120 dans le Morbihan et 93 dans 

les Côtes dôArmor.  

Parmi ces 543 patients, 520 résidaient en Bretagne au moment de la naissance. Ces sujets 

représentaient 450 familles.  

La grande majorité des parents de ces 520 patients est également née en Bretagne, soit 

76,7 % des pères et 82,9 % des mères.  

 

Ce vaste recensement de patients a permis à V. Scotet et al. dôétudier lôincidence de la 

maladie par département et son évolution au cours du temps (Scotet V. et al., 2002). 

Au niveau régional, lôincidence est de une naissance dôenfant atteint de mucoviscidose 

sur 2 948 naissances vivantes observées. Néanmoins, comme on peut le constater sur la 

carte 3, il existe des variations selon les départements. 

 

Carte 3 : Incidence de la mucoviscidose en Bretagne par département (1989-2008) 

 

 
 Source : Virginie Scotet, Inserm U613, Brest   Cartographie : CG22 
 

Aujourdôhui, en Bretagne, pour la période 1989-2008, lôincidence est de 3,4 pour 10 000 

naissances (= 1/2 928). La proportion des porteurs sains du gène en Bretagne est alors, 
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dôaprès nos calculs, de 1/28
5
. Le Finistère étant le département présentant le plus fort taux 

français avec 4,1 enfants malades qui naissent sur 10 000 (= 1/2 410) et 1 porteur sain sur 

25 finistériens. 

Au niveau régional, on observe toujours un gradient ouest/est de lôincidence. 

Dôaprès les derniers recensements du Registre (2008), il y a 398 malades qui résident en 

Bretagne (Figure 10). 78 % y sont nés.  

 

Figure 10 : Répartition des lieux de naissance des malades bretons 

 

 
   Source : Vaincre la Mucoviscidose, Registre 2008 

 

La population du registre 2008 est structurellement jeune puisque lôâge moyen est égal à 

17,3 ans, lôâge médian à 16,0 ans ; le nombre de patients âgés de moins de 18 ans sôélève 

à 2 971, soit 55,5 % de lôensemble.  

 

III.3   Et la famille, dans tout ça ? 

 

La mucoviscidose, du fait de sa composante héréditaire, ne mobilise pas seulement le 

patient mais tout un système familial et social. En effet, comme le souligne Doris Bonnet 

(Bonnet D., 2009) « lôannonce dôune maladie génétique héréditaire, pour toute personne, 

quelle que soit son origine et la pathologie, nôengage pas seulement le destin dôun 

individu, mais également le devenir et les projets de vie de toute une famille. » (p. 12). 

  

                                                 
5
 Pour les porteurs sains, le calcul est le suivant : 

¶ si q
2
 = 1/2 928 (soit lôincidence), alors q = 0,0185 (soit la fréquence de lôallèle récessif) et p = 1 ï q 

= 0,9815 ; 

¶ on déduit 2pq = 0,03628 ou encore 3,6 %, soit la fréquence des porteurs sains ; 

¶ on a donc pour 3 120 288 habitants, au 1er janvier 2007 en Bretagne (décret n
o
 2009-1707 du 30 

décembre 2009) : 3 120 288 × 3,6/100 = 113 172 et 3 120 288/113 172 = 27,57 donc 1 porteur sain 

sur 28 Bretons 

¶ Pour 890 509 Finist®riens au 1er janvier 2008 (estimation de lôInsee au 1er janvier 2011) :  

890 509 × 3,9/100 = 35 531 et 890 509/35 531 = 25,063 donc 1 porteur sain sur 25 Finistériens 

Côtes 

d'Armor 

21% 

Finistère 

30% 

Ille-et-

Vilaine 

28% 

Morbihan 

21% 



 

48 

 

III.3.a Le conseil génétique  

 

Maladie génétique, héréditaire et familiale sont bien souvent confondues dans le langage 

courant.  

Une maladie génétique correspond à une affection apparue à un certain moment du 

développement embryonnaire alors quôune maladie héréditaire provient dôun parent ou 

des deux ; cependant, il existe également des maladies génétiques et héréditaires. Côest le 

cas de la mucoviscidose ; elle est génétique car elle résulte de lôaffection dôun allèle et 

elle est héréditaire car elle est transmise par les parents, conjointement. On peut aussi dire 

que côest une maladie familiale car on peut la retrouver chez plusieurs membres dôune 

famille, sur plusieurs générations. 

 

Une prise en charge psychologique et sociale de la famille peut être organisée au sein des 

CRCM et des associations dôusagers. 

 

La prise en charge familiale de la mucoviscidose sur le plan génétique se décline selon 

trois axes : le diagnostic prénatal, le diagnostic préimplantatoire et le conseil génétique. 

 

Le conseil génétique, côest avant tout un entretien avec un médecin généticien. Il 

sôadresse aux apparentés dôun enfant atteint de mucoviscidose ou chez lequel au moins 

une mutation à lôorigine de la mucoviscidose a été retrouvée, après une démarche 

diagnostique. Cette consultation répond à lôobligation dôinformation des parents dont 

lôenfant a fait lôobjet dôune analyse génétique. La consultation sôinscrit également dans la 

perspective de grossesses ultérieures, pour le couple ou ses apparentés (Décret n° 2000-

570 du 23 juin 2000). 

Lôinformation génétique est parfois difficile à comprendre pour les parents des nouveau-

nés, ce qui justifie lôorganisation dôune consultation spécifique. Lors de cet entretien sont 

abordées, dans un premier temps, lôhistoire de la maladie dans le contexte familial puis sa 

transmission et enfin lôinformation sur la probabilité de réapparition de la maladie et les 

différentes alternatives qui peuvent alors être proposées. Ces différents points peuvent 

être revus lors de séances dôéducation thérapeutique. 

 

La recherche de mutations, dans le cadre du conseil génétique, peut prendre plusieurs 

formes : 

- une étude familiale, dans le cadre dôun diagnostic prénatal ; la recherche porte 

alors sur les parents, puis sur le fîtus pour confirmer le diagnostic ; 

- un dépistage en cascade chez les proches dôun porteur sain ou dôun malade 

identifié ; le mode de recherche dépendra de la connaissance de la mutation 

recherchée et tiendra compte de lôexistence dôune grossesse en cours ; 

- le diagnostic de mucoviscidose, notamment dans les cas de formes atypiques ; 

lôétude a alors pour objet dôaméliorer la prise en charge du malade par une 

meilleure connaissance de son génotype et de compléter le conseil génétique pour 

le malade et ses proches familiaux. 

 

Depuis lôidentification du gène, les indications de lôétude génétique ont évolué et portent 

principalement sur le repérage dit « en cascade » des porteurs sains chez les apparentés 

dôun patient. 

 

Cependant, ce statut de « porteur sain » nôest pas neutre. Une fois découvert et formulé, il 

devient le lieu dôune reconstruction identitaire, productrice de nouvelles altérités et de 
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mutations sociales. En effet, il interroge sur la reproduction, la filiation et investit le 

« porteur » de devoirs dôinformation auprès de sa famille biologique (code de la santé 

publique). Aujourdôhui, en France, la prévention peut passer par le dépistage des porteurs 

sains apparentés, dôoù lôimportance de la communication familiale auprès des parents et 

grands-parents. 

 

III.3.b Les parents et grands-parents 

 

Nous lôavons vu, sôils ne sont pas malades, les porteurs dôune mutation du gène CFTR 

sont néanmoins à lôorigine de la mucoviscidose, maladie héréditaire à transmission 

autosomique récessive, quôils peuvent transmettre à leur descendance.  

 

Ainsi, une fois la maladie connue dans une famille, elle peut bouleverser les projets de 

fécondité des couples. Mais, ces bouleversements sont différents pour un couple qui vient 

dôaccueillir un troisième ou quatrième enfant, pour un jeune ménage dont les projets de 

famille nombreuse sont remis en question à la naissance du premier enfant, ou pour une 

mère isolée, qui nôavait pas toujours accepté cet enfant imprévu. 

Les attitudes reproductives des parents dôun enfant atteint de mucoviscidose ont été 

étudiées par de Braekeleer et al. dans une recherche menée au Québec dans la région du 

Saguenay-Lac-Saint Jean (incidence de 1/936 naissances vivantes) entre 1996 et 2000 (de 

Braekeleer M. et al., 2000). Les résultats mettent en avant que la majorité des parents 

décident dôarrêter ou de réduire le nombre dôenfants à venir, suite à la naissance dôun 

enfant malade. La réduction de la taille de la famille a été réalisée en utilisant des 

méthodes de contraception plus fiables après la naissance de lôenfant atteint de 

mucoviscidose, dont la stérilisation chirurgicale. De fait, lôutilisation du diagnostic 

prénatal par les couples a été limitée et peu dôentre eux avait lôintention de lôutiliser, 

principalement parce quôils ne prévoyaient pas dôautres grossesses.  

 

Par ailleurs, Laëtitia Guéganton a mis en évidence que les parents, suite à lôannonce du 

diagnostic de mucoviscidose chez leur enfant, tentent de se construire une explication 

(Lebarrois-Gueganton L., 2001). Il sôagit de comprendre lôétiologie et la raison de la 

survenue de la maladie alors que, du fait du caractère récessif du gène, il nôy a, le plus 

souvent, aucun antécédent familial connu de mucoviscidose. La maladie étant héréditaire, 

la recherche étiologique est ici plus culpabilisante quôadaptative. Pour faire face, les 

parents la transforment en fatalité avec une recherche de « coupable » 

transgénérationnelle. Et, dans la pratique, on peut noter que les grands-parents sont 

victimes de cette recherche de « coupables ». On remarque, dôailleurs, une certaine 

rivalité des lignées se rejetant la faute, et que le sentiment de culpabilité personnelle au 

regard de la transmission génétique est a priori plus important chez les grands-parents 

que chez les parents.  

 

Geneviève Cresson met en avant la difficulté de lôincertitude (Cresson G., 2000). 

« Lôaspect proprement inacceptable de la transmission dôune maladie héréditaire qui ne 

sôest pas manifestée chez le parent « porteur sain ». Lôidée de transmettre une 

caractéristique qui ne sôest pas manifestée chez soi-même, nôest déjà pas une idée simple. 

Mais si, de plus, la transmission met lôenfant en danger, aspects cognitifs et affectifs se 

redoublent pour rendre cette connaissance, non seulement difficilement acceptable, mais 

encore « improbable » aux yeux de bien des personnes. » (p. 142). Elle souligne, 

notamment, la difficulté de comprendre la qualité héréditaire dôune maladie qui surgit 

souvent, sans signe avant-coureur, dans une famille. 



 

50 

 

 

Dôaprès le colloque national - Être grand-parent dôun enfant gravement malade ï qui sôest 

tenu le 12 juin 2008 à Angers, les grands-parents seraient les oubliés de la réflexion sur 

les proches de lôenfant malade. Lors de cette journée, la parole leur a été donnée. Ils ont 

pu dire combien leur statut dans la famille les amène à souffrir « deux fois » : pour 

lôenfant et le petit-enfant. Ils ont dévoilé toutes les aides, tous les soutiens, toute la 

disponibilité (peu visibles depuis lôhôpital) quôils peuvent déployer, assurant un réel 

caring
6
 ou travail du care. 

En France, les recherches en sciences sociales restent très peu nombreuses sur les grands-

parents dôenfants malades. Catherine Le Grand-Sébille, sociologue, travaille sur la 

rencontre entre culture familiale et culture hospitalière.  

Dans ce cadre, elle sôest penchée plus spécifiquement sur les grands-parents dôenfant 

atteint dôune maladie grave. Lors dôune conférence intitulée « Grands-parents et 

Mucoviscidose », présentée le 14 novembre 2009 à Paris, elle a mis en avant le fait que 

« ce sont des relieurs, des transmetteurs, ils inscrivent lôenfant dans la continuité 

familiale. » (Le Grand-Sébille C., 2010). En effet, les grands-parents sont aussi ceux qui 

inscrivent lôenfant dans son histoire générationnelle, en lui montrant des photos de 

famille, en parlant des générations plus âgées. Les grands-parents sont aussi des aidants 

précieux dôun point de vue logistique, affectif, financier, médical. Et, dôaprès la 

sociologue, ils témoignent tous de lôinjustice de voir la maladie frapper les plus jeunes 

quand la logique générationnelle voudrait quôils soient les premières victimes.  

 

Plusieurs réunions de grands-parents ont été organisées par lôassociation Vaincre la 

Mucoviscidose (Rennes 2008, Angers 2008, Paris 2009) ; elles ont mis en avant la parole 

des aïeux. Dans un premier temps, les grands-parents sont souvent les premiers avertis de 

la maladie du petit-enfant par leur propre enfant. Le sentiment de culpabilité et les 

interrogations autour de la transmission du gène sont alors au cîur des probl®matiques. 

Dans un second temps, les grands-parents sôinterrogent sur la manière dont ils peuvent 

aider leurs enfants et petits-enfants. A ce moment-là se pose aussi la question du 

dépistage éventuel des autres enfants. Enfin, la méconnaissance de la maladie en elle-

même est une source dôinquiétude.  

Par ailleurs, depuis 2005, des séances de groupe de parole sont en place au CRCM 

pédiatrique de Grenoble à destination des parents. En 2009, le groupe sôest élargi aux 

grands-parents. Là, ils ont témoigné notamment de leur vécu au moment de lôannonce de 

la maladie, dôune peine doublée : celle du chagrin pour son propre enfant pour qui tout 

autre chose avait été imaginée et celle pour son petit-enfant pour qui une bonne santé 

avait été souhaitée. Certains ont pu parler de la culpabilité souvent ressentie par le 

transmetteur génétique. Ce legs génétique est vécu comme une responsabilité. 

 

Autour de lôenfant malade il y a bien sûr ses parents qui sont dans le quotidien de la 

maladie, les grands-parents qui essaient de soutenir leur enfant et petit-enfant et il y a 

aussi parfois les fr¯res et sîurs. 

 

III.3.c La fratrie 

 

Demerval et al. ont étudié la fratrie dôenfants atteints de mucoviscidose, du point de vue 

des parents et des enfants (Demerval R. et al., 2009). Selon eux, les fr¯res et sîurs 

apparaissent aujourdôhui comme les grands oubliés de la prise en charge globale des 

                                                 
6
 De to care : prendre soin 
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enfants gravement malades. Or, après une recherche réalisée sur trente familles, Demerval 

et al. avancent que les parents surestiment la santé physique de leurs enfants non malades. 

Ils manifestent aussi une inquiétude marquée pour la santé mentale de leurs filles alors 

que côest plutôt la santé mentale des garçons qui semblerait plus problématique. Les 

parents ne seraient pas, non plus, suffisamment conscients dôun risque relatif dôisolement 

social qui pourrait toucher plus spécifiquement les filles. Ils ajoutent que la perception 

différentiée entre les parents et les enfants peut conduire à lôévitement ou au déni dôune 

partie de la souffrance de la fratrie et donc constituer, à plus long terme, une source de 

souffrance majeure, en particulier au moment de lôadolescence. Ils préconisent donc que 

les services psychosociaux et éducatifs des hôpitaux puissent proposer aux familles qui 

ont un enfant atteint de mucoviscidose une aide globale incluant tous les membres de la 

famille.  

 

Les fratries qui comportent un membre atteint de mucoviscidose, quand elles sont en âge 

dôavoir des enfants, demandent rapidement à faire un dépistage génétique prénatal. Selon 

le résultat, leur conjoint est aussi dépisté, dans un second temps. 

Mais dès que lôon sôintéresse à la famille élargie (cousins, neveux, etc.) les demandes 

auprès des laboratoires de biologie moléculaire ne sont pas systématiques et arrivent, 

notamment à Brest, tardivement dans la grossesse ou à la naissance dôun enfant malade. 

 

 

A travers ces exemples, nous souhaitions mettre en avant que la maladie a des 

répercussions sur le système social qui entoure le malade mais aussi que la famille 

actuelle et future est au cîur du ph®nom¯ne de pr®vention.  
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Chapitre IV  Régionaliser 

 

IV.1 Lôhéritage breton : une histoire locale 

 

On retrouve en Bretagne une incidence particulière de la mucoviscidose et un centre de 

soin précurseur dans la prise en charge des malades atteints de cette affection.  

 

IV.1.a Une incidence particulière 

 

Une des premières études épidémiologiques, réalisée par Bois et al. dans le canton de 

Berven-Plouzévédé, met en évidence, entre 1946 et 1972, une incidence de 1 cas pour 

377 naissances (Bois E. et al., 1978). Feingold et al. ont élargi le champ dôétude à la 

partie nord du département du Finistère (arrondissements de Morlaix et de Brest). Leur 

étude portait sur des sujets nés entre 1965 et 1972 (Feingold J. et al., 1974). Ils ont alors 

estimé la fréquence de la maladie comme étant présente toutes les 1 787 naissances 

vivantes. En 1979, Demenais et al. se sont aussi intéressés au Finistère sud et au 

département du Morbihan sur la même période (Demenais F. et al., 1979). Comme on 

peut le voir sur la carte suivante, ils ont réajusté lôincidence du nord Finistère à 1/1 679 

soit 6 naissances dôenfants malades pour 10 000 naissances vivantes.  

 

Carte 4 : Répartition de la mucoviscidose en Bretagne : nombre de sujets atteints pour 

10 000 naissances vivantes 

 

 
   Source : (Demenais F. et al., 1979) 
 

Le dépistage néonatal systématique permettra, ultérieurement, de mesurer précisément la 

différence de fréquence, suivant les régions et les départements : 1 cas pour 2 800 

naissances en Finistère, 1 pour 3 000 naissances en Bretagne, 1 pour 4 400 naissances 

dans lôhexagone. Côest donc dans un contexte épidémiologique très particulier que le 

Centre Hélio-Marin (CHM) de Roscoff sôest ouvert aux soins de ces patients. 
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IV.1.b Perharidy, une place originale dans lôhistoire de prise en 

charge de la mucoviscidose 

 

 
Source : (Delcourt N., 2001) 

« Toute cette pointe de terre jouit 

dôun climat exceptionnellement 

doux et constant, à lôabri des 

grands froids ou des fortes 

chaleurs ». Côest sur cette pointe 

de Perharidy (Roscoff) quôen 

1901 la marquise de Kergariou, 

sensibilisée à la cause des 

enfants tuberculeux pour les 

avoir rencontrés lors de son 

passage à lôhôpital Necker 

Enfants-Malades de Paris, fait 

ériger un sanatorium.  

 

Directement issu de la Loi sur les associations à but non lucratif de 1901, le Sanatorium 

Marin de Roscoff est reconnu dôutilité publique en 1902 (Delcourt N., 2001). Habitant 

depuis de longues années en Bretagne, la marquise avait été frappée par le nombre 

effroyable dôenfants mourant en bas âge ou devenant infirmes.  

Elle vit dans cette mortalité un véritable fléau national et, quoique immobilisée par la 

maladie, elle consacra sa vie à essayer de lôenrayer. Selon elle : « pour tous ces enfants 

les soins médicaux proprement dits sont peu compliqués. Il suffit de sortir pendant 

quelques mois ces petits êtres de leur milieu ordinaire, de leur faire abandonner 

lôhabitation de ville obscure et insalubre où ils se sont étiolés et de les transporter dans 

lôatmosphère vivifiante de Roscoff pour obtenir le résultat désiré. Une alimentation 

réparatrice, de lôhuile de foie de morue, des bains de mer chauds ou froids constituent tout 

le traitement. (...) Pour le petit tuberculeux, rachitique, débilité, lôalimentation fait partie 

intégrante du traitement. On y attache à Roscoff une importance primordiale. (é) 

LôAdministration et tous les services intérieurs sont assurés par les Religieuses de la 

Présentation de la Sainte Vierge de Tours. Infirmières éprouvées, elles donnent avec un 

dévouement de tous les instants, les soins maternels quôexigent les enfants. » (document 

interne imprimé en 1917 par lôimprimerie DôHomont, 2 bis rue Descombes à Paris avec 

des clichés photographiques prêtés gracieusement par MM. Le Deley et Levy, pp. 8-9). 

 

Côest dans ce cadre quôont été suivis les premiers enfants atteints de mucoviscidose. 

Avant même que la maladie ne soit diagnostiquée, ces patients étaient à lôépoque 

étiquetés comme rachitiques, bronchitiques et vivaient dans des conditions dôhygiène 

propices à toutes les contagions.  

 

Dans les années 1960, avec lôavènement des antibiotiques et le recul de la tuberculose, le 

sanatorium va reconsidérer ses missions en se transformant, sous lôimpulsion du médecin-

chef, le docteur Jean Guivarch, en Centre Hélio-Marin.  

Dès lors, il ne se passera plus dôannée sans que de nouveaux traitements ne viennent faire 

évoluer lôoffre médicale du CHM. En 1984, sous la présidence du professeur Royer, le 

CHM ouvre ses portes aux adultes. En 2000, lôactivité sôoriente clairement sur les soins 

de suite spécialisés et les soins de réadaptation fonctionnelle. Le CHM va, dôailleurs, 

changer de nom en 2001, pour devenir le Centre de Perharidy.  
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Au niveau de la mucoviscidose, en 1964, alors que la maladie reste fort méconnue, le 

CHM de Roscoff compte parmi les rares établissements qui sôorganisent pour prendre en 

charge les malades. De fait, la Bretagne est particulièrement touchée par cette affection 

génétique.  

Le médecin-chef Jean Guivarch présente au conseil dôadministration du 13 mars 1967 son 

projet pour les malades atteints de mucoviscidose : 
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Source : Compte-rendu du conseil dôadministration 13 mars 1967, archives du Centre de Perharidy 

 

Ainsi, des enfants souvent considérés comme condamnés à court terme, ont pu être pris 

en charge dans un centre regroupant des moyens spécialisés. Cette organisation a apporté 

aux malades un meilleur suivi et aux professionnels une meilleure connaissance des 

manifestations de la maladie. En 1968, le Centre Hélio-Marin accueille, en moyenne, 26 

enfants atteints de mucoviscidose. En France, côest le deuxième établissement dans ce 

domaine. En 1970, le nombre de jeunes malades double.  

 

Les avancées médicales vont marquer les décennies suivantes. Les soins sôintensifient, 

lôétat respiratoire et nutritionnel des patients sôaméliore sous lôeffet, notamment, de cures 

dôantibiothérapie intraveineuse contre les infections respiratoires et dôextraits 

pancréatiques plus efficaces permettant lôabandon du régime pauvre en graisses pour un 

régime, au contraire, riche en graisses et en énergie. En 1985, la localisation du gène 

CFTR a un impact considérable et suscite une vague dôespoir, aussi bien auprès des 

malades que des soignants. Les espérances sont encore accentuées, en 1989, par le 

premier essai de thérapie génique et par la première transplantation pulmonaire en France 

sur une patiente atteinte de mucoviscidose. Lôattitude vis-à-vis de la maladie change 

radicalement. Un certain fatalisme cède la place à une lutte chargée dôespoir. 

 

IV.1.c Lôaventure du dépistage néonatal 

 

En 1988, quelques années après la Normandie, une étape majeure a été la mise en place 

du dépistage néonatal systématique (DNS) en Bretagne.  

 

Convaincus de son intérêt, et malgré lôabsence de consensus des experts, le professeur 

Claude Férec (généticien au laboratoire de biologie moléculaire de Brest), le docteur 

Gilles Rault (pédiatre au Centre de Perharidy) et monsieur Bernard Laurent (délégué 

territorial de Vaincre la Mucoviscidose) mobilisent un petit groupe de personnes. Elles 

sont déterminées à mettre en avant les avantages dôun dépistage dans une région à forte 

incidence : possibilité de diagnostic précoce, bénéfice thérapeutique présumé du fait de la 

rapidité de la prise en charge et de son organisation, proposition de dépistage anténatal.  
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La mise en place du DNS (le 1
er
 mai 1988 dans le Finistère puis étendu aux trois autres 

départements bretons en 1989) va sôavérer possible grâce au soutien local des 

professionnels, des familles et du public. Les autorités nationales de santé, alors 

hésitantes, mettent en place un programme expérimental sur 8 régions, dont la Bretagne, 

afin dôévaluer lôopportunité du DNS de la mucoviscidose. Mais, en raison de failles de la 

méthode, le financement de ce programme est abandonné en 1991. Lô « Opération 

Télégramme » va mobiliser le grand public et recueillir quelques 760 000 ú pour 

permettre la poursuite du dépistage en Bretagne.  

En 2000, les médecins bretons publient un premier article sur les bénéfices thérapeutiques 

du DNS et sur la justification de son extension (Scotet V. et al., 2000). Cette expérience 

contribuera fortement à la décision de généraliser, en 2002, le dépistage néonatal 

systématique à lôensemble de la France. 

 

Cette aventure avait alors, comme le dit si bien Joëlle Vailly « la vie comme enjeu, la 

souffrance comme signe, et le gène comme vecteur » (Vailly J., 2011). 

 

IV.2 Le temps de lôinstitutionnalisation 

 

Parallèlement, lôorganisation de la prise en charge évolue également. Lôhospitalisation 

traditionnelle recule au profit de lôorganisation de soins à domicile. La prise en charge 

devient plus systématique et inter-disciplinaire ; des réseaux sôinstitutionnalisent. 

 

IV.2.a Le Plan dôAction Régional pour la Mucoviscidose 

 

Un réseau informel, le « club mucoviscidose », réunit, dès 1989, les acteurs bretons pour 

organiser la prise en charge des enfants dépistés en Bretagne. En 1997, les autorités de 

santé relèvent la spécificité régionale de la maladie et de sa prise en charge et encouragent 

la mise en place dôun réseau régional de soins pour la mucoviscidose en Bretagne. Sa 

mise en place est accompagnée dôun Plan dôAction pour la Mucoviscidose (PARM). 

Quinze projets sôarticulant autour de 3 thématiques (« Dépistage et diagnostic » ; 

« Soins » ; « Connaissance épidémiologique et anthropologique ») sont présentés en 

1998. Le PARM est retenu par le Programme Hospitalier de Recherche Clinique (PHRC 

National) et plusieurs projets seront financés par le PHRC, par Vaincre la Mucoviscidose 

ou encore par la Fondation CHM de Roscoff.  

 

Trois ans plus tard, le coordinateur du Réseau conduit, avec Vaincre la Mucoviscidose, 

une réflexion sur le centre « idéal » qui se traduit par des recommandations dôorganisation 

des centres et des réseaux de soins (Rault G. et al., 2001).  

 

Ces actions innovantes préfigurent lôévolution de la politique nationale pour organiser la 

prise en charge de la mucoviscidose.  

 

IV.2.b Le Centre de Ressources et de Compétences de la 

Mucoviscidose 

 

Côest ainsi que le ministère de la Santé crée, en 2002, les Centres de Ressources et de 

Compétences de la Mucoviscidose. A la suite dôun appel à projet, quarante-neuf centres 

sont ainsi qualifiés en France pour coordonner les soins des patients.  
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La même année, plusieurs décrets ministériels sur lôorganisation des réseaux de santé et 

leurs modalit®s de mise en îuvre sont publiés. Le Réseau Muco Ouest (ex. « Club 

Muco ») sera, en 2004, le 1
er
 réseau mucoviscidose formalisé en France. Il englobe, 

aujourdôhui, les régions Bretagne, Pays de Loire, Poitou-Charentes et Centre ; il  anime et 

coordonne la réflexion et les actions en soins, recherche et santé publique. Le Centre de 

Perharidy en fait partie, dôautant plus quôil en héberge la cellule de coordination 

(Président : André Michel ; coordonnateur : Gilles Rault ; adjointe : Laëtitia Guéganton ; 

cadre kinésithérapeute : Claudine Lejosne ; responsable Infirmier : Marythé Kerbrat ; 

chargée des systèmes dôinformation et de communication : Élise Bonomo ; secrétaire puis 

attachée de recherche clinique : Jocelyne Pengam).  

 

Les différents axes proposés dans le PARM correspondaient de fait aux missions 

dévolues à un centre de référence Mucoviscidose. En effet, lôaccès au diagnostic, au 

traitement et à la prise en charge des personnes souffrant dôune maladie rare deviennent 

une priorité nationale lorsque le Ministère élabore, en 2004, le Plan National Maladies 

Rares. Il sôest traduit par la désignation de Centres de Référence nationaux, voire 

internationaux, ayant pour missions la surveillance épidémiologique de la maladie, le 

dialogue avec les pouvoirs publics, la définition de protocoles et référentiels de soins et la 

coordination de travaux de recherche et notamment dôessais cliniques français et 

internationaux. Cent trente deux centres ont été labellisés, dont deux pour la 

mucoviscidose : le Centre Hospitalier Universitaire de Nantes, coordonné par le Dr Gilles 

Rault, et le Centre Hospitalier Universitaire de Lyon, coordonné par le Pr Gabriel Bellon, 

également président de la Société Française de la Mucoviscidose.  
 

IV.2.c Le centre de compétences 
 

Afin dôharmoniser les appellations des centres spécialisés dans la prise en charge des 

maladies rares, les CRCM devraient bientôt être requalifiés par le Ministère en Centre de 

compétences. Le CRCM de Roscoff pourrait alors devenir Centre de Compétences 

Roscoff-Brest reconnaissant ainsi une organisation de fait : Roscoff assure le suivi 

régulier des patients alors que Brest intervient pour des prestations techniques 

spécifiques. Le site de Roscoff a, en effet, la particularité dôêtre installé dans un 

établissement de Soins de Suite et de Réadaptation (SSR). Sôil ne dispose pas, sur place, 

de tout lôéquipement technique habituel dôun site de Médecine Chirurgie Obstétrique 

(MCO), le recours à toutes les prestations requises pour le parcours des patients atteints 

de mucoviscidose est, cependant, organisé et repose sur des collaborations bien établies, 

en premier lieu avec le Centre Hospitalier Universitaire de Brest, et sur un 

fonctionnement en réseau. En contrepartie, le site de Roscoff dispose dôune implantation 

géographique assez exceptionnelle, dôun plateau technique « standard » permettant le 

suivi régulier des malades mais aussi dôéquipements de sport et de rééducation-

réadaptation rarement disponibles sur un site MCO. 

 

Le site de Roscoff intervient également comme centre de recours inter-régional pour la 

prise en charge des patients requérant : 

- un ré-entraînement aux activités physiques de la vie quotidienne ; 

- une préparation à la transplantation pulmonaire ; 

- ou un suivi post-greffe, en collaboration étroite avec les centres de transplantation 

et, en premier lieu, avec celui de Nantes. 
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Le CRCM de Roscoff qui suit 133 patients (14 juin 2011), dont la moitié dôadultes, et 

héberge la cellule de coordination, commune au Réseau Muco Ouest et au Centre de 

référence maladie rare mucoviscidose de Nantes, apporte, ainsi, une contribution majeure 

à la lutte contre la mucoviscidose. 

 

La mucoviscidose est donc une maladie génétique grave qui touche de nombreuses 

familles en Bretagne. Cette incidence particulière a poussé les décideurs régionaux à 

mettre en îuvre un programme de d®pistage puis une organisation des soins et une 

politique de prise en charge avec toujours, le soutien de la société civile. Ainsi, les actions 

régionales précursives mises en place au CRCM de Roscoff et par le Réseau Muco Ouest 

ont pu servir de modèle à lôorganisation nationale particulièrement bien structurée de la 

prise en charge des patients atteints de mucoviscidose.  

 

 

La Pointe de Perharidy a toujours accueilli des malades 

en manque de souffle. Dans un lieu idyllique, mais isolé 

géographiquement, la mucoviscidose sôest imposée 

comme une maladie phare. Elle sert toujours de modèle 

dans lôorganisation des soins, dans les relations avec les 

patients, leurs familles et les associations, dans la façon 

dont on travaille en équipe pluridisciplinaire, dans 

lô®ducation th®rapeutique é avec un seul objectif : 

rester à la pointe !  
Source : archives du Centre de Perharidy, 2008 

 

IV.3 La prise en charge des malades au Centre de Roscoff 

 

La prise en charge des patients atteints de mucoviscidose au Centre de Perharidy sôest 

organisée à partir de 1964. De là, trois grandes phases se distinguent : 

- 1965-1989 lôère des pionniers ; 

- 1990-2002 la phase des progrès médicaux et structurels ; 

- 2003-2010 une prise en charge plus locale. 

 

IV.3.a 1965-1989 : lôère des pionniers 

 

Avec lôavènement des 

antibiotiques et le recul de 

la tuberculose, le 

sanatorium va reconsidérer 

ses missions en se 

convertissant en aérium et 

maison dôenfants à 

caractère sanitaire dans les 

années 1960.   
Source : archives du Centre de Perharidy, années 1930 
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Source : archives du Centre  

de Perharidy, 1917 

Fondé sur ses liens avec les hôpitaux parisiens et Necker en 

particulier, le CHM répondra dans les années 1970 à leurs 

besoins de centre de rééducation pédiatrique spécialisé. 

Côest ainsi que le CHM va sôorienter dans la rééducation 

fonctionnelle, lôinsuffisance rénale, la nutrition entérale et 

la mucoviscidose. 

A une époque où les projets dôétablissement nôétaient pas à 

lôordre du jour, le CHM a dû ajuster sa politique de soins. 

En effet, à lôorigine le Centre était un sanatorium.  

Mais les projets scientifiques et notamment le 

développement des antibiotiques dont la streptomycine, ont 

permis dôéradiquer la tuberculose. Or lôétablissement est, à 

lôépoque, déjà disproportionné par rapport à son 

environnement géographique et humain.  

 

Le Dr Rault nous apprend que « côest Jean Guivarch, qui avait été formé aux Enfants-

Malades par Pierre Royer, qui est venu prendre une clientèle dans le privé et, en même 

temps, avoir à mi-temps un poste ici de médecin-chef, a proposé ces idées-là de 

développement. »
7
. Et côest le Pr Pierre Royer qui a conseillé Jean Guivarch pour 

développer certaines activités de soins, dont la mucoviscidose. 

 

« La 1
ère

 décision politique a été de prendre en charge ces enfants, nous dit le Dr Rault, 

alors quôils ®taient v®cus par tout le monde comme des enfants devant mourir. (é) Côest-

à-dire quôon nôallait pas consacrer beaucoup de moyens, qui faisaient déjà défaut, à une 

maladie qui, de toute façon, était vécue comme conduisant à la mort dans les mois qui 

suivaient. Donc le choix qui a été fait par Guivarch à lôépoque, de sôoccuper de malades 

comme ceux-l¨, ®tait un choix extr°mement visionnaire et courageux. (é) A lôépoque la 

région ne comptait pas ; côétait le national, le ministère. Si vous aviez un peu de pouvoir 

politique ou même médical ou scientifique, ça suivait. » (entretien du 12 décembre 2006). 

 

Dans cette phase que lôon peut qualifier de pionnière, des patients arrivaient de toute la 

France. En effet, côétait un des seuls endroits où des spécialistes connaissaient vraiment la 

mucoviscidose. Mais, de fait, côétait souvent des situations médicales dramatiques qui se 

présentaient. Côétait lôépoque où beaucoup de médecins ne connaissaient même pas le 

nom de la maladie. Le problème des patients et des parents était, alors, de trouver un 

médecin qui connaisse la mucoviscidose. Les soignants du CHM, eux, sôoccupaient de 

patients et se sont spécialisés dans la prise en charge de cette maladie. Le Dr Jéhanne 

participait aux conférences internationales sur le sujet et sôest impliqué dans la recherche 

et la publication dôarticles (Hennequet A. et al., 1968), (Jehanne M. et al., 1972). 

 

Concrètement, le service spécialisé dans la prise en charge dôenfants atteints de 

mucoviscidose a vu le jour avec lôarrivée du Dr Jéhanne.  

Voici ce quôil nous en a dit : « Je suis arrivé au Centre en 1964. Et quelques années après, 

on a décidé, avec le professeur Royer et un professeur qui sôappelait M. Hennequet, de 

lôhôpital des Enfants Malades, de prendre des mucoviscidoses parce quôà lôépoque il 

existait un centre dans le sud de la France, à Giens, qui les recevait pour des périodes de 

durées moyennes ou un petit peu plus longues. Mais sinon, ils étaient à lôhôpital ou dans 

leur famille et, souvent, loin de tout, loin des centres et soignés par des médecins qui ne 

                                                 
7
 Les retranscriptions des extraits dôentretiens sont littérales et fid¯les au discours de lôinterview®. 
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connaissaient pas tellement la maladie. Et donc, il fallait essayer de faire quelque chose 

pour ces familles. Il y avait vraiment de la demande ; on a donc décidé de prendre des 

enfants en Bretagne et lôon sôest aperçu que la demande était, même en Bretagne, plus 

importante quôon ne le pensait. On a eu un nombre croissant dôenfants atteints de 

mucoviscidose. Il y en avait qui venaient de lôouest de la France, de la région parisienne 

mais il y en avait beaucoup de Bretagne. (é) On a ouvert un service. Au d®but, ils étaient 

accueillis avec des enfants ayant dôautres pathologies mais, peu à peu, on a vu quôils 

étaient de plus en plus nombreux et donc on a décidé quôil y aurait un service consacré à 

cette maladie. (é) Dans les ann®es 1970, il y avait un service où il y avait des jeunes 

enfants atteints de mucoviscidose. Il sôappelait Sainte H®l¯ne. (é) On a d®cid® de faire 

ici un centre de traitement de la mucoviscidose. Ce qui fait que des malades de Vannes, 

de Tours, dôAngers, de Laval sont venus à Roscoff. Les familles ont appris que, vraiment, 

il y avait des gens spécialisés dans le traitement de cette maladie. Tandis quôavant, 

lôenfant atteint de la mucoviscidose dans la région de Vannes, il allait à Vannes ; celui qui 

était de Tours, il allait à Tours ; celui qui était dans la Sarthe, il allait dans la Sarthe, etc. 

Chaque centre recevait quelques malades atteints de mucoviscidose mais pas 

énormément. Nous, le fait de les rassembler ça nous a aussi fait faire des progrès sur la 

connaissance de cette maladie. Et on a vu quôelle sôexprimait de façon très différente 

selon un malade ou lôautre ; on a vu des évolutions très variables ; on a vu très vite - et ça 

côétait très très évident - quôavec une atteinte digestive majeure, on pouvait, quand même, 

avoir un état général très bon et que côétait surtout le problème pulmonaire qui faisait que 

lôétat général se dégradait. » (entretien le 22 novembre 2006). 

 

Afin dôéclairer ces propos, nous avons fait une recherche sur les premiers dossiers 

médicaux. Le premier patient atteint de mucoviscidose suivi dans la section des 

Mucoviscidoses du Centre Hélio-Marin de Roscoff est entré en février 1966.  

Il sôagit dôune enfant née en 1965 en Haute-Normandie. Elle a présenté les premiers 

signes cliniques de la maladie à lôâge de deux mois : toux chronique, infections 

pulmonaires répétées et arrêt du développement staturo-pondéral. Elle a été hospitalisée à 

Dieppe à lôâge de sept mois. Elle présentait alors une hypotrophie importante, ne pesait 

que 4,350 kg et avait des signes pulmonaires typiques de la maladie. Un test de la sueur a 

alors été pratiqué. Suite à un résultat positif, elle a été adressée à Roscoff par lôhôpital de 

Dieppe en février 66. Dans le compte-rendu de son premier séjour, il est noté : « Il existe 

dans la fratrie du père et de la mère des enfants décédés en bas âge, de cause non 

précisée ». Son état général est dit « médiocre ». Elle a alors 11 mois et pèse 5,100 kg 

(déficit de 3 kg par rapport au poids moyen pour la taille). Elle est restée hospitalisée 

pendant 3 ans et 6 mois. De retour dans sa famille, son état sôest rapidement détérioré et 

elle a de nouveau été adressée à Roscoff en septembre 1969. Lôenfant y est décédée en 

1971, à lôâge de 6 ans, dôinsuffisance respiratoire profonde et de choc cardio-vasculaire. 

Dans les 19 dossiers suivants, 9 enfants sont nés dans le Finistère ; les 10 autres ont été 

adressés par lôhôpital des Enfants Malades. Ces enfants sont nés entre 1960 et 1967. Ils 

ont fait un ou plusieurs séjours. Pour 10 dôentre eux, la date de décès est connue. Elle 

varie entre 1967 et 1997. La mortalité était alors importante dans le service. 

En effet, au quotidien, les soignants faisaient ce quôils pouvaient avec des traitements 

symptomatiques et une organisation de soins aléatoire. Les antibiotiques étaient assez 

limités, il nôy avait pratiquement pas de perfusions intra-veineuses. De plus, quelques 

enfants vivaient dans des conditions sociales et sanitaires précaires. Certains étaient 

abandonnés par leurs parents à lôAssistance publique. Dans ces circonstances sôest ouvert, 

en 1981, au CHM un service de Placement Familial Médicalisé afin dôinstaller ces enfants 

en famille dôaccueil, le temps des soins.  
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Le compte-rendu du conseil dôadministration du 7 juin 1969 nous apprend que 26 enfants 

atteints de mucoviscidose ont été hospitalisés en 1968. Le compte-rendu du 19 juin 1971 

avance une cinquantaine dôenfants vus en 1970. 

 

Sur la période 1965-1990 : 520 patients atteints de mucoviscidose ont été suivis au CHM. 

 

Ces données reflètent le contenu des dossiers médicaux de lôépoque. La biologie 

moléculaire était inexistante et les symptômes représentaient le premier signe dôappel de 

la maladie. Le diagnostic était confirmé par la suite grâce au test de la sueur. Les malades 

venaient de toute la France. Le nombre de patients suivis était faible mais la période 

dôhospitalisation était longue. Et la plupart des enfants nés sur cette période et dont nous 

avons eu connaissance des décès nôont pas atteint lôâge adulte (75 %). 

 

IV.3.b 1990-2002 : la phase des progrès médicaux et structurels 

 

A partir de la découverte du gène, en 1989, les recherches se multiplient et la prise en 

charge sôorganise au niveau régional.  

En 1994, le Dr Rault succède au Dr Jéhanne en tant que médecin-chef. Il nous raconte les 

changements quôil a connus : « côest la découverte du gène, côest la transplantation, côest 

aussi la communication quôil y a eu à ce moment-là dans les medias qui ont permis de 

passer dôune attitude résignée devant une évolution inéluctable à une attitude de combat 

face à la maladie » (entretien du 12 décembre 2006). 

 

La prise en charge de la mucoviscidose étant une activité importante et historique de 

lôétablissement, sa poursuite se justifiait totalement parce quôil y avait une fréquence 

importante dans la région. A partir de la découverte du gène, la recherche sôest inscrite 

dans une perspective de guérison. Il fallait passer à une autre phase, la phase des 

nouveaux défis, afin de promouvoir certaines techniques de traitements, de sôinscrire dans 

des perspectives de transplantations et de guérison éventuellement. 

 

Le Dr Rault, qui a vécu tous ces changements, nous a fait part de son expérience : « les 

pays nord-américains et scandinaves avaient de lôavance sur la France : la conception du 

régime avec la bascule vers les régimes hypercaloriques, hyper lipidiques ; les nouveaux 

enzymes pancréatiques qui étaient beaucoup plus efficaces, en micro granules protégées 

donc côest-à-dire quôils passaient lôétape gastrique de lôacidité, ils restaient efficaces après 

ça, sinon ils étaient détruits, ça a boosté lôefficacité des enzymes et ça a permis de 

supporter des régimes hypercaloriques. Les procédures thérapeutiques vis-à-vis de 

lôinfection, les antibiothérapies intraveineuses, tout ça a été des événements très 

importants utilisant des moyens existants mais selon des méthodes, des procédures qui 

étaient nouvelles. »  

 

En parallèle, les techniques de recherche moléculaire se précisent et, en 1989, le gène 

codant pour la protéine CFTR, impliqué dans la mucoviscidose est identifié. Côest une 

étape qui, dôaprès le Dr Rault a eu un impact considérable sur le plan psychologique. 

« On ne peut pas mesurer quel impact ça joue sur la durée de vie, mais ça a forcément un 

impact sur la durée de vie, sans rien faire, simplement par le fait que ça entretienne 

lôespoir. Il y a eu la transplantation, première transplantation en France en 90. Les 

malades qui ont vu ça et qui ont vu des gens se remettre à marcher, revivre, même ceux 

qui nôont pas vécu longtemps, ont dit « ben ces années-là, elles valent tout ». » 
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Ensuite, se sont essentiellement des changements dans lôorganisation des soins qui se sont 

mis en place. « Avec une bascule vraiment de lôhospitalisation complète avec de très 

longues durées dôhospitalisation, des enfants qui étaient souvent hospitalisés des mois, 

des années, séparés de leur famille et bien on est passé à une prise en charge plus 

ambulatoire avec une partie qui sôest basculée de lôhospitalisation traditionnelle vers 

lôhospitalisation et lôorganisation de cure à domicile. Et puis, puisque ça devenait de plus 

en plus compliqué le fait que lôon prévoit des infirmières coordinatrices parce que le 

médecin ne sôen sortait pas. Et ça, ça a été un tournant très marquant le fait de mettre en 

place des infirmières coordinatrices qui prennent en charge tout un tas de problèmes 

logistiques et qui permettent aux médecins de ce concentrer sur ce quôils ont à faire, côest-

à-dire se concentrer sur des réflexions purement médicales ou de recherches ou 

stratégiques. Parce quôà un moment donné, ça devenait infernal. Donc ça, ça a changé 

énormément cette organisation qui, petit à petit, sôest peaufinée, côest-à-dire que ce nôétait 

plus des consultations, côétait une hospitalisation de jour avec plus de temps, des équipes 

qui étaient mobilisées ou intervenaient, où chacun apportait ce quôil savait faire : des 

kinés, les infirmières, la diététicienne. Donc ça sôest très organisé autour de la prise en 

charge ambulatoire et, surtout, autour dôune prise en charge qui est devenue pluri-

disciplinaire et inter-disciplinaire, côest-à-dire avec des échanges entre les gens, une 

connaissance de chacun, de ce que lôautre fait, et une synergie, côest-à-dire un apport de 

chacun à ce que lôautre fait. » 

 

En ce sens, on peut dire que la mucoviscidose est un modèle de prise en charge 

puisquôelle se prête à une collaboration pluri-disciplinaire. « Ce travail de logistique fait 

par lôinfirmière coordinatrice, côétait autant de moins que les familles avaient à faire. 

Donc ça les a déchargées dôautant de tâches qui étaient vécues dôune manière un peu 

culpabilisantes : appeler un kiné alors quôil ne répond pas, lôengueuler parce quôil faut 

queé Ce nôest pas quelque chose qui met de la sérénité dans la famille, donc ça les a 

dégagées, vraiment ça leur a apporté un bénéfice important. »  

 

Autre évolution, dans laquelle la pointe de la Bretagne a montré son dynamisme, côest le 

développement du dépistage. « Le choix du dépistage, par exemple, qui a été un choix sur 

une conviction utilisant une technique qui était disponible. Il y avait la technique, on 

pouvait la mettre à disposition. Ceux qui possèdent la technique sont plus rapidement 

convaincus quôelle est utile, bien entendu. Côest un petit peu comme ça que ça sôest passé. 

Mais il y a eu réunion, à un moment donné, dôune compétence technique incontestable 

quôavait Claude Férec, dôun centre important dans une région très concernée par la 

mucoviscidose et de parents dôassociations qui étaient très vives, qui étaient très bien 

organisées. Même sôil nôy avait pas de politique nationale ou régionale, on a bougé, on a 

dit ce que lôon allait faire. Les medias ont repris ça. La connexion quôil y a eu avec le 

Télégramme a vraiment été déterminante. Une maladie de la pointe de la Bretagne, Le 

Télégramme, le media à la pointe de la Bretagne, ça a fait mouche. Et puis, il y a eu ces 

opérations que lôon a connues : il y a eu ces « Opérations Télégramme », les informations 

dans le journal, qui étaient assez pionnières aussi. Quand les collègues des autres régions 

voyaient ça, ils ouvraient des yeux ronds. Ils se disaient : comment est-ce quôils arrivent à 

mobiliser des medias sur des sujets comme ça ? Nous, on nôy arrive pas. Même sôils 

avaient, par ailleurs, une renommée qui était internationale. 

Donc on a regardé la Bretagne avec des yeux complètement ronds. Lôassociation, à un 

moment donné, sôest dit : ils arrivent à relever des fonds que nous on nôarrive pas à lever. 

Et ben ça, ça a été perçu à lôextérieur par les autorités de la santé. Ils ont remarqué que 
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quelque chose se passait. Ca coïncidait avec la mise en place dôune organisation politique 

de la santé avec les ordonnances de Juppé, la coordination des soins, la création des ARH, 

côest-à-dire que lôon ne dépend plus de quelques patrons influents, côest organisé, côest 

pensé, côest programmé. Nous faisons des projets dôétablissement, ça sôintègre dans des 

projets régionaux. Et les schémas régionaux correspondent à des axes de politiques 

prioritaires nationales. Et ensuite, côest bien les professionnels mais il nôy a pas que les 

professionnels, il faut quôil y ait une intervention de la société civile, la création des 

conférences sanitaires de secteur ; et là, lôémergence dôaspirations de gens nôétant pas des 

professionnels. Et côest là que côest passé. Côest-à-dire que tout le travail qui avait été fait 

avant, là, on a récupéré lôinvestissement. Côest-à-dire que la conférence de santé, ce que 

je vous ai dit assez souvent, avait des propositions qui nôétaient pas des priorités de 

lôARH, a dit pour les maladies génétiques ce nôest peut être pas une priorité de santé 

publique parce que ça concerne peu de malades, ça nôa pas un poids économique très 

important. Mais, côest une spécificité de la région et nous considérons que côest une 

priorité quôil faut développer. Nous préconisons que pour les maladies génétiques et 

notamment la mucoviscidose, nous poursuivions ce qui est entamé, quôon fasse ça, les 

réseaux, quôon nomme les centres de référence, quôon développe la recherche, quôon 

développe lôépidémiologie, quôon maintienne le dépistage et tout ce qui aura été fait dans 

cette maladie puisse être extrapolé à dôautres maladies. Côest-à-dire quôils considéraient 

ce qui avait été fait comme étant finalement une maladie pionnière mais pilote. »  

 

La deuxième conférence régionale sur lôétat de santé et les priorités de santé publique en 

Bretagne a eu lieu le 13 mai 1997. Elle a choisi le thème des maladies génétiques comme 

lôune des huit priorités régionales de santé : ses recommandations sont exprimées comme 

suit : « Si ces affections (les maladies génétiques) ne sont pas un problème de santé 

publique au sens strict du terme, elles représentent une spécificité en Bretagne, surtout en 

ce qui concerne la mucoviscidose. Il apparaît au jury que le travail accompli pour le 

diagnostic et la prise en charge de cette maladie doit être poursuivi et amplifié et que le 

modèle utilisé pour cette maladie soit appliqué à dôautres affections. » 

 

Le jury recommande, en ce qui concerne la mucoviscidose : 

- de poursuivre le développement de la recherche fondamentale et de la recherche 

clinique, 

- de poursuivre la mise en place du diagnostic prénatal et du dépistage précoce, 

- de développer les consultations de conseil génétique, 

- de développer une politique de réseaux autour des Centres de Références (Rennes, 

Roscoffé) capables de renseigner les acteurs de sant® et les familles sur les 

problèmes posés par lôévolution de la maladie, 

- de centraliser, dans un seul Centre, les données recueillies à propos de cette 

maladie, 

- dôaméliorer la prise en charge par les caisses dôassurance maladie. 

 

Un tel modèle de prise en charge doit sôappliquer aux autres maladies génétiques, même 

rares, ainsi quôaux différentes formes de handicap qui frappent la petite enfance. 

 

Ainsi, pendant que sôorganise la prise en charge au niveau national, 207 nouveaux 

patients ont été vus au centre de soins entre 1990 et fin 2001. Les mutations dont ils sont 

porteurs ont pour la plupart été identifiées. Les malades viennent essentiellement de la 

région. Ils sont nés entre 1950 et 2001 et en Bretagne pour 162 dôentre eux. 
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Sur cette courte période de 12 ans, on peut noter de grands changements par rapport à la 

précédente période 1965-1989. Les malades sont essentiellement recrutés en Bretagne, le 

diagnostic repose désormais sur des données moléculaires et lôespérance de vie à la 

naissance sur cette période augmente.  

 

IV.3.c Depuis 2002 : de la maternité au CRCM 

 

En 2002, une nouvelle ère sôouvre avec la généralisation au niveau national de la mise en 

place du dépistage néonatal. En effet, la France a été le premier pays à mettre en place le 

dépistage néonatal de la mucoviscidose à lôéchelon dôune nation entière (les initiatives 

régionales sont nombreuses). 

Sa généralisation en France sôest accompagnée de recommandations de suivi de lôenfant 

dépisté dans des centres de soins spécialisés dénommés centres de ressources et de 

compétences de la mucoviscidose, créés par le ministère de la Santé en 2001. Ainsi, les 

jeunes patients dépistés peuvent être suivis directement dans les CRCM.  

A titre dôexemple, dans le tableau 3, nous présentons quelques caractéristiques du suivi 

des patients au CRCM de Roscoff.  

 

Tableau 3 : Caractéristiques du suivi des patients atteints de mucoviscidose au CRCM de 

Roscoff de 2002 à 2008 

 

 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 

Nombre de patients 

suivis 

135 132 129 133 143 130 125 

Malades pour lesquels 

le génotype est identifié 

134 131 127 131 140 Non 

renseigné 

121 

Nombre de nouveaux 

patients 

2 4 2 0 3 1 0 

Patients résidant en 

Bretagne 

126/134 

94 % 

125/131 

95 % 

124/127 

98 % 

121/127 

95 % 

129/140 

92 % 

125/130 

96 % 

120/125 

96 % 

Patients résidant dans le 

Finistère 

103/134 

77 % 

103/131 

79 % 

102/127 

80 % 

101/127 

80 % 

105/140 

75 % 

102/130 

78 % 

98/125 

78 % 

- de 18 ans 87 83 80 78 76 68 60 

+ de 18 ans 48 49 49 55 67 62 65 

Nombre moyen de 

consultations 

3,5 3 5,2 5 1 Non 

renseigné 

1 

Nombre moyen 

dôhospitalisations de 

jour 

4,8 4,5 4,8 4,9 4,3 4,6 4,5 

Nombre moyen de jours 

dôhospitalisations 

complètes 

56,8 44,6 46,8 42,9 25,3 41,4 32 

Nombre de patients 

transplantés 

2 0 3 7 14 11 12 

Nombre de décédés 3 2 4 3 3 2 2 

Sources : Registres 

 

Ces statistiques nous montrent une diminution du nombre de malades pour lesquels le 

génotype a été identifié. Mais il faut noter que ce taux de couverture est exceptionnel par 

rapport à celui de la France (cf. Registres). On remarquera, aussi, que la population suivie 
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est très majoritairement née dans le Finistère et quôelle y réside. Les enfants sont devenus, 

depuis 2008, minoritaires. En effet, la proportion dôadulte augmente de 16 points entre 

2002 et 2008. Au CRCM, les consultations diminuent régulièrement depuis 2004. Le 

nombre de jours dôhospitalisations complètes est même passé de 56 à 32 en 6 ans.  

 

En 2009, 6 jeunes patients ont été dépistés à la naissance et orientés vers le CRCM de 

Roscoff. 2 nouveaux patients adultes se sont manifestés et 2 autres sont venus de lôIle de 

la Réunion pour un séjour de réentraînement à lôeffort afin de préparer au mieux le corps 

et lôesprit à une future transplantation dôorgane. 3 patients ont, dôailleurs, été greffés. 

Cette année-là 6 décès ont été enregistrés. 

 

En 2010, 2 bébés suivis au CRCM ont été dépistés dans lôannée, dont un hors de 

Bretagne. 2 nouveaux patients sont suivis au centre, suite à des déménagements. Cette 

même année, 2 patients ont été greffés et 4 autres sont décédés. Comme en 2009, il nôy a 

pas eu de grossesses de déclarées. Au total, 133 patients ont été suivis au CRCM en 2010 

ainsi que 7 personnes atteintes dôune forme frontière de mucoviscidose. Il y a autant 

dôenfants que dôadultes.  

 

En juin 2011, 48 enfants nés depuis 2002 avaient été suivis au CRCM de Roscoff. Un 

enfant dépisté est décédé sur cette période.  

 

Ces dernières années nous donnent à voir la qualité de la prise en charge. Les génotypes 

sont désormais connus, le nombre de nouveaux patients sôest stabilisé, ils viennent 

essentiellement du département. Depuis 2004, plus de la moitié des malades atteignent 

lôâge adulte. Du côté de la qualité de vie, on peut noter une diminution des consultations 

et des hospitalisations. Le nombre de patients transplantés a doublé en 6 ans et les décès 

diminuent.  

Au total, côest près dôun millier de patients qui ont été suivis au Centre de Perharidy 

depuis 1965. 

 

 

Au terme de cette présentation de la maladie à travers lôévolution des connaissances, nous 

nous rendons bien compte que la mucoviscidose est un mot nouveau pour une maladie 

ancestrale. Une maladie dont les premiers signes et symptômes physiques ont vite été 

complétés dôune connaissance génétique et de la mise en place dôune logistique de prise 

en charge. Aussi, en moins dôun demi-siècle, le concept de mucoviscidose a évolué vers 

le pluriel. La prise en charge est aujourdôhui globale (orientée vers la santé physique, 

psychologique et sociale) et interdisciplinaire. Si lôon se penche sur les dossiers médicaux 

des patients, côest toute cette évolution que lôon peut lire. Ils sont le reflet de leur époque. 

Côest une contrainte quôil nous a fallu prendre en compte dans lôanalyse des données. 
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Partie II  : Du dossier médical des patients à une base de données 

généalogiques 
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La connaissance de la mucoviscidose a grandement progressé ces dernières années, 

notamment grâce à lôavènement de la génétique. Cependant, comme le dit J.-J. Kupiec et 

P. Sonigo « la génétique, théorie de lôhérédité, brise le lien matériel qui lie les ancêtres à 

leurs descendants et y substitue un lien virtuel, une information, un programme porté par 

une molécule magique, lôADN. » (Kupiec J.-J. et Sonigo P., 2000, p. 213). 

Notre recherche a pour ambition dôhumaniser lôinformation génétique en la reliant aux 

individus.  

En partant du principe que nos gènes parlent de nous, mais aussi de nos parents, de nos 

ancêtres et de leur histoire et en nous basant sur des résultats actuels de biologie 

moléculaire, nous nous proposons de remonter, par le biais des généalogies ascendantes, 

le chemin des porteurs. Il sôagira de montrer lôintérêt que des données historiques, 

matérialisées par des généalogies, peuvent apporter à la compréhension des processus de 

diffusion dôune maladie génétique sur une aire territoriale définie. 

Autrement dit, en sôappuyant sur des données moléculaires et leur chemin généalogique il 

va sôagir de retisser le lien qui lie les malades à leurs ancêtres.  

 

Pour ce faire, nous allons partir des dossiers médicaux des patients pour construire notre 

problématique.  

Il sôagira ensuite de la positionner par rapport aux recherches similaires, aux différentes 

disciplines et dans ses perspectives.  

Nous développerons alors les différentes étapes nécessaires à la gestion dôune base de 

données à la fois généalogique et génétique.  

Dès lors, nous pourrons faire une analyse descriptive des données accumulées. 

 

 

Chapitre V Mucoviscidose et généalogie, un regard tourné 

vers nos ancêtres 

 

V.1  Préliminaires à la recherche 

 

A lôorigine de ce projet dôétude il y a lôobservation empirique, dans les années 1960, du 

praticien, le Dr Jéhanne : 

« Je me suis aperçu en interrogeant les familles et, en demandant sôil y avait des 

antécédents que oui, quôil y avait eu des décès autrefois dôenfants qui toussaient. On ne 

savait pas de quoi ils étaient décédés mais ils étaient décédés en bas âge. Ils toussaient 

beaucoup. Voilà, on disait que côétait des coqueluches ou des bronchites. Notamment 

dans la région de Plouzévédé, je me suis rendu compte quôil y avait pas mal de cas, là 

dans le Léon
8
. Et puis, je demandais le nom des parents du côté paternel, maternel et je 

me suis aperçu que lôon retrouvait assez souvent des familles qui étaient liées, qui ne le 

savaient même pas ou qui le savaient, qui me le disaient quelquefois et des fois, je voyais 

que tiens mais oui ça côest un cousin de tel malade. Et puis, au bout dôun certain temps, je 

me suis dit, mais il y a non seulement deux familles liées mais trois, puis quatre, puis 

cinq, et puis ça commençait à faire un réseau. » (Entretien du 22 novembre 2006). 

  

                                                 
8
 « Le Léon sôinscrit dans un quadrilatère. Bordé au nord par la Manche, il est délimité par la rivière de 

Morlaix et le Queffleuth à lôest, par la rade de Brest et lôElorn jusquôà Landerneau et par les premières 

crêtes des Monts dôArrée au sud » (Elegoët L., 2007, p. 15). 
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V.1.a Aux origines de la question 

 

Suite à ces observations empiriques du Dr Jéhanne côest son successeur, le Dr Rault, qui a 

contacté le Pr André Chaventré, directeur du laboratoire dôanthropologie génétique à 

lôIned. Ce dernier a commencé, en 1989, à dresser les arbres généalogiques des patients 

suivis au Centre de Perharidy en se basant sur leur dossier médical personnel.  

 

Selon André Chaventré : « le travail a été effectué à lôIned dans le laboratoire 

dôanthropologie génétique que je dirigeais dans le cadre de la distribution dans le temps et 

dans lôespace des maladies génétiques. Elle faisait suite à lôenquête nationale sur le 

glaucome juvénile à angle ouvert (autosomal dominant
9
) menée par le comité de lutte et 

avec la collaboration du Dr Valtot spécialiste mondialement reconnue de cette maladie. 

Compte tenu des résultats très probants recueillis, jôai décidé dôétendre cette recherche à 

une maladie autosomale récessive : la FKP
10

 sôimposait. La reconstitution familiale a 

démarré à partir des fiches des malades du centre de Roscoff (Dr Rault) et du fichier du 

centre de transfusion de Brest (Pr Férec). Cette étude a permis de mettre en évidence la 

multiplicité des mutations, le rôle fondamental des effets fondateurs et la distribution 

spatiale très ciblée des différentes mutations. » (Courriel du 28 octobre 2008). Ces 

résultats ont été publiés en 1996 (de Braekeleer M. et al., 1996). 

 

En 1997, A. Chaventré a souhaité faire don de sa base afin quôelle puisse être exploitée et 

que sa mise à jour soit pérennisée. La Fondation CHM de Roscoff, a accepté de financer 

le projet et de devenir propriétaire de la base, sous réserve que celle-ci soit déclarée à la 

commission nationale de lôinformatique et des libertés (CNIL).  

 

Gilles Rault, coordonateur du Réseau Mucoviscidose Bretagne Pays de Loire, est à 

lôorigine, en 1998, de lôélaboration dôun programme dôaction pluriannuel : le Plan 

dôAction Régional pour la Mucoviscidose (PARM). Le PARM a bénéficié de divers 

financements, notamment du Ministère de la Santé via le Programme Hospitalier de 

Recherche Clinique (PHRC), lôassociation Vaincre la Mucoviscidose, la Fondation 

Centre Hélio-Marin de Roscoff. Il a pour objectif de développer au sein du service 

dôinformation médicale du Centre de Perharidy, dans une région pilote particulièrement 

concernée par la mucoviscidose, des actions diverses mais complémentaires visant à 

améliorer lôespérance de vie et la qualité de vie des patients atteints de mucoviscidose. Il 

réunit une quinzaine de projets autour de différentes thématiques dont lôamélioration des 

connaissances épidémiologiques et anthropologiques de la population concernée par la 

maladie. Le chapitre 3 du PARM sôintéresse particulièrement à la « Connaissance des 

généalogies et des génotypes CF (Cystic Fibrosis) des patients atteints de la 

mucoviscidose et de leurs apparentés ». 

 

Deux outils logistiques ont ®t® mis en place en 2000 pour faciliter la mise en îuvre du 

PARM : 

- la Cellule de Coordination du Réseau Mucoviscidose (CECOREM), outil 

logistique nécessaire à la coordination et à lôanimation du Réseau Mucoviscidose 

Bretagne Pays de Loire ; 

- une convention de recherche sur la mucoviscidose signée le 25 septembre 2000 

entre la Fondation Centre Hélio-Marin de Roscoff (en tant quôorganisme de 

                                                 
9
 La présence dôune seule mutation est suffisante pour que la maladie sôexprime. 

10
 FKP : fibrose kystique du pancréas ou mucoviscidose 



 

70 

 

rattachement de la CECOREM), lôInstitut National dôÉtudes Démographiques, 

lôObservatoire Régional de Santé de Bretagne et lôUnion Régionale des Caisses 

dôAssurance Maladie de Bretagne. 

 

Un petit groupe de travail (A. Chaventré, G. Bellis, L. Guéganton, G. Rault) sôest 

constitué en 2003 pour instruire le dossier de déclaration de la base de données à la CNIL. 

Il a fait appel à Maître Ariane Mole, juriste du cabinet Bensoussan, spécialisée dans le 

droit des technologies avancées. Maître Mole a proposé de déposer une demande dôavis 

reposant sur un acte réglementaire. Le dossier a été remis en novembre 2003 et un avis 

favorable a été reçu le 18 janvier 2004. Lôacte réglementaire, approuvé par le Conseil 

dôAdministration de la Fondation CHM, a été publié dans le journal Ouest-France des 

départements bretons et ligériens en mai 2004. Depuis, la base de données généalogiques 

est placée sous la responsabilité du service dôinformation médicale du Centre de 

Perharidy. Elle contient des données dôétat civil (noms, prénoms, dates et lieux de 

naissance, mariage, décès) et des données génétiques (microsatellites
11

, mutations). 

 

Le projet a été présenté publiquement le 7 octobre 2004 lors de la 31
e
 réunion du Réseau 

Muco Ouest à Rennes. A lôissue de cet exposé, il a été constaté un vif intérêt suscité par le 

projet, mais aussi de nombreuses interrogations concernant sa mise en îuvre effective 

(notamment en termes de respect des règles éthiques, déontologiques et juridiques). Le 

projet ayant lôavis positif de la CNIL, il a alors paru opportun de le mettre rapidement en 

îuvre en profitant de la dynamique du R®seau Muco Ouest. Pour ce faire, un groupe de 

travail associant plusieurs professionnels des CRCM de lôouest de la France a été 

constitué. Le 14 janvier 2005 il sôest réuni à Rennes autour du thème « Généalogies et 

génotypes ». Par la suite, les personnes impliquées dans le projet se sont retrouvées 

régulièrement au Centre de Perharidy afin de faire un état des lieux de la situation, 

dôenvisager un plan dôaction et de le mettre en îuvre. 

 

Côest dans ce contexte que jôai été recrutée, avec le soutien dôun contrat CIFRE
12

, le 16 

avril 2007, pour mettre à jour et exploiter cette base de données dans le cadre dôune thèse 

de doctorat. 

 

V.1.b Évolution de la réflexion 

 

Il existe beaucoup de financements pour des travaux sur la mucoviscidose, mais en 

recherche fondamentale, dans un objectif de guérison. La recherche en sciences humaines 

est peu développée. La particularité de notre sujet réside dans le fait quôil analyse le 

comportement des générations passées afin dôinformer les générations futures.  

 

En démographie, les seules recherches menées, en France, sur le thème des généalogies, à 

notre connaissance, sont celles dôAndré Chaventré et dôIngrid Duguépéroux dans le cadre 

du PARM. 

                                                 
11

 Les microsatellites sont des courtes séquences dôADN des chromosomes formées de la répétition dôun 

motif lui-même constitué de une à quatre bases. Très polymorphes, ce sont de bons marqueurs pour la 

cartographie génétique. Ils sont aussi appelés haplotypes ou marqueurs polymorphes. 
12

 Les Conventions Industrielles de Formation par la REcherche ou CIFRE sont un contrat passé entre le 

doctorant et lôentreprise qui lôembauche, ce contrat étant subventionné par le Ministère de la recherche par 

le biais de lôassociation nationale de la recherche technique (ANRT). Il a pour but dôaider les entreprises 

françaises à embaucher un ingénieur ou un cadre débutant qui se verra confier un poste de recherche ou de 

développement. 
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Le projet 3.1 du PARM sôintitule « Étude généalogique des mutations CF de la 

population bretonne ». Le responsable est André Chaventré en association avec Marc de 

Braekeleer, Maryse Gaimard et Ingrid Duguépéroux.  

Lôobjectif est de mieux comprendre lôorigine et la diffusion des mutations de la 

mucoviscidose présentes dans la population bretonne. 

Le projet de reconstitution des généalogies des patients mucoviscidosiques de Bretagne a 

débuté vers 1990. Sa motivation découlait du fait que trois mutations avaient des 

fréquences élevées dans la population dôorigine celtique de la Bretagne alors quôelles 

étaient rares dans les autres populations. Le projet global a été rédigé ; des données 

généalogiques ont été collectées mais elles ont été très peu exploitées, notamment parce 

que la base nôavait pas encore été déclarée à la CNIL.  

Côest aussi dans le cadre du PARM 3.1 quôIngrid Duguépéroux a commencé une thèse de 

doctorat en Sciences de la Vie et de la Santé. Sa thèse, soutenue en 2001, présente 

lôépidémiologie génétique de trois mutations du gène CFTR (G551D, 1078delT, W846X), 

particulièrement fréquentes en Bretagne (Duguépéroux I., 2001). Elle y a étudié les 

corrélations génotype-phénotype mais aussi les généalogies.  

Pour ce faire, elle a rassemblé 27 malades porteurs dôau moins une mutation G551D, 32 

porteurs dôau moins une mutation 1078delT et 16 pour la mutation W846X. Les 

reconstitutions généalogiques ont montré que dôun point de vue historique, de la 

géographie humaine et génétique, ces trois mutations du gène CFTR se comportent 

différemment. 

La mutation G551D se situe en plus grande proportion sur la côte septentrionale de la 

péninsule bretonne. Cette distribution est à replacer dans le contexte des mouvements de 

populations de lôépoque celtique. 

La mutation 1078delT se retrouve principalement sur la bordure méridionale de la région. 

Cette distribution peut être expliquée par le contexte historico-économique de la Bretagne 

de lôépoque contemporaine. 

Enfin, la mutation W846X, quoique rare hors de la Bretagne, se rencontre essentiellement 

dans la partie centrale de la région et semble être liée aux activités forestières. 

 

En épidémiologie, Virginie Scotet, chercheur à lôInserm de Brest, a soutenu en 2001 une 

thèse intitulée « Épidémiologie moléculaire de la mucoviscidose en Bretagne » (Scotet 

V., 2001). Elle y a développé un bilan de dix années dôexpériences du dépistage néonatal 

et du diagnostic anténatal de mucoviscidose mais aussi une étude épidémiologique de la 

mucoviscidose en Bretagne de 1960 à 2000. 

Sa population dôétude était constituée de toutes les personnes atteintes de mucoviscidose 

nées en Bretagne entre le 1er janvier 1960 et le 31 décembre 1999, côest-à-dire sur une 

période de 40 ans. Le but de ce travail était double. Il sôagissait de recenser lôensemble 

des patients nés en Bretagne, mais aussi de disposer de leur date et lieu de naissance, afin 

de pouvoir consulter ultérieurement leur acte de naissance, qui fournirait les informations 

nécessaires à lôanalyse de la distribution de la maladie et de ses mutations. 

Les variables recueillies regroupaient : des données socio-démographiques (sexe, date de 

naissance, lieu de naissance et de résidence du patient, de ses parents et grands-parents) ; 

des données génétiques (génotype, origine paternelle et maternelle des mutations, 

antécédents familiaux) ; et des données sur lôétat de santé (date de diagnostic, statut vital, 

date de décès). 

La population de lôétude recensait 520 patients nés et résidant en Bretagne au moment de 

leur naissance entre le 1
er
 janvier 1960 et le 31 décembre 1999. Parmi ces 520 patients, 

203 personnes sont nées dans le Finistère, 111 en Ille-et-Vilaine, 113 dans le Morbihan et 

93 dans les Côtes dôArmor. Ces 520 patients appartenaient à 450 familles distinctes. 
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Lôincidence de la maladie en Bretagne sur cette période où il y a eu 1 533 003 naissances 

est alors estimée à 1/2 948 naissances vivantes dans la région. Virginie Scotet (Tableau 4) 

nous a fait remarquer que cette incidence observée au niveau régional marque des 

variations selon les départements mais aussi selon le temps. 

 

Tableau 4 : Incidence de la mucoviscidose (CF) en Bretagne par département et par 

décennie (patients nés et domiciliés en Bretagne) 

 

Source : V. Scotet, Inserm Brest, U 613 
 

Cette distribution a été analysée à différents niveaux de découpage géographique : 

administratif (départements, arrondissements, cantons) mais également ecclésiastique 

(évêchés). Au total elle a pu identifier 62 mutations différentes chez les 448 patients nés 

en Bretagne entre le 1
er
 janvier 1960 et le 31 décembre 1999 et chez qui une analyse 

moléculaire a été réalisée. 

Cette thèse a permis, entre autres, « dôétudier la distribution spatiale de cette maladie dans 

la région et dôidentifier avec précision les agrégats de cas. On retrouve, notamment, une 

concentration de cas dans le sud du Finistère (où lôon retrouve la mutation 1078delT), 

dans le nord du Finistère également (où lôon retrouve de nombreux allèles G551D), ainsi 

que dans le Centre Bretagne. » (p. 213). 

 

Lôoriginalité de notre sujet, cherchant à élaborer une analyse démographique et historique 

des réseaux généalogiques et des structures familiales des patients atteints de 

mucoviscidose en Bretagne, tient, tout dôabord, à son support. En effet, notre étude a pour 

fondement une base de données unique et sous-exploitée. Elle nôa donné lieu quôà une 

seule publication. Il sôagit dôun poster intitulé « A Data Base for Knowledge of pedigrees 

and Genotypes of CF Patients and their parents in France » rédigé par L. Guéganton et 

al. qui a été exposé au 27
e
 congrès européen de la mucoviscidose à Birmingham en juin 

2004 (Guéganton L. et al., 2004).  

 

CF Naissances CF Naissances CF Naissances CF Naissances 

Côtes 

Incidence  
dôArmor  34 75 209 27 66 399 18 56 681 93 282 383 

Finistère 

Incidence 

47 117 172 66 109 308 43 96 643 203 453 239 

Ille-et-Vilaine 

Incidence 

41 118 729 36 110 225 25 106 169 111 453 598 

Morbihan  

Incidence 

32 88 883 27 82 903 23 73 459 113 343 783 

Bretagne 

Incidence 

154 399 993 156 368 835 109 332 952 520 1 533 003 

1/ 3042 

1/ 2597 1/ 2364 1/ 3055 1/ 2948 

1/ 2778 1/ 3070 1/ 3194 

1/ 2233 

1/ 2896 1/ 3062 1/ 4247 1/ 4086 

1/ 2493 1/ 1656 1/ 2248 

1960-1999 

1/ 2212 1/ 2459 1/ 3149 1/ 3036 

1970-1979 1980-1989 1990-1999 
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Le potentiel de cette base de données est énorme. En juin 2011, elle contenait 1 287 

malades dont le génotype de la mucoviscidose avait été avéré ainsi que 254 690 de leurs 

ascendants directs, le tout sur une période allant de nos jours au XV
e
 siècle.  

A notre connaissance, il nôexiste pas ailleurs une telle base de données historiques pour la 

mucoviscidose. Les laboratoires de génétique moléculaire ont des données se limitant 

jusquôà présent aux générations contemporaines. Lôobjectif du Dr Rault, responsable du 

projet au Centre de Perharidy, est de mettre à disposition des chercheurs et des cliniciens 

cette base de données. Elle peut, en effet, servir de support à différentes études qui 

peuvent être démographiques, épidémiologiques, historiques, cliniques, etc. 

 

Néanmoins, cette base nous a demandé, de prime abord, un très gros travail de contrôle, 

dôactualisation et de validation des données. Cette démarche était primordiale dans le sens 

où elle nous donnait, par la suite, lôassurance de travailler sur un corpus se prêtant bien 

aux analyses.  

 

V.1.c État des lieux de lôhéritage 

 

Nous avons commencé à nous intéresser aux données collectées par le Pr Chaventré en 

2006.  

M. Chaventré avait constitué un dossier généalogique par fratrie de malades. Il tenait en 

parallèle deux fichiers : le premier sous le tableur Excel et le deuxième dans le logiciel de 

généalogie Hérédis.  

Par fratrie, il avait inscrit les noms, prénoms, dates et lieux de naissance et/ou de décès 

des patients ainsi que leur génotype, si celui-ci était connu.  

Ensuite, il sôest appuyé sur les Tribunaux de Grande Instance et les centres de généalogies 

pour développer les ascendances. 

Il avait inclus 764 malades dont 209 sont renseignés comme nés en Bretagne. Le nombre 

de leurs ascendants sôélevait à 85 455. Cependant, on a relevé beaucoup de doublons 

(38 % soit 32 961 doublons).  

 

La notion de doublon désigne un individu présent dans plusieurs enregistrements distincts 

autrement dit, plusieurs fiches correspondent à un même individu.  

 

Les données généalogiques étaient, à lôépoque, traitées sous Hérédis Pro Version 4 sur un 

ordinateur Macintosh. Hérédis est un logiciel de généalogie qui contient lôensemble des 

outils nécessaires pour créer et ensuite faire évoluer des arbres généalogiques. La saisie 

des informations relatives aux individus est détaillée. Elle comporte naissance, diplômes, 

testament, décès, fiançailles, mariage, divorce, métiers, etc. Le nombre dôévénements est 

illimité. La recherche au sein de la base de données est très précise, elle peut sôeffectuer 

par nom, numéro Sosa (dans le cas dôune généalogie ascendante dôun individu, le « de-

cujus », chaque ancêtre est repéré par un numéro différent), numéro personnel, etc.  

 

Dans un premier temps il nous a fallu entamer un travail de réagencement de la base afin 

quôelle sôadapte aux nouvelles méthodes informatiques de gestion relationnelle des 

données.  

En effet, en lôétat, le corpus était difficilement exploitable : matériel informatique devenu 

obsolète, éparpillement des données sur plus de 1 700 fichiers (dôoù les doublons), 

difficultés dôinterrogation informatique, etc. 
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Lôorganisation des fichiers par famille nôétait pas opérationnelle ; les réseaux 

généalogiques et les structures familiales nôapparaissant pas clairement, les doublons 

étaient difficiles à gérer.  

 

Nous avons donc fait le choix, en concertation avec des informaticiens, de passer dôun 

environnement Macintosh vers un environnement Windows PC ; puis, et via lôoutil de 

fusion dôHérédis, de créer un fichier unique regroupant lôensemble des fichiers de 

familles, lôobjectif étant dôeffectuer des recherches multicritères sur un support 

informatique accessible au plus grand nombre.  

Après plusieurs manipulations techniques délicates (Figure 11), nous avons réussi à 

fusionner tous les fichiers et à transférer le nouveau dossier unique sur la machine 

dôexploitation dotée du logiciel de généalogie Hérédis 9 pro.  

 

Figure 11 : Schéma dôévolution des données vers une base unique 

 

 
 

En avril 2007 nous avions un fichier unique comprenant 85 455 individus (malades et 

ascendants), mais beaucoup dôindividus étaient renseignés plusieurs fois dans la base.  

Dans un premier temps, nous avons édité, grâce au logiciel, la liste des doublons 

potentiels en recherchant les individus ayant les mêmes parents, le même sexe, et les 

mêmes noms et prénoms. Puis, nous avons comparé leurs fiches (naissance, mariage, 

décès), et quand deux individus étaient identiques nous avons fusionné leur fiche.  
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En avril 2008 la base était organisée, exempte a priori  de doublons, exploitable et 

contenait 55 539 individus, dont 762 malades, pour lesquels étaient renseignées 23 764 

naissances, 12 186 décès et 23 770 unions de leurs ascendants. 

 

 

Ainsi, avant même notre projet de recherche, il existait déjà des observations empiriques 

de médecins révélant une maladie familiale, des études démographiques et 

épidémiologiques réalisées sur la mucoviscidose en Bretagne ainsi quôune base de 

données généalogiques réparties en différents fichiers. Sur cet existant nous avons élaboré 

une nouvelle problématique de recherche. 

 

V.2  Conception dôune problématique 

 

V.2.a Les comportements du passé peuvent-ils expliquer la 

fréquence de la maladie aujourdôhui en Bretagne ? 

 

La question de départ qui sous-tend le projet peut se résumer en une interrogation 

apparemment simple : en quoi les comportements démographiques du passé expliquent-

ils la fréquence et la répartition de la mucoviscidose aujourdôhui en Bretagne ?  

 

Notre projet consiste en une analyse démographique et historique des réseaux 

généalogiques et des structures familiales des patients atteints de mucoviscidose en 

Bretagne, lôanalyse prenant appui sur la base de données généalogiques hébergée au 

CRCM de Roscoff et placée sous la responsabilité du service dôinformation médicale.  

 

Pour ce faire, il sôest agi, dans un premier temps, de rechercher dans les généalogies un 

certain nombre dôancêtres communs, aux porteurs dôune même mutation, que nous 

appelons fondateurs. Par la suite, lôanalyse des réseaux généalogiques devrait démontrer 

quôil existe des apparentements pour des groupes de patients partageant des 

caractéristiques génétiques identiques (mutations et micro-satellites). 

Dans un deuxième temps, la compréhension des comportements socio-démographiques 

(nuptialité, natalité, mortalité, migrations), établis à partir de lôanalyse des généalogies, 

pourrait rendre compte de la répartition territoriale dôun certain nombre de mutations en 

Bretagne ainsi que des niveaux de prévalence observés. 

 

Lôobjectif est donc de mieux comprendre lôorigine et la diffusion des mutations de la 

mucoviscidose présentes dans la population bretonne en analysant les parcours de vie 

repérés dans les généalogies. 

 

Cette étude a pour ambition de participer à la connaissance historique, géographique, 

sociale, de la maladie au travers de la succession des générations : recherche dôeffets 

fondateurs, comportements démographiques des générations éloignées, localisations et 

migrations des différentes mutations, vérification dôun avantage sélectif des porteurs 

sains. 

 

Enfin, la base de données contribuera à améliorer la qualité du dossier médical des 

patients en mettant à disposition un élément indispensable : un arbre généalogique 

construit sur des éléments de preuve et pouvant servir de support dôinformation lors du 

conseil génétique et du dépistage des apparentés.  
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V.2.b Quatre hypothèses 

 

Afin de répondre à notre question de départ nous aimerions vérifier quatre hypothèses 

générales. 

 

Premièrement, nous voudrions vérifier quôil existe des effets fondateurs que lôon peut 

dater et situer géographiquement. Pour la mutation 1078delT, comme pour les autres, 

existe-il un couple fondateur que lôon peut situer dans le temps et dans lôespace ? Ce 

couple est-il unique pour tous les malades ?  

Il nous a semblé que côest un nombre important de généalogies ascendantes qui nous 

permettra de vérifier ces effets fondateurs.  

 

Dans un deuxième temps, nous avons décidé de nous pencher sur un comportement socio-

démographique lourd de conséquences au niveau de la transmission génétique : le 

mariage. Dans la population étudiée, quelles sont les particularités des unions ? Peuvent-

elles expliquer la fréquence élevée de lôallèle (différentes versions dôun même gène) muté 

dans la population ? La consanguinité est-elle particulièrement élevée ? 

 

La troisième hypothèse met en avant que les patients atteints de mucoviscidose et ayant 

des caractéristiques génétiques communes sont apparentés.  

Autrement dit, on retrouverait des liens de parenté entre porteurs dôune même mutation. 

Par exemple, les porteurs de la mutation G551D seraient apparentés. Il en irait de même 

pour toutes les mutations présentes dans notre base de données. 

Pour ce faire, nous allons développer aussi loin que possible dans le temps et dans 

lôespace les arbres généalogiques des patients en ascendance directe afin de vérifier ces 

liens de parenté. Sont-ils présents ? Sont-ils réservés aux seuls porteurs dôune mutation ? 

Sont-ils fréquents ? 

 

Enfin, notre quatrième hypothèse développe le fait que les différentes mutations se 

seraient développées en milieu endogame et sôy seraient maintenues jusquôà une période 

récente.  

Il sôagira, notamment, de se pencher sur les lieux de vie aux moments de la naissance, de 

lôunion et du décès afin de dresser des cartographies. La mobilité est-elle une norme ? 

Est-elle territoriale ? Socio-professionnelle ? Quelles sont ses conséquences, sur la 

diffusion du gène CFTR ? Les porteurs sains vivent-ils plus vieux ? 

 

Cette analyse des généalogies, à la fois ascendante et descendante, intègre dans une 

approche globale, lôhistoire, la démographie et la génétique dôune population régionale. 

 

Il nous semble que lôétude des générations passées peut apporter un éclairage nouveau sur 

cette affection héréditaire. Les recherches en démographie et en génétique des 

populations humaines ont toutes deux pour objectif dôanalyser la structure des groupes 

humains, les modalités avec lesquelles ils se constituent, se distribuent dans lôespace, se 

perpétuent dans le temps. Or, le gène est commandé par lôacteur social : à une extrémité, 

ses comportements et ses choix (matrimoniaux, migratoires, reproductifs) en déterminent 

la diffusion, le sort de la population ; à lôautre, ses normes et ses interdits en règlent 

lôexpression par le biais de politiques en matière de prévention (Bouchard G. et de 

Braekeleer M., 1990). 

En effet, la mucoviscidose, du fait de sa composante héréditaire, ne mobilise pas 

seulement le patient mais tout un système familial et social. Si les progrès médicaux ont 
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permis une nette amélioration de la durée et de la qualité de vie des malades de la 

mucoviscidose, les études concernant lôenfant et surtout la famille restent peu 

nombreuses. A cette fin, nous pensons bénéficier de lôavantage exceptionnel de posséder 

déjà une base de données et de travailler en partenariat avec lôIned et lôUnité Inserm 

dôépidémiologie génétique de Brest (U613 « Génétique Moléculaire et Génétique 

Épidémiologique »). 

 

 

La recherche devrait donc permettre de mieux connaître les familles des malades au 

niveau de leurs comportements démographiques du passé et dôexpliquer ainsi les 

caractéristiques et les niveaux de la maladie visibles aujourdôhui et peut-être évitables 

demain.  

 

V.3  Naissance dôune population 

 

V.3.a Les porteurs sains 

 

La population de référence de cette étude est composée de personnes nées en Bretagne, 

parents dôau moins un enfant malade de la mucoviscidose suivi au centre de soin de 

Roscoff ou dépisté dans le Finistère ou les Côtes dôArmor avant janvier 2009. Il est 

nécessaire pour lôanalyse que leur ascendance présente une profondeur généalogique 

complète dôau moins trois générations. Ce corpus est contenu dans une base de données 

généalogiques prenant pour point de départ les malades. 

 

Notre population de base est donc représentée par les patients mais la population de 

référence pour cette étude est constituée à partir des porteurs sains côest-à-dire des 

personnes porteuses en un seul exemplaire dôune mutation du gène CFTR. En effet, nous 

partons du postulat que les porteurs sont à lôorigine de la diffusion de la maladie puisque 

le principe élémentaire veut que le premier malade soit né de deux parents porteurs. Par 

ailleurs, le malade est porteur de deux mutations, une quôil a héritée de son père, lôautre 

de sa mère. Ces deux mutations peuvent être différentes. Côest la raison pour laquelle 

nous avons choisi de prendre comme population de référence les porteurs sains.  

 

Dôun point de vue territorial, nous nous intéressons à la Bretagne de par sa situation 

épidémiologique. Côest la région française la plus marquée par la mucoviscidose, 

lôincidence y est dôenviron 1 nouveau-né atteint de mucoviscidose sur 3 000 naissances. 

La proportion des porteurs sains est de 1/28. Elle est comprise entre 1 personne sur 25 en 

Finistère et 1 sur 30 en Ille-et-Vilaine.  

 

Par ailleurs, nous avions la possibilité dôobtenir des informations précises, aussi bien 

dôordre clinique que familial, auprès des centres de soin, du laboratoire dôanalyse 

moléculaire mais aussi auprès des familles de malades.  

 

Sur cette base, grâce aux documents dôarchives, nous avons constitué des généalogies 

ascendantes précises sur une profondeur importante, soit deux ou trois siècles. Dôun point 

de vue généalogique, on peut noter une conservation exceptionnellement bonne des 

documents, même très anciens, dôétat civil qui, en Bretagne plus quôailleurs, ont pu 

échapper aux destructions de la Révolution française et des deux dernières guerres 

mondiales. 
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La compilation dôinformations de sources diverses est considérée comme un capital 

intéressant pour notre étude.  

 

V.3.b Description de la population 

 

A la base des arbres généalogiques nous avons donc un corpus de malades. Ces malades 

ont tous été suivis à Roscoff à un moment donné ou ont été dépistés depuis le 1
er
 mai 

1988 dans le Finistère ou le 1
er
 janvier 1989 dans le reste de la Bretagne.  

233 malades ont ainsi été dépistés en Bretagne et 17 formes frontières
13

. Le tableau 5 

nous en expose la répartition.  

 

Tableau 5 : Répartition des malades de lôétude selon le diagnostic 

 

 Mucoviscidoses dépistées Formes frontières dépistées 

Côtes dôArmor 34 2 

Finistère 82 6 

Ille-et-Vilaine 70 4 

Morbihan 47 5 

Bretagne 233 17 
Source : Ingrid Duguépéroux, Inserm U613, Brest 

 

Le recoupement des différentes sources dôinformations (Service dôinformation médicale 

du Centre de Perharidy, laboratoire INSERM de Brest, malades dépistés dans le Finistère 

et les Côtes dôArmor) nous a conduit à recenser 1 287 malades. Pour toutes ces 

personnes, nous avons un diagnostic clinique de mucoviscidose qui a été posé. Leur date 

et lieu de naissance sont renseignés ainsi que les dates et lieux de décès, sôils ont été 

identifiés. Le CRCM et le médecin de référence sont notés ainsi que les mutations et les 

microsatellites (marqueurs sur lôADN), si ceux-ci ont été recherchés.  

Parmi ces malades, 746 malades ont été suivis à Roscoff.  

 

Ces 1 287 malades appartiennent à 1 112 familles. Le nombre dôenfants atteints par 

famille oscille entre 1 et 6. Ces malades se répartissent en 655 garçons et 632 filles. Ils 

sont nés entre 1945 et 2009.  

 

Sôagissant du gène CFTR, les génotypes ont été identifiés de façon complète chez 897 

patients, ce qui représente 70 % de la population des malades. La proportion de patients 

dont les génotypes ne comportent quôune seule mutation identifiée est de 50 individus soit 

4 % de la population des malades ; les autres patients (26 %) nôont pas eu dôanalyse 

génotypique ou ont un génotype constitué de mutations non recherchées ou de mutations 

recherchées mais non encore identifiées.  

 

Dans le corpus, nous connaissons le statut de porteur sain de 2 170 individus. Il sôagit de 

1 838 parents, 189 grands-parents et 9 arrière-grands-parents de malades et 134 

apparentés.  

Parmi les parents, nous savons que 865 sont nés en Bretagne. Nous avons suffisamment 

de données généalogiques pour 625 dôentre eux.  

 

La mutation la plus fréquemment rencontrée chez les porteurs est F508del (Figure 12).  

                                                 
13

 Mutations entrainant un test de la sueur positif mais des manifestations moins sévères de la maladie 
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Au regard des génotypes non identifiés, on a pu noter lôeffet du dépistage néonatal 

systématique sur la fréquence des génotypes identifiés depuis 20 ans. Lôidentification du 

génotype chez les parents et a fortiori chez les grands-parents est important dans le cadre 

de la prévention par la communication intra-familiale.  

 

Figure 12 : Mutations des 625 parents à la base des généalogies 

 

 
 

Nous avons recensé 625 sujets nés en Bretagne dont 327 dans le Finistère (52 %), 134 

dans les Côtes dôArmor, 118 dans le Morbihan et 46 en Ille-et-Vilaine.  

 

Carte 5 : Distribution des communes de naissances des 625 parents à la base des 

généalogies 

 
 

Les grandes agglomérations sont, bien sûr, plus représentées (Brest, Quimper, Saint 

Brieuc, Lorient). 

 

La population à la base de lôétude est donc constituée des malades mais la population de 

référence se situe au niveau de leurs parents nés en Bretagne, porteurs dôune mutation du 

gène CFTR et pour qui nous avons une profondeur généalogique complète sur au moins 

trois générations (Figure 13). 
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Figure 13 : Logigramme de la définition de la population dôétude 
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Chapitre VI  Le contexte et le positionnement de la recherche 

 

Nous nous proposons, dans un premier temps, de suivre lôévolution de la pensée 

scientifique dans sa perspective historique, géographique et au niveau dôautres maladies 

héréditaires. Puis, nous traiterons de la nécessité de lôinterdisciplinarité avant de nous 

pencher sur les perspectives dôune telle recherche. 

 

VI.1 Évolution de la pensée 

 

Plusieurs recherches nous ont influencé dans la construction de notre problématique. Elles 

peuvent être éloignées dans le temps, lôespace ou le domaine sanitaire. 

 

VI.1.a Les études du passé : des sources dôinspiration 
 

Au début du XX
e
 siècle, le démographe J. Sutter, dans une étude liant généalogie et 

médecine, a mis en évidence, dans le Finistère, un gradient très net dans la répartition de 

la luxation congénitale de la hanche (Sutter J., 1972). Lôépicentre de ce gradient étant 

constitué par un groupe dôorigine celte très caractéristique appelé les Bigoudens. Cette 

étude fut une des premières du genre à lier fréquence et distribution géographique dôune 

maladie. 

 

Au niveau de la mucoviscidose, la première étude épidémiologique a été menée par le Pr 

Feingold entre 1946 et 1972 (Feingold J. et al., 1974). Elle met en évidence une incidence 

très élevée de 1 cas pour 377 naissances, dans le canton de Plouzévédé, près de Roscoff. 

 

Suite à ces résultats, en 1975, le Dr Runavot soutient une thèse de médecine intitulée 

« Étude de la fibrose kystique dans la région de Plouzévédé (Nord-Finistère) » (Runavot 

Y., 1975). Une reconstitution généalogique a été entreprise, en vue de préciser lôincidence 

de la maladie et les facteurs ayant pu favoriser la concentration dans le canton de 

Plouzévédé du gène pathologique responsable de cette maladie. M. Runavot a relevé une 

fréquence de 1/376 naissances vivantes dans le canton de Plouzévédé et 1/10 porteur sain. 

Il a cherché à vérifier si les 19 malades nés entre 1946 et 1971 dans cette région étaient 

issus dôun ancêtre commun et si la distribution du gène sôest effectuée au hasard. En 

conclusion il note : « une fréquence si élevée de la maladie (un malade pour 376 

naissances, si lôon considère les naissances domiciliées dans le canton) ne peut 

sôexpliquer enti¯rement par un avantage s®lectif des h®t®rozygotes. (é) Lôétude des 

généalogies jusquôau XVIII
e
 siècle (10 générations), nôa pas montré lôexistence dôancêtres 

communs. » (p. 34). Néanmoins, il ajoute que « lôisolement relatif de cette population au 

cours des siècles a été nécessaire pour conserver ce gène pathologique à une fréquence 

importante, non pas par la consanguinité, mais en évitant sa « dilution » dans la 

population générale » (p. 33).  

De notre côté, nous aimerions vérifier cette affirmation et lôéclairer par la biologie 

moléculaire. 

En 1978, il publie avec Bois et al. les résultats de leur étude mettant en avant des 

apparentements vérifiés entre 8 familles sur 10 (Bois E. et al., 1978). 

Un article de 1979 viendra, par la suite, nuancer ces données épidémiologiques en notant 

lôimportante variabilité des niveaux dôincidence en Bretagne (Demenais F. et al., 1979).  

 

Mais, comme le signalent André Chaventré et Gil Bellis (Chaventré A. et Bellis G., 

1992), lôintérêt des biologistes, des généticiens et des épidémiologistes pour les études 
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généalogiques est extrêmement récent. Ce sont surtout les progrès spectaculaires de la 

biologie moléculaire qui ont mis en évidence lôimportance capitale des généalogies pour 

aider à résoudre certains problèmes et surtout pour mettre en place toute une 

méthodologie de la prévention. 
 

En effet, en 2004, la sociologue J. Vailly publie un article intitulé Une politique de santé 

« a priori ». Le dépistage néonatal de la mucoviscidose en Bretagne (Vailly J., 2004). 

Elle met en avant le fait que les « comptes » des cas de mucoviscidose ont joué un rôle 

important dans la construction, non pas de la maladie, mais de « lôidée » de la 

mucoviscidose chez les Bretons et dans la justification du dépistage néonatal. Autrement 

dit, les études statistiques ont joué un rôle majeur dans la reconnaissance dôun problème 

social. 

 

Enfin, en matière de réseaux de parenté, les dernières études remarquables sôappuient sur 

lôévolution des logiciels dôanalyse des généalogies (Grange C. et al., 2008). Le logiciel 

PUCK (Program for the Use and Computation of Kinship data), par exemple, permet 

lôévaluation systématique des lacunes et biais dôun corpus, la segmentation ou la 

réduction du réseau de parenté selon divers critères endogènes ou exogènes, lôanalyse de 

lôinterdépendance et de lôinterconnexion des configurations matrimoniales et 

lôengendrement de réseaux entre des groupes de parenté liés par des relations dôalliance. 

Ces progrès techniques permettent dôaller plus loin dans lôanalyse, notamment, des gros 

corpus de données.  

 

La seule trace biologique laissée par nos ancêtres décédés est constituée par les gènes 

quôils ont transmis à leurs enfants qui, de génération en génération, se retrouvent dans le 

patrimoine génétique des membres actuels du groupe. 

Par notre réseau important de généalogies, nous souhaitons à la fois quantifier des 

événements qui relèvent de lôhistoire dôun certain nombre de générations du passé et être 

en mesure dôexpliquer la réalité génétique dôune population de malades que lôon connaît 

aujourdôhui. 

 

VI.1.b Vers dôautres horizons : des recherches influentes 

 

Avant de travailler sur la mucoviscidose le professeur Chaventré a réalisé au Mali une 

étude anthropo-biologique dôune population touarègue : les Kel Kummer. Il a commencé 

ce travail de terrain dans les années 1960. En effet, sa thèse de doctorat soutenue en 1973, 

a été consacrée à lôétude de la généalogie de lôensemble de ce groupe (Chaventré A., 

1973). Par la suite il a effectué un travail biologique sur la base de ces généalogies 

(Chaventré A., 1983). Un des objectifs de cette recherche était de confronter les données 

familiales recueillies par tradition orale et formatées sous forme dôarbres généalogiques à 

divers marqueurs génétiques. Un résultat cohérent a été obtenu, notamment au niveau du 

cheminement de divers allèles rares trouvés chez les vivants.  

 

Par la suite, Marie Hélène Cazes a réalisé une recherche de démo-génétique sur un isolat 

du Mali, les Dogon de Boni (Cazes M.-H., 1993). Son objectif était de déterminer si les 

Dogon de Boni constituent un ensemble homogène du point de vue démographique ou si 

le relatif cloisonnement de chaque massif montagneux induit des comportements 

sensiblement différents.  

Concrètement, pour chaque personne (11 293 individus) ont été attribués : un N° 

dôidentifiant, lôétat (mort ou vivant), le sexe, le nom, les dates de naissance et de décès, le 
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numéro du père, celui de la mère, lôethnie, le massif de résidence, le village et le quartier 

de naissance, le numéro de famille, le nombre de mariages et les numéros des conjoints 

successifs.  

En parallèle, 962 prélèvements sanguins ont été effectués en 1977 et 1978, ces 

informations ont été codées et rassemblées dans un fichier « génétique » informatique. 

Chez les Dogon de Boni, une forte endogamie
14

 dôethnie a été observée. Le facteur le plus 

déterminant de lôévolution de cette population étant sa subdivision en 4 entités distinctes. 

Il conduit à accélérer le processus de dérive génétique à lôintérieur de chaque sous-

groupe, côest-à-dire à appauvrir le patrimoine génétique qui sôhomogénéise en raison des 

fluctuations aléatoires des fréquences géniques dôune génération à lôautre.  

Ainsi, lôenvironnement hostile conditionne lôévolution des effectifs.  

Côest le recueil de généalogies fiables, pour chacun des villages et sur, en moyenne, six 

générations, qui a fourni le matériel de base duquel découle toute lôétude génétique. Côest 

grâce au réseau généalogique quôont pu être analysés, dans la durée, les échanges 

matrimoniaux, le choix du conjoint, la consanguinité et lôorigine génétique de la 

population. Ce type de données - indispensables pour une étude de génétique - est en fait, 

très utile dès que lôon veut analyser, avec un peu de recul, une population du point de vue 

de sa dynamique.  

Néanmoins, la méthode de recueil des données généalogiques diffère selon la population 

étudiée. Dans le cas de cette enquête, les archives étaient essentiellement orales. De notre 

côté, nous nous intéresserons à des archives écrites. 

 

Une autre étude liant généalogie et biologie moléculaire a été réalisée sur des patients 

atteints de mucoviscidose nés à lôIle de la Réunion (Duguépéroux I. et al., 2004). Des 

données concernant ces patients ont été extraites du Registre français de la 

mucoviscidose. Trois mutations de la protéine CFTR ont représenté 75 % des allèles 

détectés à lôIle de la Réunion (F508del, Y122X, et 3120+1G>A.). I. Duguépéroux et al. 

notent que la distribution des mutations de la protéine CFTR pourrait être expliquée par 

lôhistoire de lôIle de la Réunion : « Ce petit territoire (environ 2 500 km
2
) a dôabord été 

peuplé par des colons français (46 hommes et 37 femmes) au XVII
e
 siècle. Aujourdôhui, 

la population est dôenviron 706 300 habitants (recensement de 1999) ; elle est composée 

pour moitié de descendants dôorigine européenne, dont 85 % de la première colonisation 

française, lôautre moitié de descendants dôorigine africaine ou asiatique. Il est à supposer 

que la mutation Y122X était présente parmi les premiers colons français, sa forte 

fréquence étant probablement le résultat dôun effet fondateur et de lôisolement du 

continent, suivie par une dérive génétique. »
15

 (p. 188, traduction libre). Cette étude de 

recherche des fondateurs nôa été rendue possible que sur un territoire géographiquement 

bien délimité. De plus, lôarrivée des premiers colonisateurs a été clairement identifiée. 

Ces deux critères ne sont pas réunis dans le cadre de notre étude.  

 

A une échelle bien plus vaste, on retrouve au Québec un fichier unique au monde. Gérard 

Bouchard et al. (Bouchard G. et de Braekeleer M., 1990) y ont développé le fichier de 

                                                 
14

 Lôendogamie se d®finit comme la pr®f®rence accord®e, lors du choix matrimonial, aux individus 

appartenant à la même communauté, ethnique, linguistique, culturelle, nationale, régionale ou villageoise 
15

 This small territory (about 2500km
2
) was first populated by French settlers (46 men and 37 women) in 

the 17th century. Today, the population is about 706,300 inhabitants (1999 census), composed of one half 

of European ancestry, of wich 85% descent from the first French "continental" settlers, the other half of 

African or Oriental ancestry. It is presumes that the Y122X mutation was present among the French first 

settlers, its high frequency being probably the result of a founder effect and isolation from the mainland, 

followed by genetic drift. 
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population BALSAC. Il sôagit dôune banque de données informatisées qui permet la 

construction automatique des histoires familiales et des généalogies ascendantes ou 

descendantes. Les données qui nourrissent le fichier sont tirées principalement des actes 

de lôétat civil (naissances, mariages, sépultures). Lôobjectif est de recouvrir lôensemble de 

la population du Québec, depuis le début du peuplement au XVII
e
 siècle jusquôà la 

période actuelle. Les travaux de construction du fichier ont commencé en 1972 à 

lôUniversité du Québec à Chicoutimi, à lôinitiative de Gérard Bouchard. Ils sont 

complétés pour les régions du Saguenay et de Charlevoix ; ils sont en cours dans les 

autres régions du Québec. Le fichier BALSAC est utilisé principalement dans le champ 

de la génétique humaine (génétique des populations, épidémiologie génétique). Il appuie 

également divers travaux relevant des sciences sociales et historiques. 

Il sôagit dôabord de construire un fichier central contenant le signalement des individus et 

des familles. Ce fichier de base a été créé à partir des familles reconstituées. A ce fichier 

central ont ensuite été rajoutés des fichiers sectoriels ou périphériques contenant des 

données à caractère social, économique, culturel, etc., chacun de ces fichiers devant être 

jumelé au fichier central et aux informations quôil contient déjà.  

En somme, le principe du fichier-réseau BALSAC est de pouvoir exploiter les données 

selon un axe aussi bien vertical (toutes formes de transmission) quôhorizontal (analyses 

fonctionnelles, interrelations).  

Une étude a notamment été menée grâce à ce fichier sur cinq maladies autosomales 

récessives (lôataxie spastique de Charlevoix-Saguenay, la polyneuropathie sensori-

motrice, la tyrosinémie, le rachitisme vitamino-dépendant et la fibrose kystique) de lôest 

du Québec, et, plus particulièrement, du Saguenay (Bouchard G. et de Braekeleer M., 

1990). 

Dôaprès Marc de Braekeleer, les gènes de ces maladies ont été introduits dans la 

population du Saguenay par immigration et le nombre dôimmigrants-porteurs était 

vraisemblablement élevé. 

Le modèle de diffusion de la fibrose kystique fait appel à un grand nombre de porteurs 

(plusieurs dizaines) entrant au Saguenay, ayant une forte descendance qui sôenracine dans 

la région et contractant des mariages endogames. Lôorigine de ces fondateurs nôa pas été 

particulièrement étudiée. 

 

En ce qui nous concerne, le territoire de recherche est limité à la Bretagne pour la 

population de référence. Nous souhaitons utiliser un marqueur génétique quôest la 

mutation, fruit dôun résultat de recherche moléculaire. Nos sources seront liées à lôétat 

civil et aux dossiers médicaux. Notre fichier pourra, par la suite, servir à diverses 

analyses. Néanmoins, à la différence du fichier BALSAC ou du fichier établi par M. H. 

Cazes, les ascendances sont directes ; nous nôavons pas renseigné les collatéraux. En 

effet, pour répondre à nos hypothèses ce nôétait pas nécessaire. De plus, côest une tâche à 

la fois très lourde en temps et qui peut être source dôerreur.  

 

VI.1.c Les maladies génétiques : des préoccupations communes 

 

Quelques démographes se sont penchés sur les questions de génétique des populations. 

En France, Gil Bellis a notamment travaillé sur les néoplasies endocriniennes multiples et 

les cancers médullaires de la tyroïde. Guy Brunet, quant à lui, a consacré une grande 

partie de ses recherches à la maladie de Rendu Osler. 

 

En 1995, Gil Bellis a publié les résultats dôune étude géographique et généalogique 

menée depuis 1988 par le groupe dôétude des tumeurs à calcitonine (GETC) et lôIned sur 
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la base du registre de malades créé par le GETC (Bellis G. et al., 1995). Les objectifs de 

cette étude étaient dôidentifier, au moyen des généalogies, les apparentements existant 

entre les malades connus par chacun des registres nationaux, de permettre le diagnostic de 

forme familiale à lôoccasion des apparentements de cas sporadiques, de localiser les 

foyers ainsi que lôorigine géographique des mutations et de contribuer à la mise en place 

de mesures préventives. 

La distribution géographique des ancêtres a permis de déceler lôexistence de probables 

effets fondateurs en France. Les problèmes soulevés par cette recherche ont été évoqués 

dans cette publication. Il sôagit, entre autres, de la mobilité des familles, des changements 

de toponymes, des vérifications des données civiles impossibles et sources incomplètes 

sur certaines périodes.  

 

Guy Brunet a soutenu en 1992 une thèse de doctorat en génétique des populations et 

démographie historique sur la complémentarité des recherches appliquées à lôétude de 

quatre maladies héréditaires (Brunet G., 1992). Selon lui, il faut sôinterroger sur le 

contexte social dans lequel les maladies héréditaires se diffusent. 

Il sôest, par la suite, penché plus en avant sur la génopathie de Rendu-Osler (Bideau A. et 

al., 1980), maladie rare, létale, à hérédité autosomique dominante. 

La découverte dôune concentration géographique a été lôamorce dôune enquête 

pluridisciplinaire. Lôobjectif principal était dôétablir une banque de données 

démographiques et médicales conduisant à la reconstitution des familles par ordinateur 

puis à lôétablissement des réseaux dôascendance. Ses recherches ont mis en avant le fait 

que lôétude dôune mutation pathologique dans une population définie nous renvoie aussi 

bien à lôétude des faits de nature biologique quôà des phénomènes liés au mouvement et 

aux structures de la population, ou aux caractéristiques des institutions et des structures 

sociales.  

La maladie de Rendu Osler étant alors un marqueur jouant un rôle dôindicateur, dans le 

temps et dans lôespace, des échanges sociaux et de leur évolution (Plauchu H. et Bideau 

A., 1984), il a ainsi prouvé que seule la démarche généalogique systématique permet de 

confirmer ou dôinfirmer lôenracinement régional des familles des malades (Bideau A. et 

al., 1989).  

 

Evelyne Heyer a consacré sa thèse de doctorat en génétique à cette même maladie à partir 

du fichier de population généalogique (Heyer E., 1991). Son objectif était de mesurer la 

structure de cette population afin dôexpliquer le maintien de la maladie. Lôhypothèse 

dôune population isolée a été réfutée par une étude démographique qui a montré, au 

contraire, la présence dôune forte pression dôimmigration et dôémigration. La population 

de la vallée de la Valserine est composée dôun noyau stable entouré dôune frange 

dôindividus mobiles. Selon E. Heyer, cette structuration nôest pas géographique mais 

dynamique : un individu du noyau contribue sur plusieurs générations à la population 

alors quôun individu de la frange ne laisse, dans 70 % des cas, aucune descendance à plus 

de deux générations. Par la simulation de la transmission mendélienne sur les généalogies 

descendantes, elle a mesuré les conséquences de cette structure sur le devenir du 

patrimoine génétique de la population : mesure de la sélection, survie des allèles portés 

sur les premiers individus recensés dans la population, mesure de la variabilité génétique. 

Ainsi, environ 10 % des allèles portés par les individus actuels proviennent des premiers 

individus de la population. Du fait de la structure de la population, des allèles ancêtres se 

maintiennent en dépit de la forte immigration. Ainsi, la maladie de Rendu-Osler provient, 

vraisemblablement, des ancêtres vivant dans la vallée de la Valserine.  
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En 2007, Alain Bideau et Guy Brunet dressent un bilan de trente ans dôétude de la 

maladie de Rendu-Osler en France (Brunet G. et al., 2009). Ils nous rappellent quôune 

enquête épidémiologique menée dans les années 1980 a dôabord permis dôen établir la 

prévalence en France à un niveau nettement plus élevé que ce qui était alors admis, et de 

pointer lôexistence de zones de forte concentration. Néanmoins, la vallée de la Valserine, 

en dépit des apparences, nôa pas révélé son caractère dôisolat mais au contraire elle a 

plutôt joué le rôle de couloir de communication. De même, lôétude généalogique et 

lôétude de démographie historique qui ont suivi, centrées sur le principal pôle de 

concentration, nôont pas pu prouver la théorie dôun effet fondateur unique à lôéchelle 

nationale. Mais elles ont autorisé dôémettre des hypothèses quant à la date dôapparition 

dôune mutation locale. Enfin, lôidentification, au cours des dernières années, des gènes 

responsables de cette maladie a permis dôen établir la grande hétérogénéité génétique et 

dôidentifier un grand nombre de mutations différentes présentes sur le territoire français. 

Toutefois, de nombreux malades résidant dans le principal pôle de concentration étudié 

précédemment partagent une mutation unique. Au terme de cette étude, exceptionnelle 

par son aspect interdisciplinaire et sa durée, les différentes démarches convergent pour 

affirmer lôexistence dôun effet fondateur local, et sôaccordent sur une datation 

approximative de cette mutation. 

 

De nombreuses autres études ont été menées sur des maladies héréditaires, 

particulièrement dans la région du Saguenay-Lac-Saint-Jean au Québec. Cette région, 

relativement isolée du nord-est du Québec, a fait lôobjet, notamment, dôétudes en 

démographie génétique qui ont montré une forte concentration de maladies rares (la 

tyrosinémie congénitale, la dystrophie myotonique de Steinert, la polyneuropathie 

sensitivomotrice, lôataxie de Charlevoix-Saguenay, la dystrophie oculo-pharyngée, 

lôacidose lactique congénitale par déficit en cytochrome oxydase, la fibrose kystique, 

lôhémochromatose, le rachitisme vitamino-dépendant, etc.). Ces études sont utiles du 

point de vue de la localisation des gènes, des diagnostics, des traitements, de la 

prévention et en santé publique (Laberge A.-M. et al., 2005a). 

 

Au niveau des recherches récentes, on peut citer celles du groupe de recherche 

interdisciplinaire en démographie et épidémiologie génétique (GRIG) (Site internet : 

www.uqac.ca/balsac). Les travaux du GRIG ont comme objectif principal de développer 

les connaissances sur la formation, la stratification et la composition des bassins 

génétiques des populations régionales du Québec, afin de mieux comprendre la diversité 

génétique de la population québécoise et les maladies héréditaires qui sôy manifestent.  

Hélène Vézina a, par exemple, développé une recherche sur lôintroduction et la diffusion 

des mutations responsables du cancer du sein dans la population québécoise (Vézina H. et 

al., 2005a). La mutation R1443X liée à ce cancer est la plus commune dans la population 

Québécoise. Elle a ainsi cherché à identifier les couples fondateurs qui auraient introduit 

la mutation sur le territoire afin dôanalyser sa diffusion. 18 généalogies ont été remontées 

et un couple fondateur a été identifié. En se basant sur les généalogies descendantes une 

concentration géographique des familles a été révélée.  

Cette étude a le mérite de montrer une nouvelle fois que la génétique moléculaire et les 

analyses démographiques peuvent être complémentaires et avoir un impact concret sur les 

politiques de santé publique. 

  

file:///C:/Users/nadine/Documents/Rédaction/www.uqac.ca/balsac
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VI.2 De la nécessité de lôinterdisciplinarité  

 

Notre recherche nécessite dôutiliser des informations génétiques, une organisation 

généalogique des données, un outil de traitement informatique et une méthode dôanalyse 

démographique. 

 

VI.2.a La génétique, une information nécessaire 

 

Ce sont les gènes qui nous servent de repère, de marqueurs biologiques pour notre étude 

socio-démographique. 

Le phénotype correspond à lôapparence, à lôensemble des caractéristiques que lôon peut 

mesurer ou qualifier et le génotype ressemble à la collection de gènes dont a été doté 

lôindividu lors de sa conception. 

Lôétude de la transmission des caractères consiste à préciser lôinteraction entre génotype 

et phénotype, en tenant compte, bien sûr du rôle du milieu. 

 

Cette distribution des facteurs héréditaires a été théorisée au début du XX
e
 siècle sous le 

nom de loi de Hardy-Weinberg. Cette loi, appliquée à la mucoviscidose, a été popularisée 

par Albert Jacquard dans son ouvrage Éloge de la différence, la génétique et les hommes 

publié en 1978 (Jacquard A., 1978). « Dans un pays comme la France, dont la population 

dépasse 60 millions dôhabitants, plus de deux millions dôindividus sont porteurs du gène 

m (NDLR : gène muté) alors que le nombre de malades, si ceux-ci survivaient, serait 

inférieur à 20 000. Dans leur très grande majorité (en fait 98 %), les gènes de cette 

« tare » font partie du patrimoine de familles réputées saines, car le hasard leur a épargné 

la naissance dôun homozygote. » (p. 34). 

 

Une des hypothèses avancées pour expliquer le maintien dôun gène délétère est quôil 

apporterait un certain avantage aux porteurs sains. Ce mécanisme a pu jouer, ou joue 

encore, pour la mucoviscidose. La fréquence de cette maladie serait trop élevée pour que 

les mutations aient pu compenser la perte de gènes m entraînée par la mort des enfants 

hétérozygotes (mm). Certes, de telles mutations se produisent parfois, mais leur fréquence 

est toujours extrêmement faible, très insuffisante pour expliquer le maintien de la 

fréquence de m au niveau de 2 % que nous constatons.  

Très probablement, cette fréquence résulte dôun avantage des porteurs sains (sous la 

forme, par exemple, dôune meilleure résistance à certaines maladies) ; même un avantage 

très faible, si faible que sa mise en évidence directe serait impossible mais suffirait à 

expliquer cette fréquence ; cette hypothèse ne peut donc pas être pour lôinstant, ni 

prouvée, ni réfutée. 

 

Une autre hypothèse avancée par A. Jacquard pour expliquer la fréquence de la 

mucoviscidose en France, côest la consanguinité. En effet, deux personnes sont 

génétiquement apparentées si parmi les ascendants de lôune figurent les ascendants de 

lôautre ou lôautre lui-même. La seule conséquence biologique de lôapparentement des 

conjoints est cet accroissement chez les enfants de la proportion des caractères 

homozygotes. Le risque dôapparition de ces maladies est donc plus élevé dans les familles 

consanguines.  

Si la fréquence du gène m de la mucoviscidose est de lôordre de 2 % ; pour un couple non 

apparenté, le risque de donner naissance à un enfant atteint est le carré de cette fréquence, 

4 pour 10 000 ou 1 pour 2 500. Mais pour un couple dôapparentés, par exemple de 

cousins germains, un risque supplémentaire se présente : le père et la mère peuvent en 
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effet, avec une probabilité égale à leur « coefficient de parenté » (1/16 dans notre 

exemple), transmettre à leurs enfants deux gènes « identiques ». Le gène ancestral dont 

ces gènes sont issus était un gène m avec une probabilité égale à la fréquence de ce gène 

2/100 ; lôenfant peut donc être (mm) avec une probabilité égale à 

1/16 × 2/100 å 12/10 000 ; au total, la probabilité, à chaque grossesse, pour des parents 

cousins germains de procréer un enfant atteint de mucoviscidose est de 16/10 000
16

, soit 

quatre fois plus quôen lôabsence dôapparentement.  

 

Notre information de base est donc la mutation, premier mécanisme responsable de la 

diversité génétique. Elle correspond à une modification brusque dôune séquence dôADN 

qui va engendrer des changements structuraux ou fonctionnels chez lôindividu. Les 

mutations vont pouvoir se transmettre à la descendance et avoir la capacité de se 

disséminer dans la population. Nous tâcherons de vérifier les hypothèses de lôavantage 

sélectif et celui de la consanguinité plus élevée sur notre population dôétude en nous 

appuyant sur la base de données généalogiques. 

 

VI.2.b La généalogie, une base de données 

 

Dôaprès Albert Jacquard, les « généalogies représentent la véritable histoire biologique, 

car elles décrivent les chemins par lesquels le patrimoine génétique collectif a été 

transmis de génération en génération. Encore faut-il quôelles correspondent à la réalité et 

non à une reconstitution plus ou moins mythique attribuant à chacun les ancêtres les plus 

prestigieux. » (Chaventré A., 1983, p. 2). Notre document de référence, en matière de 

méthodologie, a été le dossier publié en 1994 par G. Bellis et M. de Braekeleer (de 

Braekeleer M. et Bellis G., 1994). Il y décrit les applications et les limites des généalogies 

et reconstitutions de familles en génétique humaine.  

 

Par généalogie, on entend lôidentification des ascendants en ligne directe.  

Les premiers éléments sont, dans la mesure du possible, issus du dossier médical du 

patient.  

Les sources de nos données sont par ailleurs : les registres dôétat civil et les recensements 

(1836-1946 aux archives départementales) ou, pour les périodes les plus anciennes, les 

registres paroissiaux ou de catholicité, les minutes des actes notariés avant la Révolution 

française et les dispenses de consanguinité (archives départementales série G, archives de 

lôévêché avant la Révolution).  

 

En matière de généalogie, le concept dôenfant « utile » sôapplique à notre démarche. « Est 

considéré comme enfant utile, tout individu qui se reproduit, et dont la descendance se 

maintient, au sein de la population observée. Cette notion correspond à une approche 

généalogique, et permet dôétudier la transmission du patrimoine génétique. » (Bideau A. 

et al., 1995, p. 137). En effet, seul les individus ayant eu une descendance rentreront dans 

notre étude dôascendance directe. 

 

Dôaprès Marie Hélène Cazes (Cazes M.-H., 1993), les généalogies peuvent a priori être 

recueillies selon 2 méthodes : 

- une méthode ascendante qui part des individus vivants et consiste à remonter les 

généalogies à partir dôeux. Cette méthode nécessite à chaque génération de 

                                                 
16

 1/16 × 2/100 + 15/16 × 4/10 000 = 16,25/10 000 
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recueillir tous les collatéraux proches tels que germains et demi-germains de 

lôindividu interrogé, ceux de ses parents, de ses grands-parents et ainsi de suite.  

- une méthode descendante qui part des individus présumés fondateurs de la famille 

et consiste à noter les conjoints successifs et les enfants correspondants, puis de 

proche en proche, lôinformation sur chacun de ces enfants et petits-enfants jusquôà 

atteindre la génération actuelle.  

Dans notre étude, nous nôavons pas pris en compte les collatéraux. Nous avons dôabord 

travaillé sur la phase ascendante afin dôidentifier les effets fondateurs puis notre intérêt 

sôest porté sur les généalogies descendantes afin de vérifier la particularité de 

comportements démographiques.  

 

Ce recueil de généalogies fiables est capital pour notre recherche car il va nous fournir le 

matériel de base duquel découle toute lôétude. Côest grâce aux réseaux généalogiques que 

pourront être analysés, dans la durée, les échanges matrimoniaux, le choix du conjoint, la 

consanguinité, lôorigine génétique de la population.  

 

Lôenquête généalogique de référence pour nous est celle de Martine Segalen menée dans 

le sud du pays bigouden sur Quinze générations de Bas-Bretons (Segalen M., 1985). 

Contrairement à une idée reçue, elle a mis en avant le fait que la majorité des familles 

paysannes du sud du pays bigouden était amenée, au cours de leur existence, à occuper 

successivement plusieurs exploitations agricoles. Et la mobilité est dôautant plus forte que 

le niveau économique du ménage concerné est faible.  

Pour construire son corpus de données elle a eu recours à la méthode de reconstitution des 

familles à laquelle est attaché le nom de Louis Henry. Mais elle note que cette méthode a 

lôinconvénient de porter sur un petit nombre de ménages, lorsque ceux-ci sont 

relativement mobiles. Cette méthode lui a permis de décrire le phénomène dit de 

renchaînement dôalliances.  

Sur un corpus de plus de 5 000 individus liés entre eux par des chaînes généalogiques sur 

15 générations et jusquôà 18 parfois, plus de 80 % des couples se trouvent associés les uns 

aux autres par le biais dôun « renchaînement dôalliance », pratique nommée pour la 

première fois par les ethnologues qui étudièrent Minot, un village de Bourgogne. Elle 

désigne le fait que deux couples ont des relations dans lôaffinité avec en commun deux 

paires dôancêtres. On peut inversement définir le renchaînement en observant que deux 

couples dôancêtres échangent des conjoints sur plusieurs générations. 

Lôanalyse informatique a fait apparaître la très grande fréquence de ce comportement, 

notamment dans les années 1820-1850, puis sa diminution. Elle a révélé lôexistence de 

parentèles particulièrement intégrées par des renchaînements nombreux à lôintérieur des 

lignées quôelles enserrent. 

Au XVIII
e
 siècle, dans le pays bigouden, veuves et veufs se remarient en grand nombre, 

leurs unions successives sôattachant les unes aux autres pour former des chaînes 

impressionnantes. 

Renchaînements et mariages consanguins entre parents éloignés font apparaître 

lôexistence dôune véritable préférence pour le choix dôun parent en mariage, mais dôun 

parent qui est beaucoup plus souvent un affin quôun consanguin, et beaucoup plus souvent 

un affin proche quôun consanguin lointain. Toutes les catégories sociales se marient par 

renchaînement, mais certaines plus que les autres. Quelques parentèles couvrant une 

vingtaine de lignées, spatialement réparties sur tout le pays bigouden Sud, sont 

endogames et échangent très activement des conjoints entre les lignées qui les composent. 

On ne distingue pas de cycles ou de bouclages qui fermeraient des séries de mariages sur 

la première union, mais on observe des échanges horizontaux entre générations peu 
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distantes qui intéressent toutes les lignées inscrites dans la parentèle. Celle-ci est dôautant 

plus endogame, dôautant plus échangiste, que les lignées qui la composent sont plus 

aisées. 

 

Nous souhaiterions vérifier si dans notre corpus nous retrouvons les mêmes 

caractéristiques. Lôoutil informatique peut nous y aider. 

 

VI.2.c Lôinformatique, un outil de gestion 

 

Les recherches généalogiques de grande ampleur ont profité largement, ces dernières 

années de lôessor du développement des techniques informatiques.  

 

Créé à lôinitiative des professeurs Hubert Charbonneau et Jacques Légaré, le programme 

de recherche en démographie historique (PRDH) de lôUniversité de Montréal sôest donné 

comme mandat, dès 1966, de reconstituer exhaustivement la population du Québec ancien 

depuis le début de la colonisation française au XVII
e
 siècle. La réalisation de cet objectif 

se présente sous la forme dôun registre informatisé de population, constitué des dossiers 

biographiques de tous les individus de souche européenne qui ont vécu dans la vallée du 

Saint-Laurent. Chaque dossier individuel précise les dates et lieux de naissance, 

mariage(s) et décès, ainsi que les liens filiaux et conjugaux entretenus avec dôautres 

individus ; cette information de base est complétée par diverses caractéristiques socio-

démographiques tirées des documents : statut socio-professionnel et emploi, aptitude à 

signer, lieux de résidence et, dans le cas des immigrants, lieux dôorigine. 

Créé en vue dôune exploitation aux fins de la démographie, ce remarquable outil a 

alimenté une grande variété de recherches impliquant des chercheurs de nombreuses 

disciplines : historiens, médecins, linguistes, anthropologues, biologistes, généticiens, 

généalogistes. 

Le PRDH a évolué en un registre de la population du Québec ancien (RPQA). Il est, 

maintenant, sous la responsabilité de Bertrand Desjardins. Il contient tous les actes de 

baptême, de sépulture et de mariage contenus dans les registres paroissiaux du début de la 

colonie jusquôà 1800, soit plus de 700 000 actes au total (Desjardins B., 1998).  

 

Un autre fichier de population a commencé à être développé à partir de 1972 à 

lôUniversité du Québec à Chicoutimi, à lôinitiative de Gérard Bouchard. Il sôagit du 

fichier de population BALSAC, nous lôavons déjà évoqué rapidement. Concrètement, 

côest une banque de données informatisées, qui permet dôétablir les histoires familiales et 

individuelles et les lignées généalogiques à lôéchelle du Québec, entre le XVII
e
 siècle et la 

période actuelle. Les informations qui le composent sont tirées de lôétat civil 

(principalement des actes de mariage). 

La construction du fichier BALSAC se fait en deux étapes principales qui sôopèrent, dans 

la mesure du possible, selon une démarche chronologique : 

1. La saisie informatique des informations contenues dans les actes dôétat civil, 

suivie dôimportantes mesures de validation et de correction. 

2. Le jumelage des données : opération destinée à lier et traiter les renseignements 

relatifs à un même couple de manière à reconstituer les familles. Fondé 

presquôexclusivement sur la comparaison des données nominatives, le jumelage 

suit une approche progressive au sens où on va des liens les plus faciles (jumelage 

entièrement automatisé effectué dès lôintégration des informations via le module 

de saisie) aux liens les plus difficiles (jumelage assisté par ordinateur). 
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La structure du fichier prend la forme dôune base de données relationnelles, avec une 

numérotation universelle des individus et des familles, constituée de trois tables 

principales : lôune donne accès aux individus, la deuxième aux couples, la troisième aux 

événements (par exemple : naissances, mariages, changements de résidence, etc.). 

Il contient des données démographiques et généalogiques sur la population du Québec des 

XIX
e
 et XX

e
 siècles. Ce fichier contient présentement plus de 4,5 millions dôindividus 

couvrant lôensemble du territoire québécois (Bouchard G. et al., 2009). 

 

Les données de ces deux fichiers, RPQA et BALSAC, font actuellement lôobjet dôun 

processus de jumelage qui permettra de faire le pont entre les XVIII
e
 et XIX

e
 siècles. 

 

Depuis 2000, les membres du GRIG développent des outils méthodologiques pour 

lôanalyse statistique des données issues de corpus de généalogies. Ainsi, un logiciel 

dôanalyse a été mis au point pour lôapplication de ces méthodes sous la forme dôun 

module pour le logiciel S-Plus de la compagnie Tibco (Tibco Spotfire, 2009). Le concept 

est une bibliothèque de fonctions spécifiquement conçues pour lôanalyse des corpus de 

généalogies (module GENLIB) et un logiciel statistique (TIBCO Sportire S+) qui permet 

la gestion des données et lôaccès à une bibliothèque fiable de fonctions statistiques. Les 

éléments spécifiques à GENLIB se classent en trois catégories : la gestion des données de 

type généalogique, les calculs des indices spécifiques aux généalogies et la visualisation 

et lôexploration graphique des résultats. A notre demande, nous avons effectué un stage à 

Chicoutimi afin dôessayer dôutiliser ce logiciel unique dans le traitement des corpus de 

généalogies.  

 

Il existe un autre logiciel remarquable dans le traitement des généalogies, notamment au 

niveau des réseaux de parenté, il sôagit de Puck. Le logiciel a été créé en février 2007 par 

Klaus Hamberger pour lôanalyse de données généalogiques (librement téléchargeable à 

partir du site www.kintip.net).  

Puck propose de nombreuses fonctionnalités, dont certaines sont plus particulièrement 

utilisées dans notre recherche : lôimportation (et exportation) des données de parenté à 

partir de (vers) diff®rents formats (Excel, Pajek, Gedcomé), lôévaluation systématique 

des lacunes et biais dôun corpus, la segmentation ou la réduction du réseau de parenté 

selon divers critères endogènes ou exogènes, lôanalyse de lôinterdépendance et de 

lôinterconnexion des configurations matrimoniales et lôengendrement de réseaux entre des 

groupes de parenté liés par des relations dôalliance (Hamberger K. et al., 2009). Nous 

avons participé à deux formations (mai 2009 et juin 2011) afin de nous familiariser avec 

cet outil.  

 

Lôordinateur a été introduit il y a une quarantaine dôannées dans les études fondées sur la 

généalogie. Notre base de données est devenue si importante, en raison notamment de 

lôagrégation et de lôenchâssement des liens de consanguinité et de mariage, quôil est 

inenvisageable de ne pas recourir au traitement informatique avant dôanalyser nos 

données sous lôangle démographique.  

 

VI.2.d La démographie, une méthode dôanalyse 

 

Dôaprès Catherine Rollet, en analysant les aspects démographiques dôune population et 

les ressorts de sa dynamique, la démographie met en évidence des comportements, des 

évolutions et des disparités (Rollet C., 2005). De fait, par interdépendance les résultats de 

lôanalyse démographique ne peuvent être interprétés quôen référence aux caractéristiques 

http://www.kintip.net/
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sociales, économiques et culturelles de la société observée. De plus, les événements 

démographiques (naissance, mort, migration, etc.) ont la propriété de concerner au plus 

près lôindividu et dôavoir une importance et des conséquences essentielles pour la 

collectivité.  

 

Au niveau de la population, divers phénomènes pourraient expliquer la forte présence 

dôune maladie génétique.  

Il y a, tout dôabord, la sélection naturelle. A ce stade, on pourrait faire intervenir 

lôavantage des porteurs sains.  

On trouve aussi lôendogamie issue de lôimmobilisme géographique ou social des 

populations réduisant ainsi la diversité génétique. A son stade le plus poussé, lôendogamie 

de territoire peut sôapparenter à des isolats. Il sôagit de groupes humains de faible effectif 

ayant vécu durant une longue période dans une situation dôisolement génétique presque 

parfait, pour des motifs plus souvent liés dôailleurs à la culture quôà la géographie. 

Un autre phénomène nous intéresse, côest celui de lôeffet fondateur. Le principe de la 

transmission héréditaire dôune mutation génétique est quôun individu est porteur du ou 

des gènes délétères sôil lôa hérité de ses parents (sauf cas de néomutations). Lôobjectif 

consiste à rechercher dans les généalogies de plusieurs individus un certain nombre 

dôancêtres communs, côest ce que lôon appelle lôeffet fondateur. Ces ancêtres communs 

étant généralement décédés, on ne peut vérifier par lôanalyse génétique si effectivement 

ils étaient porteurs du gène en cause. Il est clair que plus un individu, ou plus souvent un 

couple, apparaît dans les généalogies, plus grande est la probabilité quôil soit celui ayant 

transmis la maladie. On réalise alors que la connaissance dôun grand nombre de sujets 

atteints, voire même de la totalité de ceux diagnostiqués, permet dôenvisager de meilleurs 

résultats dans la recherche dôeffet fondateur, dôoù la nécessité dôun recensement 

territorial. 

 

Gérard Bouchard dans un article intitulé Population et génétique : une nouvelle frontière 

pour les sciences sociales (Bouchard G., 1993) cherche à définir la frontière entre 

population et génétique. « Alors que la génétique moléculaire et la biochimie étudient 

lôemplacement des gènes sur les chromosomes, leur structure, leurs variations (mutations) 

et leur fonction dans le métabolisme, la démographie génétique (ou la génétique des 

populations) étudie les modalités de leur diffusion parmi les individus et les descendances 

qui composent une population. » (p. 398). Ainsi, lôenquête démographique traite de 

certains comportements individuels et collectifs dans le sens où ils influencent la 

reproduction et la diffusion des gènes, dôoù résultent en définitive la structure dôun bassin 

génétique et ses expressions pathologiques ou épidémiologiques. Dôune façon plus 

générale encore, on peut dire que ce sont des facteurs sociaux, au sens le plus large du 

terme, qui commandent le sort dôun gène dans une population. 

Dans Histoire dôun génome, Population et génétique dans lôest du Québec (Bouchard G. 

et de Braekeleer M., 1990), les auteurs rappellent encore lôomniprésence du social dans le 

biologique, la prépondérance inéluctable de lôhumain dans la constitution, lôévolution et 

la gestion du patrimoine génétique.  

On considère que ce sont les comportements collectifs qui façonnent, à long terme, les 

patrimoines, les traits génétiques. On sait, en effet, quôune fois la mutation survenue dans 

un gène, son sort dans la population dépend essentiellement des comportements des 

personnes qui le portent.  

 

Nous aimerions ainsi faire état de quelques phénomènes démographiques et sociaux 

(enracinement différentiel, alliances conjugales préférentielles, flux migratoires 
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privil®gi®s, consanguinit®,é) qui ont contribu® directement ¨ r®duire ou ¨ accro´tre la 

fréquence de la mucoviscidose dans la population étudiée. Dans une autre direction, 

lôanalyse des données généalogiques peut livrer dôutiles indications sur la diffusion des 

gènes délétères dans des descendances ou sous-populations à risque. Parallèlement, les 

nouvelles technologies issues de la biologie moléculaire permettent dôattester 

individuellement les porteurs et dôenrichir le conseil génétique.  

 

Mais comme le signale Guy Brunet (Brunet G., 2004), la difficulté consiste, bien entendu, 

à déterminer la part de la contribution génétique dans la variabilité totale du caractère (ce 

quôon appelle lôhéritabilité) et à faire la part des comportements sociaux (milieu social, 

pratiques culturelles, alimentation, religion, é) et du contexte historique (existence dôune 

crise économique, dôune guerreé). On retrouve ici lôopposition bien connue entre 

« biologie » et « culture ».  

 

 

Ainsi, cette recherche mobilise des connaissances bien différentes en matière de 

génétique, de généalogie, dôinformatique dans un objectif dôanalyse démographique. Le 

tout dans un but unique, exploiter des généalogies dont la base est lôinformation génétique 

afin de comprendre les comportements démographiques du passé et expliquer ainsi les 

caractéristiques et les niveaux de la maladie visibles aujourdôhui et peut-être évitables 

demain.  

 

VI.3 Les perspectives 

 

La base de données de généalogies développée, ainsi que les modèles dôanalyse, 

pourraient être extrapolés à dôautres maladies héréditaires ou à composantes génétiques. 

 

VI.3.a La transmission, une préoccupation familiale 

 

Sôils ne sont pas malades, les porteurs dôun gène CFTR mutés sont, néanmoins, à 

lôorigine de la mucoviscidose, quôils peuvent transmettre à leur descendance.  

 

Ainsi, Laëtitia Guéganton a mis en évidence que les parents, suite à lôannonce du 

diagnostic de mucoviscidose chez leur enfant, tentent de se construire une explication 

(Lebarrois L., 1996). Il sôagit de comprendre lôétiologie et la raison de la survenue de la 

maladie alors que, du fait du caractère récessif du gène, il nôy a, le plus souvent, aucun 

antécédent familial connu de mucoviscidose. La maladie étant héréditaire, la recherche 

étiologique est ici plus culpabilisante quôadaptative. Pour faire face, les parents la 

transforment en fatalité avec une recherche de « coupable » transgénérationnelle. Et, dans 

la pratique, on peut noter que les grands-parents sont victimes de cette recherche de 

« coupables ». On souligne, dôailleurs, une certaine rivalité des lignées se rejetant la faute. 

Le sentiment de culpabilité personnelle au regard de la transmission génétique était chez 

les grands-parents, a priori, plus important que chez les parents.  

Mais cette culpabilité dôavoir transmis la maladie peut se retourner contre soi : ainsi la 

mère de Mme F., citée par Laëtitia Guéganton, nôadmet pas, non seulement dôavoir 

transmis le gène, mais de le porter elle-même. Dôaprès Mme F, il sôagit pour elle dôune 

véritable honte de porter en elle ce quôelle nomme une « tare ».  

Dôune manière générale, la souffrance dôun enfant et son développement anormal 

représentent une blessure narcissique pour les parents. Ainsi le handicap touche lôessence 
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même de la famille car il est toujours associé à lôaspect héréditaire. Et côest lôidentité 

familiale toute entière qui est engagée dans ce drame. 

 

La généalogie représente alors un support dôinformation et de soutien psychologique pour 

les patients et leurs apparentés. Par la généalogie, il y a une véritable prise de conscience 

pour les familles de la dimension collective du phénomène de transmission. Il sôagit, 

alors, dôune approche collective et non plus individuelle de la mutation.  

De plus, lôarbre généalogique pourrait servir de support, au sein des familles, pour 

expliquer les risques encourus par les membres de la famille élargie et lôintérêt dôun 

dépistage en cascade. La généalogie est aussi un moyen de tisser un lien social, de parler 

de la transmission et du vécu familial en matière de maladies et de décès aussi bien au 

sein de la fratrie que de la famille élargie. Cette communication permettra, par la suite, de 

prendre conscience de son probable statut de porteur sain pouvant transmettre la maladie. 

Et lôon sait que plus les individus connaîtront le mode de transmission de la maladie et 

leur histoire familiale et mieux ils seront informés. En conséquence, ils pourront ainsi 

faire des choix éclairés si ceux-ci sôimposent face à une situation de transmission de la 

maladie. 

 

Pour les familles, la généalogie représente donc un moyen dôinformation et de 

communication sur le mode de transmission du gène CFTR et la situation de porteur sain. 

Lôarbre généalogique pourrait être une base pour une éventuelle politique de prévention.  

 

VI.3.b Une base de donn®es au cîur du service m®dical 

 

Cette base de données, dans son ensemble, représente un outil de prospective pour les 

médecins. 

A Roscoff, elle sert à compléter les informations contenues dans le dossier médical des 

patients atteints de mucoviscidose. Mais elle pourrait aussi appuyer diverses modalités 

dôinformation et de soutien psychologique pour les patients et leurs apparentés dans le 

cadre notamment de lôéducation thérapeutique.  

 

Lôarbre généalogique peut, par ailleurs, aider au devoir de conseil génétique des patients 

atteints de mucoviscidose et de leurs apparentés si ceux-ci en font la demande. 

Lôenquête génétique constitue la première, mais aussi la plus importante, des étapes du 

conseil génétique. Dans ce cadre, un arbre généalogique, dûment reconstitué, se présente 

comme un véritable dossier permanent de lôinformation génétique dôune famille qui peut 

être transmis et interprété sans difficultés. Lôarbre généalogique permet, alors, aux 

biologistes moléculaires de faire une recherche ciblée dôune mutation. La connaissance du 

type de mutation chez un apparenté est surtout importante lorsque cette mutation ne fait 

pas partie des kits commerciaux de dépistage. En France, pour le dépistage néonatal, le 

kit ne permet la recherche que des 30 mutations les plus fréquentes sur plus de 1  800 

actuellement identifiées. Lôarbre généalogique est aussi un support dôinformation sur la 

transmission de la maladie pour les familles. Côest, dôautre part, un élément indispensable 

du dossier médical des patients atteints de maladies génétiques. Il fait donc partie 

obligatoirement du dossier des consultations de génétique. Interrogée à ce sujet, Marie-

Antoinette Voelckel, conseillère en génétique au département de génétique médicale de 

lôhôpital dôenfants de la Timone à Marseille, nous a confirmé que : « dès lors que le 

diagnostic est posé, sachant que la maladie est héréditaire, il est important dôorienter les 

patients vers une consultation de génétique où lôarbre a toute sa place. En termes de 

réglementation, lôarbre généalogique avec des résultats de biologie moléculaire ne doit 
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pas être montré aux différents membres de la famille ; son tracé reste confidentiel, comme 

le sont les résultats pour chaque membre de la famille (confidentialité individuelle). » 

(Courriel du 15 décembre 2009). 

 

De par son expérience de clinicien, le Dr Rault est dôavis que ce type de recherche doit 

servir des objectifs de soutien psychologique des familles, faciliter lôacceptation du 

diagnostic, atténuer les culpabilités plus ou moins exprimées en resituant les histoires 

individuelles dans un cadre plus large de lôhistoire de la transmission de la maladie dans 

une population. Cette étude peut aussi permettre lôadaptation (le copying) et une 

mobilisation positive de lôentourage des patients propres à faciliter lôacceptation familiale 

et sociale de la maladie. Mais la recherche doit, également, contribuer au conseil 

génétique en repérant sur les généalogies des apparentements même éloignés avec des 

patients dont les mutations ont été identifiées. Or, en Bretagne, le nombre de malades est 

particulièrement important. 

 

VI.3.c La Bretagne-ouest, un territoire particulièrement touché 

 

Le Finistère et les Côtes dôArmor sont spécialement concernés pour plusieurs raisons : 

 

- ces départements connaissent lôune des plus fortes incidence et prévalence de la 

maladie au monde ; 

- la mobilisation associative pour la lutte contre la maladie y est dôun dynamisme 

exceptionnel et prend sa source dans les traditions de solidarité dôune région à 

forte culture paysanne et maritime : les manifestations qui y sont et/ou ont été 

organisées (Opération Télégramme pour la Mucoviscidose et Course Pierre Le 

Bigaut notamment) ont eu un impact considérable qui a dépassé les limites de la 

région ; 

- la mucoviscidose bénéficie dôun écho particulier dans la société civile de la pointe 

de Bretagne, dôautant quôelle a reçu le soutien fidèle et appuyé du journal de la 

pointe de la Bretagne, Le Télégramme de Morlaix et de Brest ; 

- le Centre de Perharidy, situé dans le Finistère Nord, fut, à la fin des années 1960, 

lôun des premiers établissements de santé de France à organiser une unité 

spécialisée de soins pour ces patients. 

Les principaux résultats devraient permettre de vérifier les apparentements entre porteurs 

dôune même mutation, de démentir le « mythe » de la consanguinité proche, de mettre en 

avant le fait que les différentes mutations se sont développées dans des secteurs 

géographiques restreints où elles se sont maintenues jusquôà une période récente.  

Ce projet est donc intimement lié à lôhistoire de la région. 

 

Les aspects psycho-sociaux nôont pas été traités dans cette recherche qui a pourtant 

soulevé un certain engouement dans la population locale (participation de plus de 250 

généalogistes bénévoles). Cet engouement a aussi pu être appréhendé hors de nos 

frontières, lors dôun stage au Québec en septembre-octobre 2009. Outre-Atlantique, de 

nombreuses études ont été menées sur les maladies héréditaires grâce à la généalogie. Ces 

recherches sont, par la suite, appliquées dans des actions de prévention, notamment par la 

corporation de recherche et dôaction sur les maladies héréditaires (www.coramh.org).  

En France, cette étude trouve son écho dans les actions de soutien mises en place par 

lôassociation Vaincre la Mucoviscidose (Département Qualité de vie : organisation dôune 

file:///C:/Users/nadine/Documents/Rédaction/www.coramh.org
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journée nationale destinée aux grands-parents en novembre 2009 et des déclinaisons 

régionales en 2010-2011) auprès des grands-parents.  

 

Au-delà du travail de thèse, il nous semble opportun de restituer les résultats aux familles 

intéressées et dôanalyser avec elles leurs représentations de la transmission des gènes. En 

effet, la prévention passe, aujourdôhui, par le dépistage des porteurs sains, dôoù 

lôimportance de la communication familiale auprès des parents et grands-parents. 
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Chapitre VII  La gestion dôun fichier génétique et généalogique 

 

La gestion dôun fichier génétique et généalogique nécessite la maîtrise dôune certaine 

rigueur dans la structure du fichier, le recueil des données, les vérifications des 

cohérences et les méthodes dôanalyse. 

 

VII.1  La structure du fichier  

 

La structure dôun fichier génétique et généalogique doit prendre en considération des 

techniques dôélaboration et dôexploitation de données nominatives individuelles. Afin 

dôélaborer la structure de notre fichier, nous avons lu attentivement les conseils prodigués 

dans les Dossiers et Recherches publiés par lôIned en 1996 et intitulés Généalogies et 

reconstitutions de familles, analyse des besoins (Balland G. et al., 1996). Notre attention 

sôest aussi portée sur le modèle développé par G. Bouchard pour créer le fichier-réseau 

BALSAC (Bouchard G. et de Braekeleer M., 1990).  

 

Un fichier génétique et généalogique doit, à notre avis, répondre à un cahier des charges 

recensant plusieurs obligations : 

 

1. contenir des informations nominatives (individuelles, familiales, généalogiques, 

génétiques) relatives à une population donnée ; 

2. permettre facilement la création et lôexploitation de nouveaux champs ; 

3. automatiser les liens entre les individus ; 

4. être assorti dôun système de repérage automatique des doublons en termes de 

données nominatives ; 

5. sôappuyer sur un système de gestion de type « base de données » (Data Base 

Management System) afin de pouvoir mettre en relation des informations diverses, 

relatives aux mêmes individus (structure de croisement de données) pour des 

modes dôexploitation rapides, flexibles et simples ; 

6. être assorti dôinstruments dôévaluation critique des données et des opérations 

dôexploitation ; 

7. se plier à des procédures et contrôles rigoureux de nature à protéger la 

confidentialité des données et les droits des personnes ; 

8. permettre des passerelles vers dôautres logiciels ; 

9. pouvoir éditer des arbres généalogiques. 

 

Il sôagit de construire un fichier unique contenant à sa base le signalement des individus 

malades et ensuite leurs ascendants. En somme, le principe est de pouvoir exploiter les 

données selon un axe aussi bien vertical (toutes formes de transmission) quôhorizontal 

(analyses fonctionnelles, interrelations). 

 

VII.1.a Les données 

 

A la différence du célèbre démographe Louis Henry qui a élaboré la méthode éponyme de 

reconstitution de famille (Henry L. et Blum A., 1988), nous avons choisi de ne collecter 

que les généalogies ascendantes. La base de notre population étant les parents 

hétérozygotes des malades, nous avons remonté les généalogies en ne prenant en compte 

que les ascendants directs. Les collatéraux nôont pas été renseignés. Ce choix résulte de la 

nature même de nos données. Nous connaissons avec certitude le statut génétique des 

malades et de leurs parents mais pas des collatéraux.  
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A chaque individu présent dans la base est attribué, automatiquement, par le logiciel, un 

numéro dôidentification unique.  

Ensuite sont renseignées, autant que possible, les données individuelles dôétat civil, côest-

à-dire le ou les patronymes et prénoms, le sexe, les dates (jour, mois, année) et lieux 

(commune, code officiel géographique Insee, lieux-dits, pays) de naissance, de mariage(s) 

et de décès. 

Les dispenses de consanguinité et les divorces sont aussi documentés ainsi que la 

profession. 

Les dispenses de consanguinité résident en un accord donné par un évêque ou le pape 

pour un mariage entre apparentés. Une dispense du quatrième degré signifie que les 

époux ont des arrières-arrières-grands-parents communs, quatre générations les séparent 

de ceux-ci. La consanguinité est une cause dôempêchement au mariage. Depuis 1563, 

suite aux décisions du Concile de Trente, une union entre individus ayant des ancêtres 

communs nécessite une dispense jusquôau quatrième degré inclus. Le Code Civil (27 

ventôse an 11) officialise lôinterdiction 2-1 (oncle-nièce, tante-neveu). En droit canon, 

lôinterdit est ramené à 3-3 (mariage entre petits-cousins, 3 générations séparent les époux 

de leur ancêtre commun), en 1917.  

 

Pour les malades, il est rajouté le nom du CRCM assurant le suivi sanitaire et le génotype. 

Pour les individus dont le statut génétique est connu celui-ci est renseigné (malade, 

porteur, non-porteur), ainsi que la nature de la mutation et le laboratoire ayant effectué 

lôanalyse moléculaire. Si les microsatellites ont été recherchés, le résultat est noté.  

 

Les filiations et les unions qui relient les individus entre eux sont automatisées par les 

logiciels de généalogie, comme on peut le voir sur la figure ci-dessous.  

 

Figure 14 : Écran de saisie dans le logiciel Généatique 

 

 
Publié avec lôautorisation de la famille 
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VII.1.b Le support 

 

Lôoutil dôexploitation, acquis spécifiquement pour accueillir cette base de données, 

conformément aux recommandations de la CNIL, est un serveur HP proliante ML 350 ; 

elle est équipée dôun bi-processeur Xéon 1,8 Giga et de trois disques SCSI de 36 Giga 

chacun configurés en RAID 5 (Redundant Array of Independent Disks). Concrètement, à 

chaque fois que lôon écrit une donnée sur le disque, elle est créée à cinq endroits 

différents sur les trois disques. Leur durée de vie est dôenviron cinquante ans.  

 

Plusieurs logiciels de généalogies ont été testés tout au long de la recherche (Hérédis, 

Généatique, GenJ). Les données étaient au départ stockées dans le logiciel Hérédis sous 

Macintosh. Nous sommes passés en 2007 sous un système dôexploitation Windows. En 

août 2009, la base a été transférée sous le logiciel Généatique dans sa version Prestige de 

2009, puis par la suite mise à jour avec la version 2010. Les raisons de ce changement 

sont multiples.  

Au niveau de la saisie des informations généalogiques, Généatique a une capacité 

illimitée dôaccueil. Par ailleurs, le logiciel permet un enregistrement automatique des 

données, une saisie assistée grâce à des tables de référence, la gestion des équivalences 

des noms et prénoms, une saisie libre de sources, notes, etc.  

La capacité de gestion des doublons de Généatique est aussi très intéressante. En effet, le 

logiciel permet de fusionner tous les individus dôune ascendance alors que le logiciel 

Hérédis nécessite une fusion au cas par cas. 

En ce qui concerne la recherche de personnes, elle peut se faire selon différents critères : 

N° Sosa, patronymes, mais aussi par tous les champs que nous avons créés : CRCM, 

génotype, etc.  

Par ailleurs, Généatique est bien plus puissant en termes dôanalyses quôHérédis. De 

nombreuses requêtes peuvent être créées. Dôautre part, les techniciens de chez Hérédis 

nôont que très rarement répondu à nos interrogations alors quôau CDIP, société 

développant Généatique, nous avions un contact à lôécoute de nos demandes.  

Dôune manière générale, lôexport de données, peut être réalisé en liste, en arbre ou en 

format Gedcom. 

 

Ce sont donc, cette facilité de saisie, de gestion des doublons et lôuniversalité de lôexport 

en Gedcom qui nous ont fait opter pour lôutilisation du logiciel Généatique.  

 

VII.1.c La sécurité 

 

Dans cette étude portant sur des individus malades, la confidentialité est essentielle. 

Aussi, le développement et lôexploitation du fichier répondent à un ensemble de règles et 

de procédures visant la collecte, la conservation, lôutilisation et la diffusion des données. 

Il faut, en effet, sôassurer que le fichier de population respecte la confidentialité des 

données et que son utilisation, particulièrement dans le domaine de la démographie 

génétique, ne brime pas la liberté et la vie privée des personnes. 

 

La base de données généalogiques et génétiques est stockée sur un micro-ordinateur dédié 

avec clefs dôaccès. Les analyses sont faites à partir dôextraits de la base où chaque 

individu est anonymisé grâce à un numéro dôidentification individuel.  

Les sauvegardes ont été opérées toutes les semaines sur une clef USB de 2 Go placée 

dans un coffre-fort.  
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Du point de vue de la confidentialité des données, nous avons signé un avenant à notre 

contrat de travail le 21 janvier 2008. Ce dernier précise que nous avons accès à des 

données personnelles placées sous la responsabilité du département dôinformation 

médicale du Centre de Perharidy. 

Pendant toute la durée de notre contrat de travail, nous sommes tenus à une obligation de 

confidentialité absolue, en ce qui concerne les informations et renseignements dont nous 

pouvons avoir connaissance.  

 

La sécurité des informations est réalisée par un verrouillage automatique de lôaccès au 

serveur. Il faut un mot de passe individuel pour accéder aux données. Seule lôutilisatrice 

quotidienne de cette base de données connaît ce mot de passe avec le service 

informatique. De plus, la session est désactivée après 5 minutes dôinactivité ; en cas de 

désactivation, lôutilisation du mot de passe individuel est nécessaire pour accéder de 

nouveau à la session de travail.  

Par ailleurs, lôapplication fonctionne en local, le poste informatique nôest pas relié à 

internet.  

 

Figure 15 : Construction et contenu dôun fichier génétique et généalogique 

 

ÅDes données nominatives, familiales, génétiques 

ÅDes champs vides 

ÅDes liens entre les individus 

ÅL'automatisation de la recherche et la fusion des doublons 

ÅDes requêtes facilitées 

ÅDes contrôles de cohérence automatisés 

ÅUne confidentialité assurée 

ÅDes passerelles vers des logiciels d'exploitation 

ÅUne édition des arbres généalogiques 

 

La structure du fichier 

ÅUn numéro d'identification individuel unique 

ÅDes données d'état civil (patronyme(s), prénom(s), sexe) 

ÅLes dates et lieux de naissance, mariage(s), divorce(s) et décès 

ÅLes dispenses de consanguinité 

ÅLes professions 

ÅLe statut génétique (porteur, malade, non porteur, non renseigné) 

ÅLe génotype s'il est connu 

ÅLes microsatellites s'ils sont connus 

ÅLe laboratoire d'analyse 

ÅLe CRCM 

 

Les données 

ÅUn ordinateur HP 

ÅLe logiciel Généatique Prestige 2010 

Le support 

ÅUn avis favorable de la CNIL 

ÅUn mot de passe 

ÅDes sauvegardes régulières placées dans un coffre fort 

ÅUne anonymisation des données 

La sécurité 
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VII.2  Le recueil des données 

 

Les données recueillies sont de trois types : dôétat civil, génétique et généalogique. La 

collecte a nécessité la sollicitation de différentes sources : les familles, le centre de soins, 

le laboratoire dôanalyse moléculaire, les mairies et les archives départementales ainsi que 

les centres de généalogies.  

 

VII.2.a Lôenquête familiale 

 

Lôenquête familiale a été réalisée à la suite de la rédaction de procédures dôinformation et 

de droits des patients.  

Nous avons rédigé un courrier expédié le 11 mai 2009 par le médecin référent à tous les 

patients suivis au CRCM de Roscoff (144) afin de les informer de la recherche en cours, 

de recueillir leur consentement écrit et de leur proposer de nous donner des informations 

familiales par le biais dôun mini-arbre généalogique à remplir (Annexe 1). Nous avons 

reçu 36 réponses. Un arbre généalogique sera remis à la fin de lôétude à ces familles.  

 

Cette information des patients nô®tait pas obligatoire, nous lôavons faite uniquement pour 

les patients roscovites. Elle a été réalisée dans un souci de transparence et de 

communication autour de lôétude. En effet, la publication dans le quotidien Ouest-France 

en date du 27 mai 2004 de lôacte réglementaire validé par la CNIL suffisait à nous couvrir 

auprès de la Loi française.  

 

VII.2.b Les données médicales et génétiques 

 

Dans un premier temps, nous avons choisi de renseigner tous les patients suivis au CRCM 

de Perharidy à Roscoff. La base initiale nôincluait que des patients nés avant 1998 et les 

informations étaient souvent incomplètes.  

 

Afin de compléter les données, le docteur Rault, responsable du CRCM et du service 

dôinformation médicale, nous a autorisée à consulter les dossiers médicaux et à utiliser le 

logiciel dôinformation médicale Mucosoft pour rechercher les patients suivis depuis 1999. 

Ainsi, tous les patients suivis au Centre de Perharidy ont été inclus dans la base de 

données.  

La base de données est alors passée, en juin 2008, de 762 patients atteints de la 

mucoviscidose à 955. Ces patients, bretons ou non, ont été vus au moins une fois au 

Centre de Perharidy depuis 1965, que ce soit dans le cadre dôun suivi régulier ou 

occasionnel.  

 

Dans une seconde période, nous avons pris contact avec le Pr Férec, directeur de lôunité 

INSERM U613 « Génétique moléculaire et génétique épidémiologique » à Brest. Il nous 

a permis de travailler avec V. Scotet et I. Duguépéroux, chargées de recherche au sein du 

laboratoire de génétique moléculaire et génétique épidémiologique, pour la mise à jour en 

juillet 2008 de la liste des patients dépistés en Bretagne. Le dépistage néonatal 

systématique de la mucoviscidose est pratiqué en Bretagne depuis 1989. Il sôest ensuite 

étendu à toute la France en 2002. Grâce aux données accumulées par lôInserm, notre base 

de données est alors passée à 1 284 patients en septembre 2008. Il sôagissait, surtout, de 

nouveaux patients dépistés dans le Finistère ou les Côtes dôArmor, des patients non suivis 

à Roscoff. Nous avons aussi complété les données génétiques.  
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La population de référence de lôétude étant les parents (de ces malades) nés en Bretagne, 

porteurs dôune mutation du gène CFTR et pour qui nous avons une profondeur 

généalogique complète sur au moins trois générations (Figure 13). 

 

VII.2.c Les données dôétat civil 

 

Dôaprès Catherine Rollet, les sources de données démographiques sont principalement 

lôenquête, lôétat civil et le recensement (Rollet C., 2005). A la suite de lôenquête auprès 

des familles, du CRCM et du laboratoire de génétique, notre attention sôest portée sur les 

données de lôétat civil.  

 

Afin de protéger la vie privée, les actes notariés et les actes dôétat civil détenus par 

lôadministration nôétaient communiqués quôaprès un délai de 100 ans après la date de 

lôacte jusquôen 2008. De nouveaux délais de communication sont mis en place depuis la 

loi du 15 juillet 2008 relative aux archives qui a été publiée au Journal Officiel. Elle 

abaisse à 75 ans la limite de communication des données dôétat civil. Néanmoins, il nôy a 

pas de délai pour les actes de décès. 

 

Nous avons écrit à tous les procureurs de la république des tribunaux de grande instance 

(TGI) de Bretagne pour leur demander lôautorisation de consulter les registres dôétat civil 

dont la date est inférieure à 75 ans (Annexe 2). Cette autorisation nous a été accordée 

pour un an ou deux dans les dix TGI de Bretagne.  

 

Ainsi, pour tous les parents de malades renseignés nés dans le Finistère et les Côtes 

dôArmor, nous avons contacté par messagerie les mairies du lieu de naissance afin 

dôobtenir une copie de lôacte de naissance (Annexe 3). 261 courriers ont été reçus. Des 

relances ont été faites par téléphone. Nous avons, de cette manière, obtenu relativement 

rapidement toutes les informations nécessaires à notre étude jusquôen 1900. 

 

VII.2.d Les recherches généalogiques 

 

Au-delà du XX
e
 siècle, les recherches ont été confiées à des généalogistes bénévoles.  

Nous avons pris contact le 18 juin 2008 avec M. Pellan, président de lôunion des centres 

généalogiques de la Bretagne historique (UGBH) pour lui présenter notre projet.  

Il nous a fourni les coordonnées des responsables des cercles généalogiques bretons. 

Après avoir contacté ces 10 responsables, nous leur avons exposé la recherche et nos 

besoins : créer un réseau de généalogistes bénévoles qui remonteraient et vérifieraient des 

branches dôarbres généalogiques à partir de la 4
e
 génération (arrières grands-parents des 

porteurs). Côest ainsi que sôest créé un réseau de plus de 250 bénévoles, membres des 

associations généalogiques bretonnes. Chaque antenne a signé une convention avec la 

Fondation CHM de Roscoff pour ce travail (Annexe 4). Les règles et procédures visant la 

collecte, la conservation, lôutilisation et la diffusion des données étant ainsi posées, nous 

avons pu commencer à collaborer. 

 

Concrètement, nous avons transmis aux responsables des antennes locales des fichiers en 

format Gedcom. Ces fichiers débutaient au XX
e
 siècle, côest-à-dire le plus souvent au 

niveau des arrières grands-parents des porteurs. Les responsables dôantennes assuraient la 

répartition auprès de leurs bénévoles et nous remettaient ensuite les fichiers complétés. 

Nous avons rédigé un guide à lôintention des bénévoles afin dôuniformiser la prise de 



 

103 

 

renseignements (Annexe 5). Une liste de discussion, sur internet, a aussi été créée afin 

dôam®liorer lôefficacit® du recueil de donn®es. Dôautres généalogistes bénévoles ont été 

contactés directement grâce au forum mis en place par le centre de généalogie du 

Finistère sur internet (www.cgf-forum.fr). 

 

Dans le Finistère 198 fichiers ont été distribués. Sur le secteur de Morlaix, 63 

ascendances ont été remontées. Au niveau de Quimper 66 fichiers ont été complétés. A 

Brest, 69 généalogies ont été reconstruites.  

Dans les Côtes dôArmor 130 arbres ont été remontés, répartis entre lôassociation Chef 

dôArmor (10), le centre généalogique du Poher (13) et le centre généalogique des Côtes 

dôArmor (107).  

Quelques fichiers ont été distribués en Ille-et-Vilaine (10) et dans le Morbihan (17). 

Au total 355 branches ont été remontées et plus de 250 bénévoles ont été mobilisés sur ce 

projet. Le temps passé pour une seule branche est largement supérieur à une centaine 

dôheures de travail.  

 

La méthodologie de la recherche reposait sur la reconstitution des généalogies. Par 

généalogie, on entend lôidentification des ascendants en ligne directe. Les données sont 

celles fournies par lôétat civil et les recensements ou, pour les périodes les plus anciennes, 

par les registres paroissiaux de baptêmes, mariages et sépultures (BMS) et notariaux. Les 

recherches ont pu se faire grâce aux bases de données mises en ligne sur internet par les 

centres de généalogie. Ces bases de données sont alimentées par des relevés faits en 

mairie. Néanmoins, de nombreux déplacements ont dû être organisés dans les mairies et 

dans les services des Archives départementales pour les données qui ne sont pas en ligne. 

 

Ingrid Duguépéroux a développé dans son rapport de thèse le contenu des différentes 

sources généalogiques (Duguépéroux I., 2001). 

 

Lôétat civil ancien, résumé dans les BMS, fut institué en Bretagne à lôinitiative de Mgr 

Henri Le Barbu, évêque de Nantes en 1406, imité, par la suite, par les autres évêques 

bretons. 

Au départ, lôÉtat a laissé aux ecclésiastiques le soin dôétablir les actes des faits dôétat civil 

survenus dans leur paroisse. Lôensemble du royaume a dû attendre août 1539, que 

François I
er
, par lôÉdit de Villers-Cotterêts, systématise lôétat civil. Cette ordonnance fait 

obligation à lôÉglise catholique de tenir un registre des baptêmes et sépultures, mais leur 

mise en place fut parfois longue. La Bretagne, en matière dôenregistrement de la 

population, avait déjà une longueur dôavance. Lôordonnance de Blois de mai 1579 a été 

rédigée dans le but de remédier à lôabsence de registre de mariages, avec la mention 

obligatoire des noms des conjoints et des témoins.  

Les registres paroissiaux ne consignent que les actes relatifs aux personnes appartenant à 

la paroisse ; les non-catholiques en sont donc exclus
17

. Ils regroupent les baptêmes, 

mariages et sépultures sur un même livre, dans lôordre chronologique de leur survenance. 

Suite à lôordonnance civile de 1667, ces registres doivent être rédigés en deux 

exemplaires, dont un se doit dôêtre déposé au greffe du tribunal.  

Puis, la loi du 25 septembre 1792 confie la tenue des registres aux municipalités. Les 

actes de lôétat civil sont des actes authentiques, destinés à fournir une preuve certaine de 

lôétat des individus. Ils justifient des naissances, mariages et décès de toutes les personnes 

de la commune ; les déclarations devant lôofficier dôétat civil sont obligatoires. 

                                                 
17

 Il existe, néanmoins, des registres pour les protestants et pour les juifs. 

http://www.cgf-forum.fr/
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Les actes de naissance contiennent toujours les noms, prénom(s) de lôenfant, le sexe, la 

date de naissance, ainsi que le nom des parents et le lieu de naissance (nom de la 

commune, du village et même, parfois, du lieu-dit). 

A partir de 1800-1805, les professions et âges des parents sont indiqués. La déclaration 

est généralement faite par le père. On possède donc plus de données sur ce dernier : ses 

lieux de naissance et âge exacts au lieu dôun âge approximatif, et parfois même le nom de 

son père, car il sera déclaré « X fils de Y ». 

De nos jours, les déclarations sont faites par les maternités. On dispose donc, dôautant 

dôinformations sur le père que sur la mère. 

Si lôenfant nôest pas issu dôun couple marié, il est précisé quôil sôagit dôune naissance 

illégitime et nôapparaîtront que les nom et prénom(s) de la mère, sauf si le père reconnaît 

le nouveau-né. 

 

Les actes de mariage contiennent le plus grand nombre de renseignements. En plus des 

noms et prénoms des époux, on trouve aussi les noms et prénoms des parents de chacun 

dôeux. 

Lorsque les actes sont complets, on dispose également des âges (parfois des dates de 

naissance exactes), du domicile et de la profession des époux et de leurs parents. Il est 

spécifié si les parents sont vivants ou décédés. Plus rarement, lôépoux et lôépouse sont 

déclarés par référence aux grands-parents. 

Lors dôun mariage, la présence de quatre témoins, dont on précise lôidentité, les qualités, 

ainsi que le lien de parenté avec les mariés, est requise. 

 

Les actes de décès sont les moins instructifs. On y apprend seulement les nom et prénoms 

du défunt et généralement son état - soit fils/fille de X et Y, sôil est resté célibataire, soit 

époux/épouse, veuf/veuve de X sôil est ou a été marié. On note la profession et le 

domicile du défunt, son âge est donné approximativement en années révolues. 

Le décès est déclaré par deux témoins. 

 

Les tables décennales regroupent toutes les naissances, mariages et décès célébrés dans 

une commune, par ordre alphabétique sur une période de dix années. 

Ces tables permettent de rechercher plus rapidement un acte lorsque lôon connaît le lieu et 

la date approximative de lôévénement. 

 

Depuis la Deuxième Guerre mondiale, pour chaque acte de naissance, la loi française fait 

obligation dôinscrire en marge, la date et le lieu de mariage et les nom et prénom(s) du 

conjoint sôil y a lieu, ainsi que la date et le lieu du décès. 

Les mentions marginales ne sont ajoutées que sur les registres gardés en mairie, et non sur 

les doubles disponibles aux archives départementales. 

 

Ce travail titanesque de reconstitution des généalogies a eu lieu pendant une période de 

deux ans. Il nôa pu se faire que par une organisation rigoureuse et une participation active 

des responsables dôantennes.  

Au bout de ces deux années, la base de données contenait plus de 200 000 individus.  
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Figure 16 : Le recueil des données 

 
 

 

VII.3  La cohérence des données 

 

VII.3.a Les contrôles 

 

Nous avons hérité, du Pr Chaventré, de plusieurs ascendances que nous avions réunies en 

un même fichier. Une fois toutes les données regroupées et mises à jour, nous avons 

voulu développer une démarche cohérente, visant à contrôler la qualité des données afin 

dôavoir lôassurance de travailler sur un corpus se prêtant bien à des fins dôanalyses.  

 

Dans un premier temps, nous avons souhaité vérifier le fichier de base. Nous avons choisi 

de contrôler 5 % des arbres généalogiques contenus dans la base de données. Il sôagit du 

taux de vérification que lôon fait habituellement sur les recensements. Nous avons utilisé 

la table des nombres au hasard pour sélectionner les arbres à vérifier. Ces arbres, à partir 

de la quatrième génération, ont été remis au centre généalogique du Finistère (CGF) pour 

vérification. Nous nous sommes occupée des premières générations. Le taux dôerreur était 

quasi-insignifiant (< 5 %). Ces erreurs sont listées dans le tableau ci-dessous. 

 

Tableau 6 : Erreurs rencontrées dans la base de données dôorigine 

 

Items Fréquence dôerreur Problèmes rencontrés 

Prénoms 3/5665 Le prénom dôusage est différent de celui de lôétat 

civil  

Patronymes 0 Différentes écritures, francisation du nom 

Parenté 6/5665 Naissance attribuée au mauvais couple, erreur de 

génération 

Dates 59/(3×5665) Calculées avec des marges dôerreur 

Lieux 27/(3×5665) Lieux de publication des bans ou de fiançailles 

autres que lieu de mariage 

L'enquête 
familiale 

Les 
dossiers 

médicaux 

Le 
laboratoire 

de 
génétique 

Les 
mairies 

Les centres 
de 

généalogie 
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Les erreurs de lieux et de dates ont des conséquences minimes en termes dôanalyse. En 

revanche, les erreurs de parenté sont beaucoup plus lourdes de conséquences car elles 

faussent lôanalyse.  

Les vérifications ont surtout permis de compléter les arbres ; des dates ont été rajoutées et 

des ascendances développées. Ces compléments ont participé à repérer des nouveaux 

liens entre les malades grâce à la constitution du fichier informatique unique.  

Lors de ces vérifications, nous avons pu relever un manque dôinformation très important. 

Les événements nôétaient que peu datés et situés.  

Mais lors de cette vérification, ce qui importait surtout côest que lôinformation présente 

soit de qualité, les données manquantes pouvant toujours être rajoutées. 

 

La deuxième étape a consisté à contrôler la cohérence de lôensemble des données du 

fichier. Les logiciels Hérédis puis Généatique ont été utilisés pour vérifier la logique des 

renseignements recueillis en traitant lôensemble des données. Lorsque le généalogiste 

saisit des informations dans son fichier, le logiciel nôest pas passif : il se charge de 

vérifier si les informations entrées sont plausibles et signale, au cours de la saisie, sôil y a 

erreur. Par exemple, il vérifie la séquence des événements, les âges au mariage, le nombre 

dôenfants par couple, etc. 

Le contrôle de cohérence est chargé dôattirer lôattention du généalogiste sur de possibles 

incohérences dans les informations quôil entre dans son fichier.  

Les algorithmes dôestimation des dates inconnues, nécessaires au tracé de ces arbres, sont 

aussi mis en îuvre pour effectuer un contrôle de cohérence renforcé, cette dernière 

innovation assurant aux généalogistes une plus grande fiabilité de ses données. 

Ainsi, apparaissent très vite les enfants issus de couples différents, les sauts de 

générations, les confusions de sexe, etc. De cette manière, nous avons contrôlé toutes les 

variables de la base de données faisant lôobjet de traitements statistiques. 

 

La troisième phase du travail relève de la recherche des doublons. Côest ce que les 

Québécois nomment le jumelage. Il sôagit de repérer les individus portant les mêmes 

noms et prénoms, de vérifier sôils correspondent à une même personne et de les fusionner 

ou jumeler si côest le cas. Les liens de filiation, de mariage ainsi que les dates et lieux 

dôévénements sont des éléments indispensables à la prise de décision.  

Cette étape longue et fastidieuse est absolument nécessaire car elle conditionne la qualité 

de nos analyses. 

Néanmoins, la recherche de doublons peut être facilitée par un travail dôuniformisation. 

 

VII.3.b Lôuniformisation 

 

Lorsque nous recevions une ascendance généalogique en format Gedcom nous passions 

ce fichier dans un programme informatique afin dôuniformiser les données. En effet, 

chaque généalogiste, bien quôil ait reçu un petit guide de rédaction (Annexe 5), a son 

propre logiciel et ses méthodes de saisie. Nous avons donc élaboré un programme, grâce à 

trois développeurs en informatique, passionnés de généalogie (G. Mahé, M. Rueff et D. 

Payen), afin dôuniformiser tous les fichiers reçus. Lôuniformisation comprenait :  

- le retrait de lôaccentuation,  

- la mise en place de code Insee pour chaque lieu,  

- le repérage des patronymes,  

- les noms, dates et lieux non référencés.  
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Ce fichier traité sous un tableur Excel permet de remplacer des occurrences par dôautres.  

Ainsi, avant même lôintégration dans la base de données, nous avions une première 

uniformisation.  

 

Une fois le fichier importé dans la base de données, une fusion avec les fiches en double 

exemplaires est réalisée. De là sont notées les équivalences de noms et de prénoms. Ainsi 

sans remplacer dans la fiche Jan par Jean, il est inscrit dans une table quôen cas de 

recherche automatique de doublons Jan Yaouanck peut être la même personne que Jean 

Le Jeune. La connaissance de la langue bretonne sôest révélée être un atout dans cette 

mise en relation des noms et prénoms.  

De même pour les lieux, nous avons ainsi pu conserver les trêves et autres communes 

nôexistant plus en notant leur code Insee actuel. 

 

Ainsi, lôuniformisation avant lôimport et la mise en place dôéquivalences, nous assurent de 

lôintégrité du fichier, dôune richesse dôinformations supplémentaires et dôune 

reconnaissance des doublons facilitée.  

 

VII.3.c La codification 

 

Une fois la longue étape de recueil de données, de contrôles de cohérence et 

dôuniformisation réalisée, il sôagit de codifier toutes ces données pour en faciliter 

lôanalyse. Ainsi, la troisième phase de notre travail de mise en cohérence du fichier a été 

la mise en place dôune codification des données. 

Hérédis, notre logiciel de départ, étant limité pour faire une recherche multicritères et des 

analyses relationnelles, plusieurs autres logiciels de généalogies ont été passés en revue et 

les sociétés les distribuant ont été contactées. Mais, aucun logiciel existant ne permet de 

travailler simultanément sur plusieurs arbres généalogiques.  

De plus, il nous manquait ce lien entre le logiciel de support des données et de 

visualisation des arbres et une base de données construite à des fins dôanalyse statistique. 

 

Par le biais dôune analyse comparative sur internet nous avons découvert le programme 

GenealogyJ (GenJ) renommé Ancestris depuis le 1
er
 juin 2010. Côest un logiciel libre, 

côest-à-dire que les contributeurs, individus libres de tout engagement vis-à-vis de 

sociétés commerciales, sôimpliquent sur ce logiciel pour lôaméliorer. Ils y apportent de 

nouvelles fonctionnalités sachant quôune large audience est en droit et en mesure de 

valider ou non celles-ci. Cette audience, la communauté de ce logiciel, peut ainsi mesurer 

effectivement la qualité du code du logiciel. Elle peut donc sôimpliquer au processus de 

développement, chacun selon son implication et sa compétence. Ce dynamisme accélère 

les échanges et favorise lôinnovation.  

Ancestris est un programme de généalogie écrit en langage Java. Il peut donc travailler 

sous nôimporte quel ordinateur que celui-ci fonctionne dans un environnement Windows, 

Mac ou Linux. 

Ancestris est un des seuls logiciels de généalogie qui travaille directement avec un format 

de fichier qui est le Gedcom lui-même. Il respecte, strictement, toutes les spécifications 

du standard de cette norme, ce qui lui donne de la souplesse pour travailler sur le fichier.  

Ainsi, Ancestris permet, par lôajout de rapports, créés par des développeurs bénévoles, 

dôobtenir beaucoup de résultats à visionner sur son écran dôordinateur ou à imprimer. 

Cela facilite le classement dôancêtres, les échanges dans la famille ou avec dôautres 

généalogistes. 
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Enfin, avec dôautres rapports de fonction, il est possible de faire des vérifications sur le 

fichier, fusionner des individus entrés en doublon, obtenir des statistiques, etc. 

 

Le programme dont nous avions besoin nôexistant pas, nous avons pris contact, 

directement, avec les développeurs de ce logiciel par le biais de la liste de discussion en 

ligne sur internet, et nous leur avons exposé nos besoins dans le message suivant.  

 

 

 
 

Plusieurs développeurs nous ont répondu dont Frédéric Lapeyre qui sôest proposé, dans 

un premier temps, de créer un rapport permettant de codifier les différentes variables. 

 

La codification mise en place repose sur un système de numérotation. 

F. Lapeyre a donc créé un algorithme qui repère chaque malade et qui lui donne un 

numéro de 1 à 1 287.  

Puis il a créé un autre rapport pour donner un numéro de famille à tous les ascendants 

maternels du malade et un autre à tous les ascendants paternels. Nous avons fait ce choix 
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car un malade peut recevoir deux gènes différents de ses parents comme par exemple 

F508del/G551D. Il nous semblait donc intéressant de pouvoir suivre différemment ses 

ascendants. 

Ensuite, nous avons créé un autre algorithme pour attribuer un numéro de « type Sosa » à 

tous les ascendants des malades.  

 

La numérotation de Sosa-Stradonitz (Figure 17) est un système mathématique de 

numérotation des ancêtres en généalogie, nommée dôaprès deux de ses créateurs, Jérôme 

de Sosa (qui reprend en 1676 une méthode inventée en 1590 par un historien allemand : 

Michel Eyzinger) et Stephan Kekulé von Stradonitz (qui la reprit en 1898). 

Cette méthode attribue le numéro 1 à lôindividu étudié (le sujet, appelé « de cujus » par 

certains, « probant » par dôautres ou encore « ego ») puis le numéro 2 à son père et 3 à sa 

mère. Chaque homme a un numéro double de celui de son enfant (2n) et chaque femme 

un numéro double de celui de son enfant, plus un (2n + 1). 

Sauf le numéro 1, les femmes portent un numéro impair et les hommes un numéro pair. 

 

Figure 17 : La numérotation de Sosa-Stradonitz 

 

 
 

Pour trouver le numéro dôun père, on multiplie donc par 2 le numéro dôun enfant. 

Pour trouver le numéro dôune mère, on multiplie donc par 2 le numéro dôun enfant et on 

ajoute 1. 

A lôinverse pour trouver le numéro dôun enfant, on divise par 2 le numéro du père ou on 

retranche 1 au numéro de la mère avant de le diviser par 2. 

 

Dans notre cas, nous avons donné un numéro de « type Sosa ». Côest-à-dire que nous 

avons pris le numéro du malade auquel nous avons ajouté la lettre S puis écrit le numéro 

Sosa (N°du malade+S+N°Sosa). Par exemple, il a été attribué le code 267S0000004 pour 

le grand-père paternel du malade 267. 

 

Nous avons procédé de la même manière pour attribuer un numéro de génération à 

chaque individu. Nous avons pris le numéro du malade auquel nous avons ajouté la lettre 

G puis écrit le numéro de génération (N°du malade+G+N°de génération). Par exemple, il 

a été attribué le code 267G0003 pour les grands-parents du malade 267. 

 

Ainsi, chaque malade a un numéro dôidentification unique, tous les ascendants ont un 

numéro de famille, un code de type Sosa et un code de génération.  
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Les individus peuvent bien sûr avoir plusieurs numéros de famille, Sosa et de génération 

sôils ont dans leur descendance plusieurs malades. Cette codification nôexiste dans aucun 

logiciel de généalogie. Il sôagit dôune création pour les besoins de lôétude.  

 

Un autre rapport a été créé afin de marquer les malades, les porteurs, les semi-fondateurs 

et les fondateurs, par génération, pour calculer la profondeur généalogique.  

 

Les numéros individuels, les numéros de générations, les numéros Sosa et les numéros de 

famille ont tous été automatisés afin dôéviter les sources dôerreur et dôanonymiser les 

données (Figure 18). 

Une fois toutes ces étiquettes générées par le biais dôun rapport, la sortie sôeffectue en 

format CSV
18

. Ce fichier en CSV, nous pouvons lôouvrir sous Excel où nous avons toutes 

nos données ordonnées et en état dôanalyse. 

 

Figure 18 : Exemple du fichier CSV ouvert dans un tableur  

 

 
 

Ce travail de collaboration entre une doctorante et un développeur bénévole nous a 

permis de créer un véritable outil qui permet de visualiser les couples fondateurs, les 

apparentements entre malades et les niveaux de génération. Ce rapport nous permet aussi 

de travailler sur la complétude des données, les coefficients de parenté et de 

consanguinité.  

Actuellement, ce programme fait partie intégrante du logiciel Ancestris.  

 

  

                                                 
18

 Comma-separated values (CSV) est un format informatique ouvert représentant des données tabulaires 

sous forme de « valeurs séparées par des virgules ». 

Un fichier CSV est un fichier texte (par opposition aux formats dit « binaires »). Chaque ligne correspond à 

une rangée du tableau et les cellules dôune même rangée sont séparées par une virgule. 

Une ligne est une suite ordonnée de caractères terminée par un caractère de fin de ligne (line break ï 

CRLF), la dernière ligne pouvant être exempt de ce dernier. 
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Figure 19 : La gestion des données 

 
 

VII.4  Les techniques dôanalyse 

 

Une fois la base de données généalogiques mise à jour, il sôagit de la passer du logiciel de 

généalogie qui est utilisé pour stocker les données, configurer les arbres généalogiques et 

les visualiser, à une base de données relationnelles afin dôétudier le détail des données 

individuelles et globales, de faire des tris à plat et des tris croisés à des fins de traitements 

et dôanalyses statistiques. 

Les analyses porteront ensuite sur la double dimension de notre fichier ascendante et 

descendante afin de repérer les liens de parenté et les effets fondateurs. 

Puis, une comparaison avec une population témoin se révèlera nécessaire pour vérifier la 

particularité des comportements démographiques. 

Enfin, une cartographie nous permettra dôidentifier et de visualiser les isolats potentiels.  

 

VII.4.a La description des données 

 

La première étape consiste en une analyse descriptive des données généalogiques. Les 

principaux indices pour décrire le corpus sont la complétude, lôimplexe, la profondeur 

généalogique. Toutes ces notions ont été résumées dans un document de travail produit 

par M. Jomphe, M. Tremblay et H. Vézina lors de leur travail sur le fichier BALSAC 

(Jomphe M. et al., 2004). 

 

Une généalogie ascendante est constituée dôun ego, dans notre cas il sôagit dôun porteur 

sain, de k fondateurs ou semi-fondateurs. Un fondateur est défini comme un ancêtre pour 

lequel aucun de ses parents nôa été retracé tandis quôun semi-fondateur est un ancêtre 

pour lequel un seul de ses parents a été identifié.  

Dôun point de vue génétique, lôascendance est le vecteur dôintroduction des gènes dans la 

population. En considérant un gène à un locus donné pour un sujet à la base de 

lôascendance, lôallèle est nécessairement introduit par un des fondateurs en suivant un des 

chemins généalogiques liant le sujet au fondateur.  

 

La complétude dôune ascendance fait office de critique des sources parce quôelle 

caractérise lôinformation permettant la reconstitution des généalogies. Côest un moyen 

dôévaluer la comparabilité des groupes de généalogies.  

Vérification du 
fichier de base 

Contrôle de 
cohérence 

Uniformisation 
des données 

Gestion des 
doublons 

Codification et 
anonymisation 



 

112 

 

Ainsi, la complétude dôune ascendance à la génération i est un indice de lôinformation 

disponible à cette profondeur. Lôindice de complétude Ci dôune table dôascendance est le 

rapport du nombre dôascendants connus sur le nombre dôascendants attendus, à chaque 

génération x. La formule est donnée par : 

Ci (en %) = 
Ȣǋ   ̈  ®®  

Ȣǋ   ̈  ®®  
 (× 100) 

 

Le dénominateur de lôéquation est égal à 2
i
 multiplié par le nombre dôego. 

Nous avons automatisé ce calcul pour chaque ego. 

 

Lôimplexe Ii est le rapport entre le nombre dôancêtres distincts qui composent 

lôascendance et le nombre dôancêtres théoriques : 

Ii = 
# anc°tres distincts ¨ la g®n®ration i

В
 

Côest un indice qui, mis en relation avec la complétude, donne une évaluation de la 

consanguinité présente dans lôascendance à chaque génération.  

 

La profondeur généalogique des ascendances, aussi appelée entropie, donne la valeur 

moyenne de la génération des fondateurs dôune ascendance. Elle est basée sur la formule 

de calculs éditée par M. H. et P. Cazes (Cazes M.-H. et Cazes P., 1996) prenant en 

compte la présence de « semi-fondateurs ».  

 

Pour comprendre cette mesure, il faut considérer la longueur du chemin de transmission 

dôun gène. La probabilité que la transmission se fasse par le chemin i est 2
-Ni

. Côest la 

longueur moyenne de la transmission entre le fondateur qui a introduit le gène et le sujet.  

 

A chaque génération, chaque fondateur contribue à sa génération (du point de vue de la 

profondeur généalogique) dôun facteur égal à  où Ti = 2
i
 représente le nombre 

dôascendants attendus à cette génération. 

Lôensemble des fondateurs a une contribution de  (Fi étant le nombre de fondateurs à 

la génération i). Mais chaque semi-fondateur contribue également à cette génération dôun 

facteur réduit de moitié, égal à  et lôensemble des semis-fondateurs a une contribution 

de  (Si étant le nombre de semi-fondateurs à la génération i). Ainsi, à une génération 

donnée i, chaque fondateur est associé à une probabilité  
ρ
4Ὥ

, chaque semi-fondateur à une 

probabilité  et chaque individu identifié à une probabilité nulle. On a :  

 

В    = 1 

 

Si on associe, à chaque génération considérée, la suite des chiffres (0, 1, 2,é, n), on peut 

calculer la moyenne de la profondeur des générations, M1 comme étant égale à :  
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M1 = В  Ὥ    

Où i est le niveau de génération.  

 

Et la variance de la profondeur des générations sôécrira : 

 

V1 = „  ВὭ    - ὓ  

 

Ces différents calculs sont intéressants en tant quôindicateurs de la quantité de 

lôinformation contenue dans les ascendances.  

La difficulté repose sur le fait que nous nôavons pas quôune seule ascendance mais des 

milliers. Lôautomatisation de ces calculs était donc nécessaire. Nous avons créé grâce à 

Fréderic Lapeyre sous GenJ des algorithmes permettant la réalisation de ces équations.  

 

Tous ces traitements se font grâce à différents rapports créés sous GenJ entre septembre 

2008 et février 2009 (Annexe 6). Les données sont exportables en format CSV. 

Dôautres solutions ont été envisagées, néanmoins, privilégiant la facilité dôutilisation pour 

un néophyte et lôindépendance procurée par les assistants qui permettent de créer ses 

propres requêtes, formulaires et états, côest le système développé sous GenJ qui a été 

retenu.  

Le passage sous Access, avec le soutien dôÉlise Bonomo, chargée de projets Système 

dôInformation et de Communication du Centre de Référence Mucoviscidose de Nantes, et 

la création dôune base de données par deux étudiants ingénieurs en dernière année de 

lôÉcole Nationale Supérieure des Télécommunications de Bretagne se sont révélés trop 

compliqués à lôutilisation.  

Lôobjectif fixé était de transférer toutes les données actuellement présentes dans la base 

de données du logiciel de généalogie vers une base de données qui permette une analyse 

et une exploitation de ces données. Seul GenJ a pu répondre à ce besoin. 

 

VII.4.b Ascendance et descendance 

 

Une de nos quatre hypothèses avance lôexistence de possibles effets fondateurs par 

mutation. Pour le vérifier, nous allons nous pencher sur des généalogies ascendantes. 

« Une généalogie ascendante est un ensemble fini et structuré dôindividus qui, tous, sont 

les ancêtres à différentes générations dôun individu distinct des précédents et que lôon 

appelle ego. Ego constitue le point initial alors que la fin dôune généalogie ascendante est 

indiquée par les ancêtres fondateurs, individus dont les parents sont inconnus, et par les 

semi-fondateurs, individus dont un seul des parents est inconnu. » (Létourneau E. et 

Mayer F.M., 1988, p. 215). Il sôagira dôidentifier les fondateurs qui ont le plus de malades 

dans leur descendance, de les localiser dans le temps et dans lôespace.  

On travaillera alors à partir des ego, côest-à-dire des porteurs sains, pour lesquels on aura 

reconstitué la généalogie. 

Côest la confrontation de lôensemble des arbres généalogiques qui nous permettra de 

retrouver par bouclages successifs le ou les effets fondateurs. Un bouclage est en fait un 

cycle vertical qui ferme par un mariage dôancêtres communs lôunion entre deux individus. 

Ainsi deux malades sont reliés entre eux par un ancêtre commun.  

 

Cette dimension ascendante directe nous apportera des informations sur la population des 

porteurs et donc des malades. Est-elle homogène par rapport aux différentes mutations ? 
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Quels sont les apparentements existants ? Dôun point de vue géographique, assiste-t-on à 

des phénomènes dôendogamie ou plutôt dôexogamie ? Retrouve-t-on un seul couple 

dôancêtres pour tous les porteurs ? Assiste-t-on à des migrations importantes ? Que peut-

on dire du marché matrimonial ? Des renchaînements dôalliances ? De la mortalité face 

aux grandes épidémies ? Sur le plan sociologique on trouvera là de la matière pour 

quantifier le degré dôhomogamie des ancêtres (métiers, situation géographique limitée, 

échanges matrimoniaux ¨ partir de tr¯s petites unit®s g®ographiques, dates, lieux é). 

 

Les individus ou couples fondateurs une fois identifiés, nous nous pencherons sur la 

dimension descendante de leurs généalogies. On détermine ainsi la « population à 

risque » présente dans la base de données et issue des fondateurs. Ce sont des individus 

qui ont une probabilité non nulle dôêtre porteur du ou des gènes délétères. Nous tâcherons 

de mesurer leurs apparentements et dôidentifier dôéventuelles agrégations géographiques.  

Lôapparentement peut se calculer de deux façons : par la consanguinité et par la parenté.  

Un individu est dit consanguin lorsque ses parents sont apparentés. On mesure la 

consanguinité par le coefficient de consanguinité F défini comme la probabilité quôun 

individu ait hérité de deux allèles identiques au même locus, lôun venant de son père et 

lôautre hérité de sa mère. 

 

La valeur du coefficient de consanguinité dôun individu B est égale au coefficient de 

parenté de ses parents P et M. Il est calculé de la façon suivante (Wright S., 1922) : 

 

F(B) = ʌ (P, M) = В В ρȾς ȟ   ȟ ρ Ὂὃ  
Où : 

A = ancêtre commun à P et M 

C = chemin généalogique reliant B1 à B2 en passant par un ancêtre commun A 

m(A,C) = nombre de générations entre le père P et un ancêtre commun A en passant par 

le chemin généalogique C. 

n(A,C) = nombre de générations entre la mère M et le même ancêtre commun A en 

passant par le chemin généalogique C. 

ɆA = somme de tous les ancêtres communs 

ɆB = somme de tous les chemins généalogiques possibles entre le père P et la mère M qui 

passent par lôancêtre commun A 

 

Figure 20 : Généalogie représentant deux sujets apparentés (P et M) et un individu dit 

consanguin (B) 

 

 
 

Outre la consanguinité, il nous est apparu intéressant de nous pencher sur les cousinages 

entre porteurs sains. Un cousinage est un lien de parenté entre deux individus. Le 
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cousinage peut se situer à différents degrés, ceux-ci sont fonction, en droit canon, de 

lôéloignement en nombre de générations avec lôancêtre commun.  

Michel Moro, généalogiste bénévole au Centre Généalogique des Côtes dôArmor et 

développeur en informatique, a créé spécialement pour nous un logiciel intitulé Granite-

Muco
19

 (Figure 21). Entre autres, il nous permet de vérifier les liens de cousinages entre 

tous les individus de la base.  

 

Figure 21 : Exemples de fonctions développées sous Granite-Muco 

 

 
 

En parallèle, sous GenJ, nous avons rajouté une fonction permettant le repérage 

automatique du nombre de malades engendrés et du nombre de famille dôappartenance. 

En effet, si un couple a dans sa descendance 12 malades mais que 4 dôentres eux sont 

issus de la même fratrie, il nous semblait important de pouvoir visualiser cette 

information, côest pourquoi nous avons séparé les deux informations sur la descendance 

connue atteinte en famille et patients.  

Cette dimension descendante nous permet dôobserver concrètement lôaction des forces et 

des mécanismes évolutifs ainsi que les effets qui en dérivent. 

Côest une perspective qui intègre lôhistoire démographique, sociale, généalogique et 

génétique. 

                                                 
19

 Cette application est une extension dôun outil (Granite) d®j¨ d®velopp® pour g®rer et comparer les 

g®n®alogies ascendantes de contributeurs, au sein de lôassociation costarmoricaine. 
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Elle permet dôévaluer les conséquences de lôeffet fondateur, du choix du conjoint, des 

épidémies, des flux migratoires, de la consanguinité, de lôendogamie, de lôévolution des 

isolats. 

 

VII.4.c La comparaison 

 

Par la suite, nous souhaitons rechercher si les comportements socio-démographiques de la 

population étudiée expliquent la fréquence élevée de lôallèle muté dans la population. A 

cette étape, une comparaison entre deux populations est nécessaire.  

Nous avons pris lôoption de comparer les trajectoires familiales dôindividus porteurs et 

non-porteurs. Ces personnes ont toutes effectué un test génétique qui a révélé leur statut. 

Nous avons 189 ascendances de grands-parents porteurs et 141 ascendances de grands-

parents non-porteurs.  

 

Les comparaisons portent sur des caractéristiques démographiques comme : le choix du 

conjoint, lôunion et la consanguinité, lôendogamie et les migrations. 

Les mariages se sont-ils fait entre deux individus nés dans le même canton, la même 

commune ? Combien dôindividus se sont mariés, sont morts là où ils sont nés ? Y a t-il 

une population qui se démarque par un plus grand nombre de ruptures dôunions et de 

mariages successifs ? Ya-t-il plus de mariages consanguins dans les familles de porteurs ? 

Combien dôindividus se sont mariés avec une personne apparentée ? A quel degré ? 

Aperçoit-on des différences notables dans nos deux populations au niveau des lieux de 

mariage, naissance, décès des ego et de leurs ascendants ? 

Aperçoit-on des différences notables au niveau des parcours migratoires des ancêtres ? 

Rencontre-t-on plus de mères célibataires dans un groupe ou lôautre ? 

Au niveau de la mortalité, à quel âge sont morts, en moyenne, les individus ?  

 

Les réponses à ces questions et la comparaison entre ces deux groupes génétiquement 

distincts nous permettront de caractériser les particularités des comportements des 

porteurs par rapport aux non-porteurs.  

 

VII.4.d La cartographie 

 

Enfin, notre quatrième hypothèse développe le fait que les différentes mutations se 

seraient développées dans des isolats et sôy seraient maintenues jusquôà une période 

récente. Nous souhaitons réaliser une cartographie de nos ascendances pour vérifier ce 

dernier point.  

 

En 2009, Michel Moro, François Boucher et Guy Mahé, du CG22, ont créé, à cette 

intention, tout un système de cartographie. M. Moro lôa ensuite intégré à Granite-Muco 

comme le montre la figure ci-dessous.  
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Figure 22 : La cartographie sous Granite-Muco 

 

 
 

Ces cartographies nous permettront de localiser les individus ayant le plus de malades 

dans leur descendance et de vérifier ainsi, géographiquement, lôexistence de foyers. Cette 

cartographie par génération illustrera, par la suite, les déplacements de populations.  

Autrement dit, où sont nés les malades ? Dôoù sont leurs parents et leurs ancêtres 

communs ? 

Nous avons testé plusieurs fonds de cartes : communes, cantons, arrondissements, 

départements, évêchés, réseau hydrographique, frontière linguistique, pays bretons. Seuls 

deux fonds de cartes étaient exploitables au niveau des résultats : les communes et les 

évêchés. En effet, la commune représente une entité de base bien définie et qui a peu 

évolué dans le temps. Quant aux évêchés, ils correspondent davantage à une réalité 

historique et culturelle en Bretagne. Nous avons pu nous en rendre compte par la 

cartographie. 

On peut, par ailleurs, aussi présenter une cartographie contemporaine de la maladie et des 

mutations en Bretagne et envisager la tendance à venir.  

 

Une telle base de données est un instrument complexe, long à construire et lourd à 

exploiter, qui exige un travail constant et rigoureux. Mais des progrès importants ont été 

réalisés, grâce à lôinformatique, sur le plan des méthodes de saisie, de validation des 

données, des techniques de gestion de fichier, de lôéquipement lui-même. Néanmoins, les 

difficultés rencontrées tout au long de cette gestation ont été nombreuses.  

 

Premièrement, il a fallu reprendre un travail entamé il y a près de 20 ans. M. Chaventré 

avait constitué un fichier par famille, il imprimait ensuite des arbres généalogiques et 

vérifiait les apparentements, manuellement. La création dôun fichier unique et dôune 

méthode algorithmique de calcul nous ont permis de vérifier ces connexions de manière 

plus fiable.  

 

Deuxièmement, une mise à jour des données sôest vite imposée. Il a alors fallu organiser 

la collecte des nouvelles ascendances généalogiques, demander des autorisations aux 

TGI, respecter les recommandations de confidentialité de la CNIL, mettre à jour les 

informations moléculaires et sociales, gérer lôaugmentation de la taille du corpus et 

normaliser toutes les informations. De plus, cette mise à jour est illimitée. A chaque 
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nouveau patient dépisté, elle augmente. De même, la base pourrait à lôavenir être étendue 

à dôautres malades, voire dôautres maladies.  

 

Une troisième difficulté a consisté à choisir le support technique de la base de données. 

Actuellement, nous rentrons les informations sous le logiciel Généatique. Nous passons 

ensuite par le logiciel libre GenJ pour la mise en place dôalgorithmes. Un export au 

format CSV nous permet dôouvrir le corpus sous un tableur Microsoft Office Excel 2007 

mais aussi sous la bibliothèque de fonctions GENLIB développée par les chercheurs de 

lôinstitut scientifique de Chicoutimi, le logiciel PUCK développé par le groupe de 

traitement de la parenté et Granite-Muco. La souplesse de fonctionnement semble valider 

ce choix. 

 

Une quatrième difficulté est née des données elles-mêmes. Comme le signalent de 

Braekeleer et Bellis (de Braekeleer M. et Bellis G., 1994), lôinformation contenue dans 

les actes dôétat civil est parfois lacunaire, surtout lorsquôil sôagit des registres paroissiaux, 

ou dôune fiabilité incertaine : erreurs orthographiques, changements de patronymes, de 

prénoms, âge approximatif, etc. La généalogie nôest pas une science exacte comme peut 

lôêtre la génétique et les actes dôétat civil renseignent sur les liens « sociaux » qui ne sont 

pas toujours les liens « biologiques ». On peut affirmer que tel malade est porteur de 

mutations précises mais on ne peut pas affirmer que son père de lôétat civil soit son 

ascendant génétique. De même, les sources généalogiques (bien quôen Bretagne leur 

conservation soit exceptionnellement bonne), restent limitées dans le temps et ne 

remontent pas à plus de 600 ans. Or, la mutation F508del a été introduite en Bretagne, 

dôaprès les calculs de Fichou et al. (Fichou Y. et al., 2008), il y a environ 3 000 ans. Nos 

résultats sont donc limités dans le temps et dans lôespace pour cette mutation très 

fréquente. Autrement dit, nous risquons de trouver plusieurs foyers et non pas un effet 

fondateur. 

De plus, les données devenant si volumineuses, il a fallu sôéquiper dôoutils informatiques 

suffisamment puissants et revoir régulièrement nos techniques dôanalyses jusquôaux 

derniers traitements en juin-juillet 2011. 

 

Néanmoins, malgré ces difficultés, nous avons la chance de pouvoir prendre appui sur des 

tuteurs (C. Rollet, G. Bellis et G. Rault) et de bénéficier de lôévolution des systèmes 

informatisés. Lôaide de M. Moro a été essentielle dans le traitement informatique. 

Pour le travail réalisé, nous pensons avoir développé une démarche cohérente, visant à 

contrôler la qualité des données et nous avons lôassurance de travailler sur un corpus se 

prêtant bien à lôexploitation de données généalogiques.   
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Chapitre VIII  La base de données généalogiques 

 

En juin 2011, si nous voulons dresser un état des lieux de la base de données, on peut dire 

quôelle contient 1 287 malades et 254 690 apparentés pour un total de 2 170 arbres 

généalogiques de porteurs sains. Dôun point de vue plus qualitatif, dans la base de 

données généalogiques, nous avons des informations génotypiques sur les malades et 

quelques-uns de leurs ascendants.  

Nous décrirons, dans un premier temps, ces données. Puis, nous nous appliquerons à 

présenter la qualité et la quantité des informations connues sur les naissances, mariages, 

décès. Dans un troisième temps, nous développerons les données plus sociales liées aux 

cousinages, aux professions et aux migrations.  

 

VIII.1  Malades, porteurs sains et non-porteurs 

 

La base de données contient près de 255 000 individus. Nous avons fait le choix de 

marquer les individus selon leur statut génétique connu. Nous avons donc les malades, les 

porteurs sains et les non-porteurs.  

 

VIII.1.a La population en chiffres 

 

Les malades sont au nombre de 1 287 (Figure 13). Pour 1 134 dôentres eux, les parents 

sont renseignés (153 parents non renseignés). Le nombre dôenfants atteints par famille 

oscille entre 1 et 6. De fait, ils se répartissent en 1 112 familles différentes. Dans 87 % 

des cas, il y a un seul enfant malade dans la fratrie. Les malades se partagent entre 655 

garçons et 632 filles. Ils sont nés entre 1945 et 2009.  

Pour 22 dôentre eux, nous avons eu connaissance dôun mariage (20 femmes et 2 hommes) 

et de la naissance de 8 enfants. 

Nous savons que 379 malades présents dans la base de données sont décédés. 

Actuellement (14 juin 2011), 134 sont suivis au CRCM de Roscoff et 616 lôont été par le 

passé. 31 patients sont suivis dans dôautres centres : Nantes (6), Rennes (5), Brest (2), 

Quimper (2), etc. 

 

Au niveau des caractéristiques de cette population de malades, on peut noter que lôentrée 

dans la maladie sôest surtout faite entre 1964 et 1992 (+ de 20 naissances référencées par 

an). On retrouve ici, et côest bien visible sur la figure 23, la période que nous avions 

intitulée dans notre première partie « lôère des pionniers ».  

 

Figure 23 : Naissance des malades connus par sexe 
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Les décès sont bien plus irréguliers et moins importants numériquement que les 

naissances (Figure 24). En effet, le maximum de décès survenus par an est de 20 en 1977 

contre 46 naissances en 1975. On observe une baisse des décès depuis 1992 grâce à une 

« phase de progrès médicaux et structurels ». 

 

Figure 24 : Entrées et sorties dans la maladie 

 

 
 

La figure 24 nous donne à voir la diminution régulière des décès et des naissances. Le 

nombre dôentrées dans la maladie et le nombre de sorties ne se sont pas maintenus 

constamment.  

 

En effet, les malades dont le décès est connu avant 1959 sont décédés avant leur premier 

anniversaire pour 3 dôentre eux et à lôâge de 6 ans pour lôautre. Sur les 26 autres enfants 

décédés entre 1959 et 1969, lôâge moyen au décès est de 2 ans. Entre 1970 et 1979, 106 

enfants sont décédés. La moyenne dôâge au décès, sur cette période est de 10 ans. Bien 

que la notion soit délicate en terme de comparaison, dôaprès les dernières données du 

Registre national (Bellis G. et al., 2011), en 2008, lôâge moyen au décès était de 28 ans.  

 

Lôespérance de vie à la naissance augmente grâce à lôamélioration des connaissances sur 

la maladie, des techniques de soins et une prise en charge précoce. Les naissances moins 

importantes numériquement sont sans doute dues aux dépistages et à ce que nous avions 

noté comme « une prise en charge plus locale ». A priori lôespérance de vie ne devrait pas 

encore cesser de croître car les patients en vie aujourdôhui sont en partie nés après 1989 et 

ont donc bénéficié dôun suivi régulier dans les CRCM. Au niveau des naissances, seul un 
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dépistage de la population de porteurs permettrait de faire infléchir sérieusement la 

tendance.  

 

En tournant notre regard vers le passé, on notera que la profondeur généalogique 

moyenne dont nous avons connaissance pour ces malades est de 5,2 générations. 

La profondeur maximale pour un malade est de 20 générations, autrement dit 20 couples 

dôancêtres le séparent de ses ancêtres les plus anciens connus. On peut ajouter que 45 

malades ont une généalogie complète sur 8 générations, soit environ deux siècles et 256 

ancêtres directs connus. 

 

2 170 porteurs sains figurent dans la base de données. 1 838 sont des parents, 189 sont 

des grands-parents, 9 sont des arrière-grands-parents de malades pour qui une recherche 

génétique a été faite et 134 sont des apparentés de porteurs sains (frères et sîurs, oncle, 

etc.).  

Nous avons remonté 1 884 généalogies de porteurs sains.  

 

Notre population de départ est composée de porteurs sains pour qui nous avons des 

données généalogiques complètes pour au moins trois générations ; ils sont au nombre de 

625. 

Ils sont nés en Bretagne, parents de 462 enfants malades et ils totalisent 214 910 ancêtres 

différents. Mais il est fait mention de 496 801 ancêtres. En fait, 33,25 % des ancêtres le 

sont dans au moins deux généalogies (71 457). En moyenne, chaque généalogie contient 

656 ancêtres.  

Un même ancêtre est présent dans 82 généalogies de notre population de départ.  

La profondeur généalogique moyenne y est de 13 générations (Figure 25).  

Dans ce groupe, 467 généalogies ont des liens de cousinage (74,72 %) 

 

Figure 25 : Complétude des généalogies des porteurs sains par génération 

 

 
 

Les non-porteurs sont des grands-parents de malades chez qui une recherche génétique a 

été faite et sôest révélée négative. De fait, leur conjoint est lui porteur puisque leur enfant 

est aussi porteur sain. Les non-porteurs testés sont au nombre de 106. 99 sont nés en 

Bretagne entre 1904 et 1954. Pour 98 dôentres eux, nous avons des données 

généalogiques (Figure 26).  

Ces non-porteurs nous serviront de population témoin lorsque nous rechercherons les 

particularités des comportements des ancêtres des malades. Nous mettrons en parallèle les 
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ascendances des grands-parents porteurs sains (189 dont 134 nés en Bretagne) à celles des 

non-porteurs identifiés.  

 

Figure 26 : Complétude des généalogies des non-porteurs par génération 

 

 
 

Les autres individus présents dans la base de données sont tous des ascendants de malades 

pour qui nous nôavons pas de données génétiques. Ils se répartissent en 49,3 % de femmes 

(123 907) et 50,7 % dôhommes (127 179). 

 

VIII.1.b Origines géographiques 

 

Les origines géographiques des individus présents dans la base se situent essentiellement 

dans lôouest de la France (Carte 6). 

 

Carte 6 : Départements de naissance des individus nés ou mariés en Bretagne 

 

 
   Source : Granite-Muco 
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Au niveau de la population des malades, 669 sont nés en Bretagne (Figure 27), 340 dans 

dôautres départements français et pour 278 dôentre eux, le lieu de naissance nôest pas 

renseigné.  

 

Figure 27 : Répartition des lieux de naissance par département des malades bretons 

 

 
 

Les 625 porteurs sains, nés en Bretagne, parents dôau moins un enfant malade 

représentent notre population de départ. La plupart sont nés dans le Finistère (Figure 28). 

 

Figure 28 : Répartition des lieux de naissance par département de la population de départ 

 

 
 

Les individus identifiés comme non-porteurs et dont nous avons la connaissance dôune 

ascendance généalogique suffisante pour lôanalyse sont au nombre de 98. 72 sont nés 

dans le Finistère, 16 dans les Côtes dôArmor, 10 dans le Morbihan ; aucun nôa vu le jour 

en Ille-et-Vilaine. Par ailleurs, on sait que 2 sont nés en Loire-Atlantique, et 4 dans 

dôautres départements français.  

 

On se rend compte que la Bretagne est au cîur de nos donn®es. Le Finist¯re recense le 

plus grand nombre dôindividus, que ce soit au niveau de la population totale, des malades 

ou des porteurs mais aussi des non-porteurs. Cette sur-représentation est, bien sûr, due au 

biais de recrutement puisque la base a été constituée en collaboration avec le centre de 

soins de Roscoff et le laboratoire de génétique de Brest.  
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VIII.1.c Mutations 

 

Sôagissant du gène CFTR, les génotypes ont été identifiés de façon complète chez 897 

malades, ce qui représente 70 % de la population des malades. La proportion de patients 

dont les génotypes ne comportent quôune seule mutation identifiée est de 50 individus, 

soit 4 % de la population des malades, les autres patients (26 %) nôont pas eu dôanalyse 

génotypique ou ont un génotype constitué de mutations non recherchées. Les 

microsatellites ont été identifiés de façon complète chez 102 patients et pour moitié chez 

39 dôentre eux.  

 

La mutation nôa pas été recherchée chez 25 % des 1 841 parents. Chez les autres, parmi 

les génotypes rencontrés on retrouve :  

 

- F508del à 74 %,  

- G551D à 4 %,  

- 1078delT à 3,2 %,  

- 1717-1G>A à 2,4 %,  

- N1303K et  

- W846X à 1 %.  

Les autres mutations représentent moins de 1 % des mutations retrouvées.  

 

Figure 29 : Répartition des mutations rencontrées chez les parents porteurs sains 

 

 
 

Au total, 64 mutations différentes ont été identifiées.  

 

Les porteurs dôune mutation F508del sont nés un peu partout sur le territoire breton. On 

retrouve, bien sûr, les grands centres villes dotés de maternité. Néanmoins, les quatre 

départements sont tous bien représentés. La mutation G551D se retrouve essentiellement 

dans le nord Finistère (29/47) et la mutation 1078delT dans le sud Finistère (32/44). 
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Cartes 7-9 : Répartition par commune de naissance des parents de malade selon leur 

mutation 

 

 

  

 

Dans le cadre de nos recherches, nous nous intéressons aux porteurs sains nés en 

Bretagne (Tableau 7). 

 

Tableau 7 : Répartition des génotypes des parents porteurs sains 

 

Mutations 

identifiées 

Nombre de porteurs 

sains identifiés 

Porteurs sains natifs de Bretagne avec des 

données généalogiques (n=) 

F508del 976 417 

G551D 53 30 

1078delT 43 26 

1717-1G>A 29 7 

N1303K 21 4 

W846X 14 4 

Autres 209 52 

Non étudié 493 85 

Total 1 838 625 

 

Au terme de cette description de la population, nous nous rendons compte que nous avons 

affaire à une population de malades répartis sur tout le territoire breton, que la mutation la 

plus présente chez les porteurs est de loin F508del et que les lieux de naissance des 

porteurs sont déjà annonciateurs de cloisonnements géographiques.  
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VIII.2  Naissances, unions, décès 

 

Riche dôune base de données importante, nous souhaitons en tirer quelques 

enseignements généraux, notamment en ce qui concerne les naissances, les unions et les 

décès. 

 

VIII.2.a Caractéristiques des naissances 

 

Les registres paroissiaux ou dôétat civil portent sur des actes religieux ou civils mais pas 

sur le phénomène biologique de la paternité.  

118 465 dates de naissances figurent dans la base de données, soit 47 %. 108 144 ont eu 

lieu en Bretagne. Elles se répartissent inégalement entre les départements (Figure 30) 

 

Figure 30 : Répartition des naissances par département 

 

 
 

La plus ancienne naissance renseignée date du 29 août 1425, alors que régnait en France 

Charles VII, la plus récente a eu lieu le 23 janvier 2009. 

La grande majorité (plus de 1 000 naissances par décennie) se situe entre 1599 et 1909, 

avec un pic (plus de 5 000 naissances) entre 1650 et 1719 (Figure 31). 

 

Figure 31 : Répartition des naissances par décennie 
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55% 37% 

6% 2% 

Finistère 

Côtes d'Armor 

Ille-et-Vilaine 

Morbihan 



 

127 

 

 

Dôun point de vue plus anecdotique, on remarquera que les naissances ont lieu, 

majoritairement, au mois de mars et, plus généralement, entre janvier et avril (Figure 32). 

Le temps des conceptions ayant lieu au printemps.  

 

Figure 32 : Répartition mensuelle des naissances pour la période 1500-2009 

 

 
78 876 naissances ont été prises en compte pour lôanalyse statistique, réalisée le 13/06/2011 

Les pourcentages ont été calculés en fonction du nombre de jour par mois.  

 

Côest aussi le constat fait par Levasseur dans son ouvrage sur la Population Française, en 

1891, cité par H. Léridon : « On sôaperçoit, dôune part, que les conceptions les plus 

nombreuses correspondent aux mois dôavril, de mai, de juin et de juillet, côest-à-dire à la 

belle saison, que mai est le mois le plus riche en conceptions légitimes parce que, comme 

nous le verrons plus loin, beaucoup de mariages sont contractés après le carême dans les 

pays catholiques ; que le mois de juillet, pendant lequel la moisson rassemble un grand 

nombre dôhommes et de femmes dans les champs, lôemporte pour les naissances 

naturelles ; dôautre part, que les conceptions sont rares en septembre, époque où les 

labours tiennent la population rurale occupée et retardent les mariages ; quôen général les 

trois mois dôhiver sont médiocrement propices à la natalité. » (Leridon H., 1973, p. 57). 

 

VIII.2.b Caractéristiques des unions 

 

Le mariage, cérémonie religieuse et acte civil tout à la fois, a fait lôobjet dôune 

réglementation précoce, tant ecclésiastique que royale.  

Les publications des bans se font dans les paroisses dôorigine des deux conjoints, à trois 

reprises. La mention est, en principe, obligatoire dans les actes de mariage. Il est toujours 

possible, moyennant finances, dôobtenir la dispense de publication de deux bans sur trois. 

Au XVII
e
 siècle, dans le pays du Léon, on a recours, assez fréquemment, à cette 

possibilité (Leprohon R., 1984). On attribue, en général, cet usage à de futurs conjoints 

pressés de convoler « en justes noces » en raison de relations prénuptiales fécondes. 

 

Les informations dôétat civil les plus renseignées au niveau de la date sont les unions. 

Elles sont au nombre de 160 111 dans la base de données généalogiques. En effet, les 

actes sont plus riches pour les unions car ils nous informent, à la fois, sur les parents de la 

mariée et du marié. Les unions renseignées en date et lieu représentent 63 % des unions 

(Tableau 8). 155 647 ont eu lieu en Bretagne.   
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Tableau 8 : Répartition des unions par département 

 

 Nombre dôunions Pourcentage 

Côtes dôArmor 48 707 31 

Finistère 97 919 63 

Ille-et-Vilaine 3 011 2 

Morbihan 6 012 4 

Total 155 649 100 

 

La plus ancienne union dont nous connaissons précisément la date et lôendroit a eu lieu le 

10 août 1536 à Perros-Guirec, côest-à-dire sous le règne de François I
er
.  

Le mariage le plus récent a été célébré en 2007 à Madagascar.  

La grande majorité (plus de 1 000 unions par décennie) se situe entre 1640 et 1849, avec 

un pic (plus de 5 000 unions) entre 1700 et 1749 (Figure 33). 

 

Figure 33 : Répartition des unions par décennie 

 

 
85 599 couples ont été pris en compte pour lôanalyse statistique, réalisée le 13/06/2011 

 

Lôâge à la première union est plus élevé chez les hommes que chez les femmes. En 

moyenne, lôhomme se marie à 27 ans et la femme à 23 ans. On remarquera quôil est resté 

relativement stable pendant 500 ans (Figure 34). 

 

Figure 34 : Âge moyen à la première union 
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LôÉglise et les usages règlent les périodes de célébrations des mariages.  

Ainsi, le vendredi est un jour maigre en souvenir de la mort du Christ. De fait, les 

banquets de mariage y sont bannis. Les dimanches sont consacrés au Seigneur. Les noces 

durant généralement plusieurs jours, le samedi est exclu. La messe dominicale permettant 

le rassemblement des familles est propice pour préparer la noce. Ainsi, les unions ont 

majoritairement lieu les lundis et mardis (Figure 35). 

La règle et lôhabitude voulaient que la cérémonie ait lieu dans la paroisse de la jeune 

fille  : « dans le Léon du XVII
e
 siècle, le mariage est célébré huit fois sur dix dans la 

paroisse de la fille et que, sur ces huit mariages, cinq unissent une fille à un garçon de la 

paroisse. » (Leprohon R., 1984, p. 73). 

 

Figure 35 : Répartition hebdomadaire des unions pour la période 1500-2009 

 

 
75 769 mariages ont été pris en compte pour lôanalyse statistique, réalisée le 14/06/2011 

 

Depuis le XV
e
 siècle, la religion catholique impose, aussi, le respect de temps clos, le 

tempus feriarum. Pendant ces périodes, ce nôest pas le mariage qui est interdit, mais la 

solennité qui est exclue. Elles correspondent dans le calendrier liturgique aux périodes de 

pénitence du Carême et de lôAvent. Le Carême correspond aux quarante-six jours qui 

précèdent Pâques dont la date dépend du calendrier lunaire. Ainsi, selon les années, le 

Carême commence entre début février et début mars et se termine entre fin mars et début 

mai ; lôAvent commence le dimanche le plus proche de la Saint-André (le 30 novembre) 

et se termine à Noël ; mais lôinterdit court jusquôà lôÉpiphanie, le 6 janvier. 

 

Il y avait un temps pour les mariages qui dépendaient des contraintes religieuses et 

agricoles. On observe alors (Figure 36), un mouvement saisonnier des mariages, 

révélateur des mentalités et habitudes rurales.  
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Figure 36 : Répartition mensuelle des unions pour la période 1500-2009 

 

 
76 013 mariages ont été pris en compte pour lôanalyse statistique, réalisée le 14/06/2011 

Les pourcentages ont été calculés en fonction du nombre de jour par mois.  

 

En décembre, on notera le creux de lôAvent, signe dôun temps de pénitence et 

dôabstinence. Leprohon le note clairement « on ne se marie pas pendant la période de 

lôAvent au XVII
e
 siècle en Léon. » (Leprohon R., 1984, p. 55). On remarque, en mars-

avril, le creux du Carême : côest un autre temps de pénitence où la force de la religion 

parait totale, les mariages sont proscrits. Des dispenses sont nécessaires pour se marier en 

ces temps prohibés. Elles sont rarement sollicitées. De plus, le mariage célébré dans ces 

conditions ne peut donner lieu à une bénédiction nuptiale solennelle avec sonnerie de 

cloches. 

 

Février est alors préféré, surtout que côest un mois dôhiver, peu propice au travail de la 

terre.  

 

En août, peu de mariages sont célébrés à cause des moissons du blé et de lôorge qui 

nécessitaient du temps et de la main dôîuvre. En septembre-octobre, côest lôépoque de la 

récolte du blé noir, très répandu dans lôAncien régime en Basse-Bretagne. Le temps des 

moissons représente une période capitale dans lôannée car la récolte assure la stabilité 

alimentaire et économique.  

 

Dès lors, on comprend que les pointes de nuptialité soient présentes entre les interdictions 

religieuses et les grands travaux agricoles : en novembre, janvier et février et, dans une 

moindre mesure, en juillet. 

 

Lôattente dôun enfant précipite souvent lôofficialisation de lôunion. Nous avons, à ce titre, 

relevé une dispense de consanguinité au troisième degré qui nôempêcha pas un mariage 

en juin et ce mariage fut fécond en septembre de la même année.  

Ainsi, bien des dispenses épiscopales de mariage, malgré les affinités ou la consanguinité, 

ignorées ou tues des parties, ne sont accordées que parce que la réputation des jeunes gens 

est compromise sôils ne se marient pas.  

Ces dispenses sont, le plus souvent, sollicitées pour des mariages au « quart degré de 

consanguinité », parfois au « tiers degré ». Le quart degré correspond à des mariés ayant 
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un trisaïeul commun, autrement dit leurs arrière-grands-parents ®tant fr¯re et sîur ou 

leurs grands-parents cousins germains, par exemple.  

 

Ayant fait le calcul pour le XVII
e
 siècle, R. Leprohon constate la faiblesse du pourcentage 

des mariages consanguins. Ainsi, à Sizun, entre 1688 et 1715 il note un pourcentage de 

0,22 ; 0,42 à Milizac (1671-1715) ; 0,92 à Plouvorn (1658-1715) et 1,28 à Lampaul-

Ploudalmézeau (1661-1715) (Leprohon R., 1984, p. 76). J. Sutter donne pour le Finistère, 

de 1911 à 1953, les mêmes résultats (Sutter J. et Tabah L., 1955). Or, pour lôépoque 

contemporaine, sur lôensemble du département, les chiffres oscillent entre 1 et 3 % depuis 

la Deuxième Guerre mondiale et 5 à 6 % au début du XX
e
 siècle (Leprohon R., 1984, 

p. 77). 

 

286 unions ont obtenu une dispense de consanguinité. La première dont nous ayons 

connaissance a été attribuée en 1644 à Saint-Georges-de-Reintembault (35) et la dernière 

en 1926 à Riantec (56). 

Il est fait mention, sur les actes de mariages célébrés en Bretagne, de 153 dispenses de 

consanguinité. En réalité, on se rend compte quôil y a bien plus de cas rencontrés mais 

pour lesquels des dispenses nôont pas été demandées ou mentionnées. Généralement, le 

degré de consanguinité est mentionné dans lôacte de mariage (sauf 10 fois).  

Les cas de consanguinité, qui ont obtenu une dispense, les plus fréquemment rencontrés 

sont 4-4 (93), côest-à-dire que 4 générations séparent les époux de leur ancêtre commun.  

Il est fait mention de 2 dispenses à 2-2 (une en Ille-et-Vilaine et lôautre dans le 

Morbihan), côest-à-dire des unions entre cousins germains.  

 

Au maximum, nous avons la connaissance dôune personne qui a contracté 5 unions. Ce 

cas sôest renouvelé 2 fois, à chaque fois, il sôagit dôun homme. Dôune manière générale, 

les hommes se marient plus souvent : 21 hommes se sont mariés 4 fois contre 7 femmes, 

301 se sont mariés 3 fois contre 77 femmes et on a pu noter que 3 344 hommes ont 

célébré 2 unions contre 2 143 femmes. 

 

VIII.2.c Caractéristiques des décès  

 

Les décès sont moins renseignés que les unions et les naissances. En effet, seulement 

37 % sont renseignés.  

Le plus ancien a eu lieu le 11 janvier 1540 à Plouescat et le plus récent en 2010 à Nantes.  

La majorité des décès se situent au XVIII
e
 siècle.  

 

La longévité est calculée sur la durée de vie des individus pour qui nous connaissons les 

dates de naissance et de décès. Dôune manière générale, lôâge au décès des hommes 

présents dans la base de données est inférieur à celui des femmes.  

Mais on a pu noter une évolution de la tendance à partir de 1925, moment où lôâge au 

décès de la femme recule nettement.  

 

On observe aussi (Figure 37) une répartition différentielle des décès selon le mois.  
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Figure 37 : Répartition mensuelle des décès pour la période 1500-2009 

 

 
77 715 décès ont été pris en compte pour lôanalyse statistique, réalisée le 14/06/2011 

Les pourcentages ont été calculés en fonction du nombre de jour par mois.  

 

Le mouvement saisonnier des décès est caractéristique de la nature biologique de 

lôhomme. On constate un minimum estival encadré de deux maxima, lôun de printemps et 

lôautre dôautomne. Ce graphique nous donne à voir la fragilité humaine face aux froids de 

lôhiver et aux endémies des mois noirs.  

 

VIII.3  Données sociales 

 

VIII.3.a Les étiquettes : noms, prénoms et professions 

 

21 209 patronymes différents sont présents dans la base de données. Le patronyme le plus 

fréquemment rencontré est Bihan à hauteur de 2 793 (13 %). Bihan signifie Petit. Puis 

viennent les Le Gall à hauteur de 2 231 mentions. Le Gall désignait, entre autres, les 

Français, ou du moins les francophones, par opposition à ceux qui parlaient breton. On 

rencontre ensuite 1 738 Bras (= Grand). Puis viennent les Le Roux (1 869), Guillou 

(1 851), Le Goff (1 726), Peron (1 568), Riou (1 521), Prigent (1 339), etc. 

 

Au niveau des prénoms, on rencontre beaucoup de Marie (38 451) et de Jean (16 626). 

Puis au dessus de 10 000 citations, on retrouve : Jeanne (16 626), Anne (14 591), 

François (12 454), Yves (12 452), Françoise (11 761) et Marguerite (10 375). 

On a pu noter quôun prénom donné à un enfant décédé est régulièrement redonné à la 

naissance suivante.  

On a aussi pu remarquer des particularités locales ; le prénom Sezny est essentiellement 

porté à Guissény, Éfflam à Plestin-les-Grèves, Ténénan à Plabennec, Gouesnou à 

Gouesnou. Ces particularités sont liées aux Saints fondateurs installés dans les communes 

à partir du IV
e
 siècle. 

 

10 791 professions sont renseignées. Les cultivateurs sont les plus nombreux. Ils sont 

3 839 soit 35 %. Puis viennent les ménagers (1 207), les laboureurs (977), les marins 

(342), les meuniers (294), les tisserands (206), les journaliers (202), les charpentiers (150) 

et les maçons (121). 

On se rend compte que lôon a affaire à une population travaillant principalement la terre.  
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Les gens travaillant la forêt sont au nombre de 116 : 80 sabotiers, 22 charbonniers, 15 

scieurs de long, 4 boisiers, 1 fagotier, 1 forestier. Ils vivent, essentiellement, en Centre 

Bretagne. 

On retrouve aussi une corporation de papetiers (56). 

 

Nous tâcherons de regarder, plus précisément, sôil y a des liens particuliers entre la 

profession et les ancêtres de porteurs dôune mutation particulière.  

 

VIII.3.b Les liens : phénomène de cousinages 

 

Le groupe qui constitue notre population de départ réunit 625 généalogies de porteurs 

sains nés en Bretagne. Ils sont parents de 492 malades. Ce groupe, à lui seul, a une 

ascendance de 214 910 ancêtres différents. Mais, si lôon cumulait les ancêtres de chaque 

porteur, sans se soucier des doublons, il serait fait mention de 496 801 ascendants. En 

effet, on retrouve une occurrence moyenne par ancêtre de 2,3. Autrement dit, 71 457 

individus (33 %) sont présents dans, au moins, deux généalogies. Un ancêtre est présent 

dans 82 généalogies, 87 si on étudie le groupe comprenant toute la population. Dôune 

manière générale, chaque généalogie comporte en moyenne 656 ancêtres.  

 

Les liens de cousinages sont très importants puisque notre population de départ a 333 302 

liens avec le reste de la population. Autrement dit, 467 généalogies (74,72 %) ont des 

liens de cousinages via 75 059 ancêtres. Par ascendance, il y a en moyenne 713 liens.  

Dôun autre côté, 158 généalogies nôont pas de liens de cousinage. La généalogie 

contenant le plus de liens de cousinage dans le groupe en accumule 30 128. 

 

389 généalogies possèdent des implexes (62,24 %). Lôimplexe désigne le rapport entre le 

nombre réel et le nombre théorique dôancêtres dôune personne. Par exemple, si un 

individu donné a pour parents deux cousins germains, il nôa que six arrière-grands-parents 

distincts au lieu de huit comme tout un chacun. Deux de ces arrière-grands-parents sont 

deux fois arrière-grands-parents de la même personne, ils sont alors dits implexes. Les 

aïeux implexes appartiennent généralement à des générations beaucoup plus éloignées 

que ceux de lôexemple ci-dessus. Bien évidemment, si un aïeul est implexe toute son 

ascendance lôest aussi. 

Donc, dès que lôon sôélève dans les générations, on trouve de plus en plus de « doublons » 

ou implexes dans son ascendance. 

Il nôest pas rare de trouver un aïeul qui soit trois, quatre, cinq fois (voire beaucoup plus) 

aïeul dôune personne donnée. 

 

Les implexes et autres liens de cousinages sont favorisés par lôexistence des mariages 

entre personnes apparentées. Ce type dôunion est accentué en partie par les phénomènes 

dôendogamie qui poussaient les membres de la société à trouver un conjoint au sein de la 

même communauté géographique, parentale ou professionnelle. 

 

La figure 38 nous montre, par exemple, un tracé de cousinage (traits de couleurs) entre 

porteurs sains (surlignage), descendants dôun même couple.  

 

Par la suite, nous allons examiner plus précisément sôil existe des liens de cousinages 

particuliers entre les ancêtres des porteurs dôune même mutation.  
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Figure 38 : Tracés de cousinage pour les descendants porteurs sains dôun couple marié au XVI
e
 siècle à Perros-Guirec 
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VIII.3.c Les nîuds : localisations géographiques 

 

Les ascendants de malades se retrouvent principalement dans les départements du 

Finistère et des Côtes dôArmor (Carte 10). 

 

Carte 10 : Communes de naissance de lôensemble des ascendants des malades 

 

 
 

Ces ascendants présentent une forte endogamie de territoire. La carte 11 nous montre les 

individus qui ont une même commune de naissance, mariage et décès.  

 

Carte 11 : Distribution des personnes nées, mariées et décédées dans la même commune 

 

 
 

Si on met en relation la carte des ascendants de malades et celle des individus nés, mariés 

et décédés dans la même commune on voit des corrélations. Autrement dit, on peut déjà 
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apercevoir une relation entre ces communes à forte endogamie et les communes dans 

lesquelles ont vécu la plupart des ancêtres des malades connus.  

 

 

Au terme de cette description de notre problématique, puis des outils qui nous aident à 

recueillir des données et des informations contenues dans la base généalogique, nous 

allons maintenant nous pencher plus en avant sur les réalités que nous venons de décrire : 

une population de lôouest de la Bretagne, des mutations plus importantes numériquement, 

de forts liens de cousinages et une endogamie de territoire. 
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Partie III  : Les comportements démographiques du passé et la 

répartition actuelle de la mucoviscidose en Bretagne 
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Toutes les populations du monde sont touchées par des maladies héréditaires. Ainsi, tous 

les êtres humains sont porteurs dôun certain nombre de gènes défectueux. Mais, la 

question qui nous taraude est : pourquoi trouve-t-on la mucoviscidose en Bretagne ? 

Quand et comment les gènes délétères y ont-ils été introduits ? 

 

Dans un premier temps, nous avons pris le parti de travailler sur les généalogies 

ascendantes des malades afin dôidentifier les ancêtres communs à plusieurs malades. La 

découverte dôun ancêtre commun à tous les malades permettrait de reconnaître un effet 

fondateur, côest-à-dire la personne par qui la maladie est arrivée en Bretagne.  

Ces ancêtres communs se sont-ils mariés entre eux ? Par la suite, nous nous pencherons 

sur les pratiques matrimoniales et notamment le fait observable quôest la consanguinité. 

En effet, cette dernière pourra être mesurée précisément à partir de nos généalogies.  

Dans un troisième temps, lôanalyse des réseaux généalogiques devrait démontrer quôil 

existe des apparentements pour des groupes de patients partageant des caractéristiques 

génétiques identiques comme une mutation. 

Enfin, nous nous intéresserons, dans un dernier chapitre, au phénomène dôendogamie qui 

pourrait rendre compte de la répartition territoriale dôun certain nombre de mutations en 

Bretagne ainsi que des niveaux de prévalence observés. 

 

Au Québec, de nombreuses études ont été menées, grâce à la généalogie, sur des maladies 

héréditaires. Elles sont pour nous une référence. Ainsi, tout au long de lôanalyse nous 

ferons régulièrement des parallèles avec les résultats obtenus dans cette province.  

 

 

Chapitre IX  Les origines de la mucoviscidose en Bretagne 

 

Les origines de la mucoviscidose en Bretagne ont déjà été abordées par nos prédécesseurs 

A. Chaventré, I. Duguépéroux et M. de Braekeleer pour trois mutations. Lôoriginalité de 

notre travail résulte dans la quantité et la profondeur des généalogies collectées. En effet, 

dans le recueil de données, nous frôlons, sans doute, lôexhaustivité pour les malades 

connus dans le Finistère et les Côtes dôArmor. Nous avons développé, grâce au réseau de 

bénévoles, les arbres aussi loin que possible. Nos prédécesseurs sôétaient le plus souvent 

arrêtés à la cinquième génération. Par ailleurs, les techniques dôanalyse élaborées grâce 

aux programmes informatiques permettent de mieux cerner la répartition spatiale des 

ancêtres et de proposer une cartographie précise. Nous avons travaillé sur toutes les 

mutations connues.  

 

IX.1 A la recherche dôun effet fondateur 

 

Lôeffet fondateur se produit lorsquôun groupe restreint dôindividus dôune population déjà 

existante migre pour former une nouvelle population (Figure 39). En général, le groupe 

restreint ne « transporte » quôune partie de la variété génétique de la population dôorigine. 

La nouvelle population ainsi formée est alors moins diversifiée génétiquement que la 

population dont elle est issue. 
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Figure 39 : Lôeffet fondateur 

 

 
Source : www.santesaglac.gouv.qc.ca/genetique/effet_fondateur.html consulté le 24 juin 2011 

 

Existe-t-il, en Bretagne, un ou des effets fondateurs que lôon peut dater et situer 

géographiquement ?  

Nous avons pris le parti de sectoriser les groupes selon les mutations des ego et de réaliser 

nos analyses à partir de données charpentées en généalogies ascendantes. Comme nous 

lôavons vu précédemment, « une généalogie ascendante est un ensemble fini et structuré 

dôindividus qui, tous, sont les ancêtres à différentes générations dôun individu distinct des 

précédents et que lôon appelle ego. Ego constitue le point initial alors que la fin dôune 

généalogie ascendante est indiquée par les ancêtres fondateurs, individus dont les parents 

sont inconnus, et par les semi-fondateurs, individus dont un seul des parents est 

inconnu. » (Létourneau E. et Mayer F.M., 1988, p. 215).  

 

Lôobjectif est dôidentifier et de caractériser les fondateurs qui ont le plus de malades dans 

leur descendance, de les localiser dans le temps et dans lôespace. 

 

Côest la confrontation de lôensemble des arbres généalogiques qui nous permettra de 

retrouver par bouclages, autrement dit par regroupements successifs, le ou les effets 

fondateurs pour chacune des mutations. Nous allons, dôabord, nous pencher sur la 

mutation F508del parce que côest la plus fréquente (74 %) puis sur la G551D (4 %) et la 

1078delT (3,2 %). Les autres mutations, plus rares, seront aussi analysées. Dans un 

dernier temps, nous regarderons, de plus près, le cas des ascendances de la population 

témoin de non-porteurs. 

 

IX.1.a F508del 

 

Le groupe des individus porteurs de la mutation F508del et dont la généalogie est 

complète sur au moins trois générations comporte 417 généalogies de parents de 374 

malades.  

Côest le groupe le plus important. 218 porteurs sont nés dans le Finistère (52 %), 97 dans 

les Côtes dôArmor (23 %), 73 dans le Morbihan (18 %) et 29 en Ille-et-Vilaine (7 %).  

 

Dans ce groupe, il est fait mention de 360 664 ancêtres dont 171 066 ancêtres distincts. 

La profondeur généalogique moyenne est de 13,4 générations. Les lieux de naissance des 

ancêtres de ce groupe se situent dans toute la Bretagne (Carte 12).  

On notera une prédominance des départements du Finistère et des Côtes dôArmor. 

 

http://www.santesaglac.gouv.qc.ca/genetique/effet_fondateur.html


 

140 

 

Carte 12 : Distribution de tous les ancêtres recensés du groupe de porteurs de la mutation 

F508del selon leur commune de naissance
20

 

 

 
 

Si lôon sôintéresse aux ancêtres communs à plusieurs porteurs (Carte 13), on note un net 

écrémage de la population ; ces derniers se retrouvent à lôouest de la région Bretagne ; le 

département du Morbihan disparaît presque de la carte, lôIlle-et-Vilaine également ainsi 

que lôest des Côtes dôArmor. Il est fait mention ici dôun recensement par commune des 

couples qui ont plus de porteurs sains connus dans leur descendance, toutes générations 

confondues.  

 

Carte 13 : Localisation des ancêtres communs aux porteurs de la mutation F508del 

identifiés par commune de mariage 

 

 

                                                 
20

 Quelques communes récemment instituées figurent de fait en blanc sur la carte (Brignogan-Plage 

(/Plounéour-Trez), Le Conquet (/Plougonvelin), Saint-Derrien (/Plounéventer), Le Relecq-Kerhuon 

(/Guipavas), Loc-Éguiner-Saint-Thégonnec (/Plounéour-Menez), Brennilis (/Loqueffret), Botmeur 

(/Berrien), Lanvéoc (/Crozon), Le Guilvinec (/Plomeur), Les Champs-Géraux (/Évan), Vieux-Marché 

(/Plouaret), La Chapelle-Neuve (/Plougonver). 
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En regardant plus précisément les couples qui ont dans leur descendance le plus grand 

nombre de porteurs (>16), les régions centrales sont bien représentées ainsi que les 

évêchés du Léon, de la Cornouaille (à ne pas confondre avec la Cornouailles britannique, 

dont le nom sôécrit avec un « s »), du Trégor et de Saint-Brieuc (Carte 14). La région 

léonarde est tout de même sur-représentée.  

 

Carte 14 : Localisation des couples ayant le maximum de porteurs de la mutation F508del 

dans leurs descendants par évêché 

 

 
 

Cette carte nous renseigne sur la réalité historique et culturelle des évêchés en Bretagne. 

Dôaprès lôhistorien Y. Le Gallo « les limites du plateau léonard sont la Manche, la rade de 

Brest, la rivière de Morlaix et la première crête de la montagne dôArrée. Bien quôil 

corresponde à lôévêché, dont le siège, Saint-Pol-de-Léon, fut emporté par la Révolution, 

comme ceux de Dol et de Tréguier, le Léon est bien autre chose quôune simple 

dénomination issue des cadres de lôÉglise et de la féodalité. Lôunité nôen est pas 

seulement naturelle. Elle est sociale et économique, du fait de solides structures 

paysannes ; linguistique aussi (é) enfin et surtout, mentale et morale, ¨ cause de la tr¯s 

forte empreinte de sentiment religieux, rigoriste et mystique. » (Le Gallo Y., 1969, p. 44). 

Or, côest dans le Léon que lôon retrouve un maximum dôancêtres communs à plusieurs 

malades.  

Dôailleurs, le couple ayant le plus de porteurs de la mutation F508del dans sa 

descendance est originaire de Plouescat. 

Il a au moins 64 porteurs de la mutation F508del dans sa descendance. 

 

Penchons nous maintenant sur la mutation G551D que lôon retrouve spécialement en 

Irlande et qui arrive numériquement en Bretagne, après la mutation F508del. 

 

IX.1.b G551D 

 

Le groupe de porteurs de la mutation G551D pour qui nous avons des données 

généalogiques, compte 30 généalogies de parents porteurs pour 38 malades. La 

profondeur généalogique moyenne est de 14,9 générations. 

Il est fait mention dans ce groupe de 30 078 ascendants. 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Cornouailles
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Comme on peut le voir sur la carte 15, les ancêtres de ce groupe de porteurs vivaient, 

essentiellement, dans le nord-Finistère et le nord-ouest des Côtes dôArmor. On notera, 

aussi, un foyer costarmoricain dans la région de Plouguenast, un autre en Ille-et-Vilaine 

autour de Guipry et un dernier dans le Morbihan près de la commune littorale de Riantec.  

 

Carte 15 : Distribution de tous les ancêtres recensés du groupe de porteurs de la mutation 

G551D selon leur commune de naissance 

 

 
 

Si lôon regarde plus précisément les ancêtres communs aux malades (Carte 16), on 

retrouve le nord-Finistère (cantons de Morlaix et Brest), le nord des Côtes dôArmor 

autour de Lannion et le foyer morbihannais. 

 

Carte 16 : Localisation des ancêtres communs aux porteurs de la mutation G551D 

identifiés par commune de mariage 
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Si nous affinons nos observations, en nous concentrant sur les ancêtres communs qui ont 

le plus de malades dans leur descendance, outre le pays léonard, toujours bien représenté, 

on retrouve aussi des ancêtres communs au nord-ouest des Côtes dôArmor autour de 

Ploumilliau et Perros-Guirec (Carte 17). Quelques ancêtres, ayant plus de 10 malades 

porteurs de la mutation G551D, vivaient en Cornouaille mais aucun, à notre connaissance 

ne séjournait dans les autres évêchés. 

 

Carte 17 : Ancêtres communs ayant le maximum de porteurs de la mutation G551D dans 

leurs descendants par évêché 

 

 
 

Mises à part les communes du Morbihan, on retrouve des similitudes entre les ancêtres 

des porteurs de la mutation G551D et ceux de la mutation F508del situés principalement 

dans lôévêché du Léon et dans une moindre mesure celui du Trégor.  

 

Le couple ayant le plus de porteurs de la mutation G551D dans sa descendance est 

originaire de Plabennec où il se serait marié vers 1674. 

Il a au moins 9 porteurs de la mutation G551D dans sa descendance pour 13 malades. 

Ce couple a 5 enfants qui ont des descendants porteurs de la mutation G551D. 3 dôentre 

eux sont mari®s avec 3 fr¯res et sîurs.  

Lôarbre ci-dessous (Figure 40) présente à son sommet le couple dôancêtres. On trouve, en 

bas de lôarbre, les malades. On remarquera quôune famille a vu naitre 6 enfants atteints. 

On peut aussi noter les nombreux implexes. En effet, on retrouve 5 fois ces malades dans 

la descendance du couple marié en 1674. 
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Figure 40 : Arbre descendant dôun couple marié vers 1674 

 

 
 

IX.1.c 1078delT 

 

La mutation 1078delT nôa été décelée en France que sur des individus dôorigine bretonne 

(source : Marie-Pierre Audrézet, Inserm U613, Brest, 23 juin 2011). On peut donc 

avancer quôil existe un effet fondateur breton dans la population française pour cette 

mutation. Il ne sôagit pas dôune mutation qui est apparue de novo puisquôelle a aussi été 

retrouvée au Pays de Galles (Estivill X. et al., 1997). 

 

Le groupe dont la base provient des individus porteurs de la mutation 1078delT contient 

26 généalogies de parents dôau moins 30 enfants malades. En moyenne, chaque 

généalogie contient 857 individus, pour un total de 29 024 ascendants. Dans ce groupe, la 

profondeur généalogique moyenne est de 14,7 génération. 

Dans le cas du groupe des ascendants des porteurs de la mutation 1078delT, on voit très 

clairement sur la carte 18 que côest une population qui vivait dans le sud Finistère (à 

lôinverse des autres mutations) et dans le nord des Côtes dôArmor.  

 

Carte 18 : Distribution de tous les ancêtres recensés du groupe de porteurs de la mutation 

1078delT selon leur commune de naissance 
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Huit généalogies convergent vers le même ancêtre. Le couple ayant le plus de porteurs de 

la mutation 1078delT dans sa descendance est originaire dôÉlliant. Il a au moins 8 

porteurs de cette mutation dans sa descendance et 8 malades. Par ailleurs, 3 couples 

couvrent à eux seuls 20 malades. Et 4 généalogies restent isolées généalogiquement 

puisquôelles ne présentent pas de lien de cousinage répertorié.  

 

Si lôon sôintéresse aux ancêtres communs à plusieurs porteurs, on les retrouve surtout 

dans le sud de la Cornouaille dans les communes de Plouhinec, Plogonnec et Élliant 

(Carte 19). 

 

Carte 19 : Localisation des ancêtres communs aux porteurs de la mutation 1078delT 

identifiés par commune de mariage 

 

 
 

Lorsque lôon regarde précisément les couples qui ont le plus de porteurs dans leur 

descendance (Carte 20), on retrouve bien une forte concentration dans le sud Finistère et 

notamment dans les communes de la région de Plogonnec.  

 

Carte 20 : Ancêtres communs ayant le maximum de porteurs de la mutation 1078delT 

dans leurs descendants par évêché 
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Cette carte nous a rappelé celle présentée par Sutter sur la luxation congénitale de la 

hanche (Sutter J., 1972).  

 

Carte 21 : Pourcentage des filles atteintes de luxation congénitale de la hanche dans les 

cohortes scolaires (département du Finistère par arrondissements scolaires) 

 

 
         Source : (Sutter J., 1972, p.49) 

 

A la vue des ces deux cartes, on peut sôinterroger sur lôéventualité dôune origine 

commune de ces deux populations. Il serait intéressant de remonter les généalogies des 

personnes atteintes de la luxation congénitale de la hanche pour vérifier cette hypothèse.  

 

Les ancêtres des porteurs de la mutation 1078delT ont connu une répartition territoriale 

différente de celle des deux autres groupes dôancêtres. Nous avons fait le même travail 

pour les mutations rares présentes chez au moins 3 porteurs.  

 

IX.1.d Les mutations rares 

 

Le groupe des porteurs de la mutation 1717-1G>A compte 7 généalogies de parents de 7 

malades. Il comporte 6 698 ancêtres ; la profondeur généalogique moyenne est de 15 

générations. Un même ancêtre est présent dans 4 généalogies. Et 6 généalogies possèdent 

des implexes (85,71 %). 

 
Carte 22 : Localisation des ancêtres communs aux porteurs de la mutation 1717-1G>A 

identifiés par commune de mariage 

 

 
































































































































































































































































































































