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Résumé 

Afin de pallier le manque de précision dans l’estimation du sexe via les méthodes 

morphologiques, surtout dans le cas des juvéniles, diverses méthodes basées sur la génétique ont 

été appliquées en bioarchéologie. Outre l’analyse de l’ADN ancien, la présence dans l’émail de 

certaines protéines associées au sexe, telle que l’amélogénine, permet d’apporter des informations 

hautement précises. Le présent mémoire a donc pour objectif d’appliquer cette méthode sur un 

échantillon archéologique issu de trois cimetières euro-québécois en vue de comparer les résultats 

avec les données ostéologiques antérieures. Afin d’extraire l’amélogénine, l’émail de molaires de 

47 individus a subi une abrasion minimale à l’acide et les échantillons extraits ont ensuite été 

analysés au spectromètre de masse. Les résultats indiquant la présence ou l’absence de différentes 

chaînes de peptides (N = 40) associées au chromosome X (AMELX) ou au chromosome Y 

(AMELY), nous ont permis d’estimer le sexe de chaque individu (masculin = présence d’au moins 

une des 18 chaînes de peptides d’AMELY; féminin = absence de chaînes de peptides d’AMELY). 

Les résultats issus de la protéomique sont presque tous en accord (85 %) avec les données 

ostéologiques. Pour les individus adultes (N = 24), l’accord inter-méthodologique est presque 

parfait et hautement significatif. Pour les individus juvéniles, les résultats ont été soit confirmés 

(N = 10), modifiés (N = 6) ou attribués (N = 7) par la protéomique. Dans notre échantillon, on 

remarque qu’il y a plus de femmes et de filles que d’hommes et de garçons. L’apport de données 

protéomiques pour l’estimation du sexe des juvéniles est non négligeable et propose des avenues 

de recherches intéressantes pour les futures analyses qui concernent la mortalité reliée au sexe dont 

celle des enfants. 

Mots-clés : Bioarchéologie, protéomique, amélogénine, émail, sexe, mortalité, juvéniles, euro-canadiens. 
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Abstract 

In order to compensate for the lack of accuracy for sex estimation especially for juveniles, 

various methods based on genetics were applied in bioarchaeology. Apart from ancient DNA, the 

presence of some sex-related proteins such as the amelogenin in tooth enamel can yield precise 

information in this regard. The objective of this thesis was therefore to apply this method on an 

archaeological sample originating from three euro-Canadian cemeteries, in order to compare the 

results with those obtained from the previous osteological data. To extract amelogenin the enamel 

of molars sampled from 47 individuals went through a minimal abrasion using acid and the sample 

was then analyzed by mass spectrometry. The results indicated the presence or absence of different 

peptide chains (N = 40) associated with the X (AMELX) or Y (AMELY) chromosome, allowing 

us to estimate the sex of each individual (male = presence of at least one of the 18 Y-coding peptide 

chains; female = absence of Y-coding peptide chains). The results from proteomics were almost 

completely in agreement (85 %) with the osteological data. For the adults (N= 24), the inter-

methodological agreement was nearly perfect and highly significant. For the juveniles, the results 

were either confirmed (N = 10), modified (N = 6) or even assigned for the first time (N = 7) by 

proteomics. In our sample, there are more women and girls than men and boys. The proteomic 

analysis brings substantial data for both adults and children sex determination and provide 

interesting research avenues for the future analysis of mortality linked to sex, especially for 

juvenile samples. 

Keywords: Bioarchaeology, proteomics, amelogenin, enamel, sex, mortality, children, euro-Canadians. 
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Liste des abréviations 

Cimetières 

ND : Cimetière de Notre-Dame 

PAT : Cimetière de Pointe-aux-Trembles 

SM : Cimetière de Sainte-Marie de Beauce 

Chimie 

C : Carbone 

C2HCl3O2 : Acide trichloroacétique 

C3H6O : Acétone 

EDTA : Éthylènediaminetétraacétique 

HA : Hydroxyapatite 

HCl : Acide chlorhydrique 

H2O2 : Peroxyde d’hydrogène 

N : Azote 

NaOH : Hydroxyde de sodium 

O : Oxygène 

Dents 

M1 : Premières molaires permanentes 

m2 : Deuxièmes molaires déciduales 

M2 : Deuxièmes molaires permanentes 

M3 : Troisièmes molaires permanentes 

Organisations 

CAPCA : Centre d’Analyse Protéomique et Chémogénomique Avancée 

IRIC : Institut de Recherche en Immunologie et en Cancérologie de l’UdeM 

UdeM : Université de Montréal 

UQTR : Université du Québec à Trois-Rivières 
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Protocole d’analyse 

CCM : Chromatographie sur couche mince 

DSP : Diagnose sexuelle probabiliste 

MS : Spectromètre de masse (mass spectrometer) 

LC-MS/MS : Spectromètre de masse par chromatographie liquide (liquid chromatography mass 

spectrometer) 

Sexe 

F : Sexe féminin/femme ou fille 

ind. : Sexe indéterminé 

M : Sexe masculin/homme ou garçon 

TF : Tendance féminine 

TM : Tendance masculine 
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Lexique 

Acides aminés : Molécules qui entrent dans la composition des protéines selon une configuration 

précise. 

Ad sanctos : Inhumations pratiquées dans les sous-sols d’églises (au Québec). 

Amélogénèse : Formation de l’émail dentaire. 

Apex (dents) : Base de la racine d’une dent. 

Bases azotées : Molécules qui entrent dans la composition des nucléotides à la base de l’ADN. 

Capillarité (chimie) : Phénomène par lequel un liquide monte dans un tube vide. 

Cellules épithéliales : Cellules qui forment l’épithélium (cellules qui couvrent la paroi intérieure 

ou extérieure d’une surface).  

Centrifuger : Séparer les composantes d’une solution à l’aide d’une rotation très rapide dans une 

centrifugeuse. 

Clivage (ions) : Scission ou rupture d’une liaison chimique. 

Digestion (chimie) : Processus durant lequel de grosses molécules sont fragmentées en éléments 

plus petits. 

Électrons : Composants de l’atome ayant une charge négative. 

Élution, élué, éluant : Remettre en solution (solution éluée) à l’aide d’un solvant (éluant). 

Génome, génomique : Ensemble des chromosomes et des gènes, l’étude du génome. 

Hydrophobicité : Caractérise l’affinité ou plutôt l’absence d’affinité avec l’eau d’une substance ou 

d’une molécule. 
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Inhibiteurs de protéase : Molécules qui agissent en bloquant l’action des protéases (enzymes qui 

brisent les liaisons peptidiques des protéines). 

In utero : Avant la naissance, dans l’utérus. 

In vivo : Sur un spécimen vivant. 

Ions, ionisation, ionisé : Groupement d’atome ayant une charge électrique, action d’ajouter une 

charge à un atome (atome ionisé). 

Isoformes : Formes pratiquement identiques d’une même protéine variant selon sa configuration. 

Lyophiliser : Séchage par congélation. 

Lysat cellulaire : Produit de la dissolution de tissus organiques, de cellules ou de micro-

organismes. 

Macromolécules : Grosses molécules ayant une masse moléculaire élevée. 

Mésenchyme : Tissu conjonctif embryonnaire à l’origine de tissus adultes. 

Phénotype : Ensemble des caractères observables d’un organisme. 

Protéome, protéomique : Ensemble des protéines exprimées par un génome, l’étude du protéome. 

Re-suspension (échantillon) : Replacer des particules dans un fluide. 

Solvant : Substance ajoutée pour dissoudre d’autres substances. 

Tampon (buffer) : Solution qui conserve le même pH malgré l’ajout d’autres substances. 
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Introduction 

L’estimation du sexe est, avec l’âge au décès, à la base de toutes analyses 

bioarchéologiques qui ont pour but d’étudier les sociétés et les populations passées. En effet, qu’il 

s’agisse d’études socio-culturelles, paléodémographiques, paléopathologiques, sur la mortalité ou 

encore sur les pratiques funéraires, il est essentiel d’estimer le sexe des individus présents dans 

une population ou un échantillon de manière à pouvoir discuter des résultats au niveau 

populationnel, culturel ou social plutôt que simplement au niveau individuel (Ribot, Morland, et 

Boisjoli 2010; Vigeant, Ribot, et Hélie 2017; Humphrey, Bello, et Rousham 2012; Gutierrez 2018; 

Crépin 2017; etc.). En d’autres mots, l’analyse des populations archéologiques passe par des études 

ostéologiques qui ont développé des techniques pour estimer le sexe et l’âge des squelettes 

humains (Buikstra et Ubelaker 1994; White et Folkens 2005; Murail et al. 2005). L’estimation du 

sexe permet de préciser le profil de mortalité qui est essentiel pour comprendre l’état de santé et 

le mode de vie des populations passées. Outre l’estimation du sexe à l’aide de l’ADN ancien qui 

procure les résultats les plus précis, de nombreuses méthodes ostéologiques morphologiques ou 

morphométriques existent pour estimer le sexe des adultes avec une  fiabilité en moyenne de 70 à 

90%  (Buikstra et Ubelaker 1994; White et Folkens 2005; Murail et al. 2005). Par contre, pour ce 

qui est des juvéniles n'ayant pas atteint la puberté, les quelques méthodes d’estimation du sexe qui 

ont été développées au cours des dernières décennies sont jugées comme étant peu fiables, puisque 

les traits dimorphiques ne sont pas encore entièrement exprimés morphologiquement (Vlak, 

Roksandic, et Schillaci 2008; Schutkowski 1993).  

La conservation des os influençant grandement l’observation de la morphologie et l’ADN 

ancien s’avérant très coûteuse et étant affectée par de nombreuses variables (ex. conservation, 

contamination), Stewart et collègues (2016; 2017) ont proposé une méthode de protéomique qui 

utilise l’amélogénine, une protéine sexuellement spécifique issue de l’émail des dents. Cette 

approche est minimalement destructrice, car elle permet de conserver l’intégrité de la dent (Stewart 

et al. 2016; 2017; Porto et al. 2011a; 2011b). La méthode pour extraire l’amélogénine consiste en 

une abrasion à l’acide de l’émail de dents que nous avons appliquée sur 47 individus provenant de 

trois cimetières euro-québécois. Les échantillons extraits de cette manière sont ensuite analysés 

par chromatographie liquide couplée à la spectrométrie de masse. Finalement, les résultats 
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permettent d’indiquer le sexe pour chaque individu archéologique par la présence ou l’absence de 

différentes chaînes de peptides associées au chromosome X (AMELX) ou Y (AMELY). 

En bref, notre objectif principal est ici d’appliquer la méthode de protéomique pour estimer 

le sexe d’individus issus de sépultures anonymes en contexte archéologique (47 individus 

provenant de trois cimetières euro-québécois), et ainsi préciser le portrait paléodémographique des 

sites à l’étude. Précisémment, nous voulions : i) établir un protocole d’extraction des protéines; ii) 

calculer l’accord inter-méthodologique entre les résultats d’estimation du sexe avec les méthodes 

ostéologiques et avec la protéomique ; et iii) évaluer l’apport de données fournies par la 

protéomique pour nous permettre de compléter d’anciennes études sur la mortalité dans ces 

cimetières. Pour ce projet, nous avons mis l’accent sur les données des juvéniles, car elles sont 

particulièrement incomplètes dès le départ au niveau des estimations ostéologiques du sexe.  

Le présent mémoire est divisé en cinq chapitres. Tout d’abord, le cadre conceptuel met 

l’accent sur l’importance de l’estimation du sexe dans l’analyse bioarchéologique pour pouvoir 

analyser la mortalité de manière plus fine, plus particulièrement en contexte euro-québécois. Des 

courts résumés des interventions archéologiques et de l’histoire de chaque cimetière se trouvent 

également dans ce chapitre. Ensuite, le cadre théorique met l’accent sur les principes de base de la 

protéomique (lien entre amélogénine et émail) et de leurs applications en contexte archéologique 

pour nous permettre de développer nos questions de recherche. Par la suite, nous verrons les 

méthodes ostéologiques employées, ainsi que le protocole nous permettant d’extraire les peptides 

dérivés de l’amélogénine, en terminant par les méthodes de traitement de nos données. Après, le 

chapitre des résultats met l’accent sur les données obtenues issues de l’estimation du sexe avec la 

protéomique et sur la comparaison inter-méthodologique des résultats (protéomique versus 

ostéologie). Finalement, nous discutons des résultats concordants et discordants et de l’apport des 

données fournies par la protéomique. Nous terminons sur les limites de la méthode et les futures 

avenues de recherche pour allier protéomique et bioarchéologie. 
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Chapitre 1 — Cadre contextuel 

Parmi les concepts à la base de l’analyse bioarchéologique sont l’estimation du sexe ainsi 

que les critères utilisés pour analyser les populations anciennes en fonction de leur mortalité. Ces 

idées nous conduiront ensuite à présenter et problématiser les trois cimetières qui composent notre 

échantillon dans le cadre de notre projet de recherche. 

1.1 L’importance de l’estimation du sexe dans l’analyse bioarchéologique 

De nombreux éléments sont pris en compte lors d’une intervention archéologique en contexte 

funéraire. Il y a d’abord les pratiques entourant la mort, les défunts et défuntes et leur enterrement 

chez les populations à l’étude. Parmi ces pratiques, nous pouvons nommer l’importance d’un lieu 

de culte, l’emplacement d’une sépulture dans l’espace et par rapport aux autres, le type de lieu 

d’enterrement, le type de sépulture ainsi que le mobilier funéraire (Oliver-Lloyd 2010). Il faut 

également prendre en compte le traitement du corps lors de l’analyse d’un contexte funéraire, ce 

qui comprend la position et l’orientation du corps et la présence ou non d’un cercueil, entre autres 

(Oliver-Lloyd 2010). Puis, pour pousser l’analyse, le ou la bioarchéologue peut replacer les 

individus mis au jour dans leur contexte historique, social et populationnel. Pour ce faire, de 

nombreux éléments peuvent être analysés grâce aux méthodes ostéologiques morphologiques ou 

morphométriques et grâce à des méthodes biochimiques ou géochimiques appliquées sur les os ou 

les dents des défunts et défuntes.  

Ces éléments sont le sexe, l’âge, l’état de santé (ex. pathologies), l’origine géographique et les 

liens familiaux (Brickley et McKinley 2004 ; Buikstra et Ubelaker 1994 ; Mays 2021). En 

effectuant une analyse complète des individus mis au jour en contexte archéologique, nous 

pouvons ensuite, avec un échantillon significatif, proposer des hypothèses pour une analyse du 

point de vue populationnel. La composition démographique d’un cimetière peut alors nous 

informer sur l’état de santé d’une population, sur son profil de mortalité ainsi que sur la 

composition génétique de celle-ci (Chamberlain 2006). Le profil de mortalité est établi en 

regroupant les personnes décédées selon divers critères. Par exemple, on peut ainsi mesurer la 

mortalité infantile dans cette population ou encore le taux de mortalité selon le sexe. D’où 
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l’importance d’estimer l’âge et le sexe des individus provenant de cimetières archéologiques 

(Séguy et Buchet 2011 ; Katzenberg et Saunders 2007).  

1.1.1 Mortalité différentielle 

Lorsqu’on étudie les populations anciennes, que ce soit la population d’un seul cimetière ou 

les populations de plusieurs cimetières dans le but de les comparer, il est intéressant d’étudier la 

mortalité sous l’angle de critères différentiels (Chamberlain 2006 ; Séguy et Buchet 2011). Par 

exemple, pour une même population, nous pouvons comparer la mortalité des adultes par rapport 

à celle des enfants, la mortalité des femmes par rapport à celle des hommes ou encore celle des 

petites filles par rapport à celle des petits garçons (Lacroix et Desjardins 2013 ; Gagnon et 

Mazan 2009 ; Amorevieta-Gentil 2010 ; Humphrey, Bello, et Rousham 2012 ; Afonso et al. 2019 ; 

Craig-Atkins, Towers, et Beaumont 2018). Pour deux ou plusieurs populations, nous pouvons 

comparer la mortalité selon si ces dernières se trouvent en contexte urbain ou rural ou encore 

comparer les taux de mortalité infantile de ces populations entre elles (Gadoury, Landry, et 

Charbonneau 1985 ; Courville 1996 ; Thornton, Olson, et Quoc 1989). Utiliser la mortalité 

différentielle pour étudier les populations anciennes semble une bonne manière de poser des 

critères qui rendront l’analyse bioarchéologique pertinente.   

1.2 La mort en contexte euro-québécois 

Nous procéderons maintenant à un rapide survol de la mort en contexte euro-québécois, 

plus précisément en ce qui concerne les périodes de la fin du XVIIe siècle à la fin du XIXe siècle.  

1.2.1 Pratiques funéraires 

D’abord, en ce qui concerne les pratiques funéraires, le type d’inhumation, le traitement 

des corps et l’organisation des cimetières sont plutôt uniformes en contexte euro-québécois et, plus 

précisément, dans le cas des cimetières catholiques (Oliver-Lloyd 2010; Courville et Séguin 2001). 

Jusqu’au milieu du XIXe siècle, les cimetières sont des lieux sacrés associés à une église et ils sont 

délimités précisément dans l’espace. Puisque les cimetières à l’étude correspondent à ce modèle, 
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nous nous concentrerons sur ce dernier. Il s’agit du cimetière paroissial (Oliver-Lloyd 2010; 

Courville et Séguin 2001).  

Dans le cimetière paroissial, les individus sont inhumés soit ad sanctos (Oliver-

Lloyd 2010 ; Cornellier 2011), c’est-à-dire, à l’intérieur de l’église ou dans le cimetière extérieur, 

un espace sacré délimité par un muret ou une clôture (Oliver-Lloyd 2010; Courville et Séguin 

2001). L’inhumation au sein des murs de l’église était réservée aux membres du clergé ou encore 

aux plus nantis des paroissiens qui pouvaient payer les frais associés à ce type d’inhumation 

(Oliver-Lloyd 2010; Cornellier 2011; Courville et Séguin 2001). Pour ce qui est du cimetière 

extérieur, en général, les gens les plus éminents de la communauté étaient inhumés plus près des 

murs de l’église, alors que les plus marginaux étaient inhumés plus loin. Parfois, une section du 

cimetière ou un cimetière en entier était réservé aux « pauvres » (Oliver-Lloyd 2010; Courville et 

Séguin 2001).  

À ce propos, le cimetière paroissial était souvent organisé selon un schéma qui visait à 

séparer les individus. En effet, celui-ci comportait souvent plusieurs sections dont une section 

réservée aux enfants et, plus particulièrement, une section réservée aux enfants morts sans baptême 

(Oliver-Lloyd 2010; Courville et Séguin 2001). Une section pouvait également être réservée aux 

individus indignes, par exemple, ceux décédés par suicide. Aussi, les membres d’une même famille 

pouvaient parfois être inhumés au même endroit, bien que l’absence de marqueurs sur les 

sépultures rende cela difficile à faire pour les fossoyeurs à moins que les décès soient rapprochés 

dans le temps (Oliver-Lloyd 2010). Finalement, comme les cimetières étaient situés dans un espace 

restreint, les sépultures étaient empilées les unes par-dessus les autres jusqu’à ce que le manque 

d’espace oblige le rehaussement du cimetière ou l’ouverture d’un nouvel espace d’inhumation 

(Cornellier 2011; Courville et Séguin 2001). Sur le plan horizontal, la coutume chrétienne voulait 

que les pieds soient orientés vers l’est. Un autre scénario existe cependant selon lequel les 

sépultures étaient placées les unes à côté des autres en orientant les cercueils pour que les pieds 

des individus fassent face à l’église. En pratique, cependant, ces schémas n’étaient pas toujours 

respectés.  
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La plupart du temps les corps inhumés correspondent à des sépultures primaires 

individuelles à l’exception de quelques individus qui sont parfois inhumés avec un ou une enfant 

(Oliver-Lloyd 2010). On peut penser ici à une mère morte en couches inhumée avec son enfant 

mort-né, par exemple. Les corps étaient mis nus dans un linceul ou, un peu plus tard, habillés, dans 

des cercueils en bois (Oliver-Lloyd 2010). Les individus étaient couchés sur le dos avec les mains 

le long du corps ou croisées au niveau du bassin ou de la cage thoracique (Oliver-Lloyd 2010). 

Enfin, des individus étaient inhumés dans des fosses communes lorsque la mortalité était telle qu’il 

fallait enterrer les nombreux défunts hâtivement, lors d’épidémies particulièrement mortelles, par 

exemple (Oliver-Lloyd 2010; Cornellier 2011; Courville et Séguin 2001).  

1.2.2 La mort et le sexe en contexte euro-québécois 

De la fin du XVIIe siècle à la fin du XIXe siècle, le sexe semble avoir peu d’impact sur la 

mortalité en général. Cependant, certains groupes d’âge ont une mortalité différentielle selon le 

sexe. En effet, à l’âge adulte, les femmes en âge de se reproduire, soit entre 20 et 40 ans décèdent 

plus que les hommes du même âge (Lacroix et Desjardins 2013 ; Gagnon 2013 ; Charbonneau et 

Landry 1979 ; Charbonneau 2020 ), entre autres, à cause des grossesses successives et des dangers 

de l’accouchement (Charbonneau 1975 ; Lemieux 1985). En revanche, il arrive également que de 

jeunes hommes de moins de 30 ans décèdent, laissant derrière une veuve qui doit se remarier 

(Lacroix et Desjardins 2013 ; Gagnon 2013 ; Charbonneau et Landry 1979 ; Charbonneau 2020). 

La mortalité est semblable pour les deux sexes une fois passé l’âge de 40 ans (espérance de vie de 

l’époque), mais la mortalité des hommes est plus élevée chez les individus très âgés (Lacroix et 

Desjardins 2013 ; Gagnon 2013 ; Charbonneau et Landry 1979 ; Charbonneau 2020 ; 1975). En 

d’autres termes, les hommes vivent généralement plus longtemps que les femmes. Puis, en ce qui 

concerne les enfants, avant l’âge d’un an, il y a une surmortalité des garçons par rapport aux filles 

(Amorevieta-Gentil 2010). Par exemple, entre les années 1680 et 1725, « entre 1,1 et 1,3 plus de 

petits garçons décédaient comparativement aux petites filles » (Amorevieta-Gentil 2010 : 143). 

Cela est probablement dû à la naissance d’un plus grand nombre de garçons que de filles. La 

mortalité est en corrélation avec la natalité, c’est-à-dire que puisqu’il y a une plus forte naissance 

de garçons, il y aura une plus forte mortalité infantile pour les individus masculins, ce qui est un 
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processus biologique tout à fait normal (DiPietro et Voegtline 2017; Drevenstedt et al. 2008; Vallin 

2006; Humphrey, Bello, et Rousham 2012). 

1.2.3 La mort et l’âge en contexte euro-québécois : le cas des juvéniles 

Pour les mêmes périodes, de nombreuses études ont mis l’accent sur la mortalité infantile 

des communautés euro-québécoises de descendance française (Gagnon 2013 ; Thornton, Olson, et 

Quoc 1989 ; Gagnon et Mazan 2009 ; Charbonneau et Landry 1979 ; Charbonneau 2020 ; 

Amorevieta-Gentil 2010). La mortalité infantile est relativement élevée au XVIIe siècle, mais la 

population de la Nouvelle-France est en hausse à cause de la forte natalité (Charbonneau et 

Landry 1979 ; Charbonneau 2020 ; Amorevieta-Gentil 2010 ; Dechêne 1974 ; Baillargeon 2012). 

Puis, elle augmente au XVIIIe siècle avec le développement des villes et les épidémies mortelles 

jusqu’à atteindre un sommet au XIXe siècle (Thornton, Olson, et Quoc 1989 ; Gagnon et 

Mazan 2009 ; Amorevieta-Gentil 2010). Ce sont surtout les nouveau-nés et les enfants de moins 

d’un an qui sont à risque. En effet, beaucoup d’enfants décèdent dans le premier mois ou encore 

dans les premières heures après la naissance (Charbonneau 1975). Cela est principalement dû à 

l’état de santé de la mère (Amorevieta-Gentil 2010). Plusieurs enfants décèdent également dans 

les premiers mois à cause de la mise en nourrice qui est souvent désavantageuse pour l’enfant 

(Amorevieta-Gentil 2010). Puis, bon nombre décèdent avant l’âge d’un an à cause de l’hygiène de 

vie déficiente de l’époque, de l’environnement, de maladies ou encore à cause d’un sevrage 

prématuré (Amorevieta-Gentil 2010).  

Le taux de mortalité infantile diminue avec l’âge des enfants (Charbonneau 1975). En effet, 

les enfants âgés de 6 à 10 ans sont moins à risque que les enfants plus jeunes. Enfin, les adolescents 

et adolescentes ont le taux de mortalité le moins élevé de toute la population (Amorevieta-Gentil 

2010). L’âge au décès semble être le principal critère d’analyse pour décrire la mortalité infantile. 

1.2.4 Mourir en contexte euro-québécois : ville versus campagne 

Le lieu d’habitation exerçait également une influence sur la mortalité. En effet, le milieu 

urbain et le milieu rural présentaient des différences notables au niveau du mode de vie des 

communautés (Gadoury, Landry, et Charbonneau 1985 ; Thornton, Olson, et Quoc 1989 ; 
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Amorevieta-Gentil 2010 ; Courville 1996). Montréal et Québec étaient les seuls noyaux urbains 

en sol canadien pendant très longtemps alors que les autres agglomérations avaient les 

caractéristiques du milieu rural à cause de leur faible population et de l’espace agricole dominant. 

Sur l’île de Montréal, seul l’espace correspondant au Vieux-Montréal actuel peut être considéré 

comme un espace urbain. Les autres paroisses telles que celle de Pointe-aux-Trembles avaient les 

caractéristiques du milieu rural (Nguiagain-Launière 2013). Le taux de mortalité était plus élevé 

en milieu urbain qu’en milieu rural. Cela est principalement dû à l’insalubrité des villes et aux 

épidémies qui se propageaient très rapidement dans cet espace restreint et densément peuplé 

(Gadoury, Landry, et Charbonneau 1985 ; Thornton, Olson, et Quoc 1989 ; Amorevieta-

Gentil 2010 ; Courville 1996). De la même manière, les enfants des villes avaient un taux de 

mortalité plus élevé que les enfants des campagnes (Gadoury, Landry, et Charbonneau 1985 ; 

Thornton, Olson, et Quoc 1989 ; Amorevieta-Gentil 2010 ; Courville 1996). Aussi, aux XVIIe et 

XVIIIe siècles, les familles de l’élite socioéconomique étaient concentrées dans les villes, ce qui 

explique leur taux de mortalité élevé par rapport à celui des familles provenant de milieux 

agricoles. Qui plus est, les mères urbaines issues de milieux aisés avaient beaucoup recours à la 

mise en nourrice pour allaiter leurs enfants (Gadoury, Landry, et Charbonneau 1985 ; Thornton, 

Olson, et Quoc 1989 ; Amorevieta-Gentil 2010). Le départ du bébé vers la nourrice ainsi que son 

adaptation étaient souvent une cause de stress voire de décès, ceci constitue une autre hypothèse 

qui explique la mortalité élevée des bébés nés en ville dans une famille de classe sociale aisée 

(Gutierrez 2018).     

1.3 Le cimetière de la première église Notre-Dame 

Pour chacun des cimetières à l’étude, diverses interventions archéologiques ont eu lieu à 

l’emplacement des sépultures, et il existe aussi des informations historiques pour ces cimetières. 

Regardons d’abord le cimetière de la première église Notre-Dame (ND) dans le Vieux-Montréal 

(figure 1).
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Figure 1. Localisation des trois cimetières à l'étude sur une carte montrant la vallée du Saint-Laurent entre Montréal et Québec (carte générée par Jade Parent 

sur Google Maps). 
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1.3.1 Résumé des fouilles archéologiques 

Plusieurs interventions archéologiques ont eu lieu à l’emplacement de la première église Notre-

Dame et de son cimetière, dans le Vieux-Montréal (Arkéos 2006 ; 2008a ; 2008b ; 2010 ; 2013a ; 

2013b ; Archéotec 2012). Il s’agit d’un site connu qui porte le code Borden BjFj-112. Les 

interventions entre 2004 et 2006 (Arkéos 2008a; 2008b) ont servi à mettre au jour 125 sépultures 

articulées de même que de nombreux os épars. Au total, 193 individus ont été dénombrés lors de 

ces interventions dont 13 avaient été inhumés à l’intérieur de l’église (Arkéos 2008a ; 2008b). Les 

sépultures sont souvent incomplètes à cause des inhumations superposées et des nombreux travaux 

de construction dans cette zone. Environ 40 % des sépultures avaient un état de conservation jugé 

comme mauvais, principalement parce que les limites du mandat ont forcé les archéologues à 

tronquer certaines sépultures. Les individus provenant de ces sépultures n’étaient donc représentés 

dans l’inventaire que par la moitié inférieure ou supérieure du corps (Arkéos 2006; 2008a; 2008b; 

2013a ; 2013b).  

1.3.2 Histoire du cimetière 

La première église Notre-Dame fut construite à partir de 1672 dans la paroisse originelle 

de Ville-Marie (Pothier 2004). Elle était située à l’emplacement actuel de la rue Notre-Dame Ouest 

et de sa jonction avec la rue Saint-Sulpice ainsi qu’à l’emplacement de la place d’Armes, au 

cœur du Vieux-Montréal (figure 2, figure 3). Le parvis de la Basilique Notre-Dame qui a

remplacé la première église à partir de 1830 empiète également sur les vestiges du cimetière lui 

étant adjacent. La première église Notre-Dame fut détruite en 1830 (Pothier 2004). Le cimetière 

paroissial associé à cette église se situait à l’arrière ainsi qu’au sud de cette dernière. Celui-ci fut 

ouvert en 1691 et fermé en 1796 (Arkéos 2008a). Les sépultures se trouvant au sein de la 

première église (ad sanctos) auraient été transférées dans la nouvelle église alors que seulement 

une partie des sépultures du cimetière extérieur aurait été exhumée puis réinhumée au cimetière 

Saint-Antoine ouvert en 1799 (Arkéos 2013a). La plupart des sépultures seraient donc encore en 

place sous les rues Notre-Dame Ouest et Saint-Sulpice (Arkéos 2006; 2008a; 2008b).  
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Figure 2. Cartes anciennes montrant l'emplacement de la première église Notre-Dame de Montréal (flèches rouges) 

et du cimetière (flèches noires). a) Plan rapproché de la ville de Montréal (Dubois Berthelot de Beausecours 1714) ; 

b) Plan rapproché de la ville de Montréal (Chaussegros de Léry 1717) ; c) Plan rapproché de la ville de Montréal

(Bouchette 1815). 

Au total, environ 20 000 individus auraient été inhumés à Montréal durant les 105 ans 

d’utilisation du cimetière Notre-Dame, mais ces données rassemblent tous les cimetières utilisés 

au même moment (Arkéos 2008a; 2008b). D’après les données d’archives, bon nombre de ces 

défunts étaient des enfants dont beaucoup en bas âge (Arkéos 2013a). Le profil d’âge va de pair 

avec la mortalité infantile élevée à l’époque. Les adolescents et adolescentes étaient moins 

a) b) 

c)
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nombreux parmi les décès. Aussi, les femmes âgées de 30 à 40 ans avaient une mortalité plus 

élevée que les hommes du même âge (Arkéos 2008a; 2008b; Vigeant 2012).  

Toujours d’après les données d’archives, hormis les sépultures ad sanctos réservées aux 

membres du clergé ainsi qu’à quelques privilégiés plus nantis, la plupart des défunts et défuntes 

étaient inhumés dans le cimetière extérieur situé au sud et derrière l’église. Les sépultures étaient 

des sépultures individuelles empilées les unes sur les autres par manque d’espace. Aucun marqueur 

n’indiquait l’emplacement des sépultures et aucun mobilier funéraire n’accompagnait les défunts. 

Comme le montreront les interventions archéologiques, un crucifix était parfois associé à une 

sépulture (Arkéos 2008a; 2008b; 2013a). Certaines personnes étaient inhumées nues dans un 

linceul comme l’indique la présence d’épingles mises au jour par les archéologues (Arkéos 2008a; 

2008b; 2013a). La plupart ont été mises au jour dans des cercueils et quelques cercueils vides ont 

été mis au jour au sein des vestiges de l’église (Arkéos 2008a; 2008b). Les interventions 

archéologiques montreront que l’orientation des sépultures était majoritairement dans un axe nord-

sud, soit en direction de l’église comme le voulait la coutume1 (Arkéos 2013a). Finalement, 

quelques sépultures prenaient la forme de sépultures multiples où plusieurs défunts étaient 

inhumés lors d’un même évènement. Contrairement à la fosse commune dans laquelle les individus 

sont enterrés pêle-mêle et avec empressement, les sépultures multiples mises au jour ici étaient 

organisées et dénotaient probablement la volonté de gérer un espace d’inhumation très restreint 

(Arkéos 2008a; 2008b). 

Au total, 40 % des individus de l’échantillon archéologique étaient des juvéniles 

(Arkéos 2008a ; 2008b). D’ailleurs, 42 % de ces immatures étaient des bébés de moins d’un an ou 

des fœtus, alors que 24 % de ceux-ci étaient âgés de 1 à 6 ans et 7,5 % avaient entre 6 et 10 ans. 

Pour ce qui est des adultes, ils composent 58 % de l’échantillon. Entre 18 et 30 ans, il y a autant 

d’hommes que de femmes dans l’échantillon, puis entre 30 et 40 ans, les femmes sont en nombre 

plus élevé (Arkéos 2008a ; 2008b). Enfin, les personnes plus âgées sont représentées 

majoritairement par des hommes dans l’échantillon.  

1 Le « nord montréalais » conventionnel git presque franc ouest, et les descriptions archéologiques suivent cette 

convention. L’orientation des sépultures est donc en réalité avec la tête à l’ouest cardinal et les pieds à l’est. 
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Figure 3. Gravure représentant une procession funéraire se dirigeant vers la première église Notre-Dame vers la 

fin du XVIIIe siècle (Kroupa s.d.). 

1.4 Le cimetière de Pointe-aux-Trembles 

Le cimetière de Pointe-aux-Trembles (PAT) est situé dans l’est de l’île de Montréal, dans un 

milieu autrefois rural à environ 16 kilomètres du Vieux-Montréal (figure 1).

1.4.1 Résumé des fouilles archéologiques 

Plusieurs interventions archéologiques ont eu lieu à l’emplacement de l’ancien cimetière de 

Pointe-aux-Trembles (Ethnoscop 2013 ; 2015 ; 2018). Il s’agit d’un site connu qui porte le code 

Borden BjFi-17. L’intervention de 2014 a permis de mettre au jour 63 sépultures articulées. Leur 

conservation est généralement bonne, mais plusieurs ont été tronquées par les limites des sondages 

(Ethnoscop 2015).  

1.4.2 Histoire du cimetière 

Cet ancien cimetière est associé à la deuxième église de Pointe-aux-Trembles dont 

la construction fut terminée en 1709 et qui fut détruite par les flammes en 1937 (figure 4, figure

5). Celle-ci était située au sud-est de l’emplacement de l’église actuelle qui, elle, se trouve sur la 

rue 
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Notre-Dame Est à la jonction avec le boulevard Saint-Jean-Baptiste, au cœur du vieux village de 

Pointe-aux-Trembles (Desjardins 2015). Les vestiges de cette ancienne église, ainsi que d’une 

partie, si ce n’est pas de l’entièreté, de son cimetière se trouveraient encore dans les sols encore 

en place à l’est du presbytère et à l’emplacement de l’église actuelle (figure 4) (Grondin

2010 ; Ethnoscop 2013). Le cimetière paroissial associé à cette église se situait d’abord au nord 

(derrière), puis à l’est de l’église ainsi qu’à l’ouest2 (Desjardins 2009; 2015; Edward 18-?; 

Hopkins 1879; Goad 1907). Celui-ci fut ouvert vers 1710 et fermé en 1843 et il a été rehaussé à 

plusieurs reprises. Le cimetière étant devenu trop plein, un nouveau fut ouvert en 1843 aux 

abords de la rue Notre-Dame, à l’ouest (sud cardinal) du couvent (figure 4) (Desjardins 2015 ;

Grondin 2010 ; Ethnoscop 2013; Edward 18-?; Hopkins 1879; Goad 1907). Les sépultures 

entre l’église actuelle et le presbytère n’auraient pas été déplacées. Il n’est pas non plus 

mentionné que les sépultures associées à la première église (1678-1710), située aux environs 

de la rue Saint-Joseph, de la rue Sainte-Anne et de l’ancienne rue du Cimetière, aient été 

exhumées puis réinhumées dans le second cimetière (Desjardins 2009 ; Soucy 1999). Les 

sépultures au sein du deuxième cimetière dateraient donc exclusivement d’une période 

postérieure à la fermeture du premier cimetière. Finalement, le nouveau cimetière de 1843 fut 

fermé en 1912 lors de l’incendie, qui frappa Pointe-aux-Trembles (Desjardins 2009). À la suite 

de cet évènement, on aménagea un nouveau cimetière qui correspond au cimetière actuel. Des 

exhumations auraient eu lieu, mais de nombreuses sépultures sont demeurées probablement 

en place tout autour de l’église actuelle (Grondin 2010 ; Ethnoscop 2013). 

2 Encore, les descriptions archéologiques suivent le « nord montréalais » conventionnel. En réalité le « nord » décrit 

l’ouest cardinal, et les autres directions suivent la même rotation de 90 degrés : « est » réfère au nord cardinal, et 

« ouest » réfère au sud cardinal.     
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Figure 4. Cartes anciennes montrant l'emplacement de la deuxième église de Pointe-aux-Trembles (flèches rouges) 

et du deuxième cimetière lui étant associé (flèches noires) ; le premier cimetière se situant autour de l'église elle-

même. a) Plan rapproché du village de Pointe-aux-Trembles (Edward 18— ?) ; b) Plan rapproché du village de 

a) 

b) 

c)
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Pointe-aux-Trembles (Hopkins 1879) ; c) Plan rapproché du village de Pointe-aux-Trembles (Goad 1907). Notons 

que le « nord montréalais » conventionnel est vers le haut dans les plans rapprochés : il s’agit de l’ouest cardinal. 

D’après les données d’archives, plus de 2 611 défunts et défuntes ont été inhumés au 

cimetière de la deuxième église de Pointe-aux-Trembles, dont 72 à l’intérieur du lieu de culte 

(Desjardins 2015 ; Ethnoscop 2013) durant ses 133 années d’utilisation. Comme pour l’église 

Notre-Dame, bon nombre de ces défunts étaient des enfants dont beaucoup en bas âge (Desjardins 

2015; Gutierrez 2018). Les adolescents et les jeunes hommes sont encore une fois moins 

nombreux.   

Toujours d’après les données d’archives, environ le tiers (N= ±22) des sépultures ad 

sanctos appartenaient à des femmes et cinq appartenaient à des enfants (Ethnoscop 2013). Pour ce 

qui est des sépultures dans le cimetière extérieur de la deuxième église de Pointe-aux-Trembles, 

les sépultures étaient des sépultures individuelles empilées les unes sur les autres par manque 

d’espace. Aucun marqueur n’indiquait l’emplacement des sépultures et aucun mobilier funéraire 

n’accompagnait les défunts. Les morts étaient inhumés dans des cercueils en bois, comme 

l’indique la présence de clous de cercueil mis au jour par les archéologues (Ethnoscop 2013). Des 

épingles étaient également présentes. Les interventions archéologiques montreront que 

l’orientation des sépultures était majoritairement dans un axe est-ouest ou avec les pieds en 

direction de l’église comme le voulait la coutume (Desjardins 2015 ; Ethnoscop 2013).  

Figure 5. Photographie de la deuxième église de Pointe-aux-Trembles, du presbytère, du couvent et d’un bâtiment 

annexe à l’église avant l’incendie de 1937 (Anonyme 19— ?). 
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1.5 Le cimetière de Sainte-Marie de Beauce 

Terminons avec les informations recueillies qui concernent le cimetière de Sainte-Marie de 

Beauce (SM) situé dans le village de Sainte-Marie, à environ 40 kilomètres au sud-est de Québec 

(Figure 1). 

1.5.1 Résumé des fouilles archéologiques 

Quelques interventions archéologiques ont eu lieu à l’emplacement de l’ancien cimetière de 

Sainte-Marie de Beauce (Patrimoine Experts 2005 ; Ethnoscop 2006). Il s’agit d’un site connu qui 

porte le code Borden CcEs-1. Un total de 62 sépultures a été mis au jour : 26 sont celles d’adultes, 

28 sont celles d’enfants, 3 sont celles d’adolescents et plus de 5 sont celles de fœtus ou d’enfants 

de moins d’un an. Les ossements étaient majoritairement bien conservés (Patrimoine 

Experts 2005 ; Ethnoscop 2006). 

1.5.2 Histoire du cimetière 

Cet ancien cimetière est associé aux églises successives de la paroisse de Sainte-Marie de 

Beauce. La première inhumation a lieu en 1748, soit six ans avant la construction d’une première 

chapelle en bois à cet endroit (L’Abbé Provost 1967; Patrimoine Experts 2005; Ethnoscop 2006). 

L’emplacement des lieux de cultes qui se succéderont à Sainte-Marie correspond à 

l’emplacement de l’église actuelle le long de la rue Saint-Antoine (figure 6, figure 7). À partir de

1781, une église en pierre remplace la chapelle en bois (L’Abbé Provost 1967). Puisque ses 

dimensions sont plus grandes, il faudra procéder à quelques exhumations afin de construire 

l’église. Le cimetière d’origine se trouvait au nord-est de l’église. En 1800, une petite chapelle 

servant de charnier est construite dans ce cimetière ; la date de sa démolition reste inconnue 

(L’Abbé Provost 1967; Patrimoine Experts 2005; Ethnoscop 2006). Un muret délimite le 

cimetière à partir de 1810. Faute d’espace pour procéder aux inhumations, ce dernier est rehaussé 

en 1840. À partir de 1856, une troisième église plus grande et qui correspond à l’église actuelle 

est construite par-dessus la deuxième. Puisqu’elle empiète sur le cimetière, il faudra procéder à 

plusieurs exhumations. En 1864, le cimetière est agrandi vers le sud jusqu’à l’extrémité du chœur 

de l’église, puis il est rehaussé à nouveau en 1873. Le premier cimetière fut fermé en 1878 et un 

nouveau fut ouvert 
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l’année suivante. Un total de 88 sépultures furent exhumées puis réinhumées dans le nouveau 

cimetière (L’Abbé Provost 1967; Patrimoine Experts 2005; Ethnoscop 2006). L’ancien cimetière 

fut désacralisé non officiellement à partir de 1880 et des bâtiments divers furent construits sur les 

vestiges de celui-ci. Bien que des travaux de nivellement du terrain du cimetière aient forcé 

l’exhumation d’un bon nombre de sépultures dans les années 1920 et 1940, une majorité de 

sépultures reposerait toujours dans les sols entourant l’église (Ethnoscop 2006). 

Figure 6. Carte ancienne montrant l’emplacement de l’église de Sainte-Marie de Beauce (flèche rouge) et le 

cimetière associé (flèche noire) (Goad 1912). 
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D’après les données d’archives, environ 6 934 personnes ont été inhumées au cimetière de 

l’église de Sainte-Marie de Beauce durant ses 130 années d’utilisation. Comme pour les églises 

ND et PAT, bon nombre de ces sépultures appartenaient à des enfants, dont beaucoup, en bas âge. 

Les femmes âgées de 20 à 50 ans étaient plus nombreuses que les hommes du même âge 

(Patrimoine Experts 2005 ; Ethnoscop 2006). Les adolescents et les jeunes hommes étaient encore 

une fois moins nombreux. Une mortalité infantile forte correspond au schéma de l’époque (Ferron 

1974).  

Toutes les sépultures mises au jour lors de l’intervention archéologique provenaient du 

cimetière extérieur de l’église de Sainte-Marie de Beauce. Il s’agit de sépultures individuelles 

empilées les unes sur les autres à plusieurs endroits. Aucun marqueur n’indiquait l’emplacement 

des sépultures et aucun mobilier funéraire n’accompagnait les dépouilles, à l’exception de deux 

médailles de piété qui ont été mises au jour par les archéologues (Ethnoscop 2006). Les défunts et 

défuntes étaient tous et toutes inhumés dans des cercueils en bois dont les traces de bois sont 

présentes dans les sols en plus de la quincaillerie de cercueil et de clous. Une partie des sépultures 

comportait des épingles, ce qui indique que les individus étaient inhumés nus dans un linceul alors 

que les autres sépultures contenaient des boutons, ce qui indique que les individus étaient inhumés 

habillés (Ethnoscop 2006). L’orientation de la tête des défunts est extrêmement variable, mais en 

général, le schéma dans lequel les pieds sont orientés vers l’église est respecté. Les archéologues 

ont également émis l’hypothèse selon laquelle il y aurait eu des lots familiaux à Sainte-Marie, bien 

que cette hypothèse ne soit pas confirmée (Ethnoscop 2006). 

Figure 7. Photographie de l’église de Sainte-Marie de Beauce en 1920 (Anonyme 1920). 
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1.6 Conclusion du cadre contextuel 

Un survol très rapide a été fait du contexte historique, des interventions archéologiques et 

des analyses bioarchéologiques des trois cimetières à l’étude. Le tableau suivant (tableau 1)

résume les informations présentées plus haut. 

Tableau 1. Résumé du contexte historique et des interventions archéologiques pour les cimetières de Notre-Dame, 

Pointe-aux-Trembles et Sainte-Marie de Beauce. 

Cimetière Code 

Borden 

Dates Interventions 

archéologiques 

Nombre de 

sépultures 

mises au jour 

Nombre de 

sépultures 

estimées 

Notre-

Dame 

BjFj-112 1691-1796 (Arkéos 2006 ; 2008a ; 

2008b ; 2010 ; 2013a ; 

2013b ; Archéotec 2012) 

125 20 000 répartis 

dans 5 

cimetières de 

Montréal 

Pointe-

aux-

Trembles 

BjFi-17 1710-1843 

1843-1912 

(Ethnoscop 2013 ; 2015 ; 

2018) 

63 2 611 

Sainte-

Marie de 

Beauce 

CcEs-1 1748-1878 

1878-1880 

(Patrimoine Experts 2005 ; 

Ethnoscop 2006) 

62 6 934 

Outre les raisons d’accessibilité aux collections des cimetières de Notre-Dame, Pointe-aux-

Trembles et Sainte-Marie de Beauce par l’entremise du laboratoire de bioarchéologie du 

département d’anthropologie de l’Université de Montréal, cinq critères ont motivé l’emploi de ces 

trois lieux d’inhumations dans le cadre du présent projet de recherche.  

i) Nous voulions d’abord avoir des individus provenant d’un seul contexte religieux

et étant de même descendance, bien que des individus de descendances diverses

(ex. autochtones, afro-descendants) puissent aussi se retrouver dans les cimetières

à l’étude. En effet, la grande majorité des individus devraient être de descendance

européenne, et plus précisément, de descendance française.

ii) Également, pour pouvoir faire des parallèles intéressants entre divers échantillons

de populations, nous voulions idéalement avoir un échantillon urbain et un

échantillon rural.
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iii) Un autre critère important était la bonne conservation des squelettes et l’intégrité

des sépultures. Nous devions avoir suffisamment d’éléments ostéologiques nous

permettant d’amasser le maximum d’informations sur un individu (sexe et âge),

afin de pouvoir comparer les méthodologies employées.

iv) Enfin, nous voulions sélectionner un nombre similaire de juvéniles et d’adultes pour

chaque cimetière de manière à pouvoir comparer les deux groupes d’âge et aussi

nous permettre d’étudier le sexe des juvéniles, un aspect souvent incomplet en

contexte archéologique.
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Chapitre 2 — L’application de la protéomique pour l’estimation du sexe 

Il convient de présenter les différents principes théoriques relatifs à la protéomique qui 

orientent l’estimation du sexe d’individus archéologiques par la méthode d’extraction des 

protéines. Il convient aussi de considérer les multiples méthodes qui existent pour l’extraction des 

protéines, afin d’étayer notre choix du protocole d’extraction. 

2.1 Principes de base de la protéomique et son emploi dans cette étude 

Cette section vise à expliquer les principes de bases de la protéomique ainsi que la manière 

dont ceux-ci ont été utilisés lors de la présente étude. La protéomique est une discipline de la 

biochimie dérivée de la génomique, l’étude des gènes, et qui analyse les protéines. C’est l’étude 

du protéome, c’est-à-dire de l’ensemble des protéines exprimées dans un organisme dans le temps 

et l’espace. Les protéines sont exprimées par un génome donc d’après le code génétique des 

organismes ou des individus. Les protéines sont des macromolécules présentes dans les tissus 

organiques et qui exécutent des fonctions déterminées dans les organismes vivants. Une protéine 

est constituée de plusieurs chaînes de peptides (ou polypeptides) formées d’un grand nombre 

d’acides aminés. La structure des protéines est composée de quatre parties, qui, à la fin, forment 

un assemblage de chaînes d’acides aminés repliées sur elles-mêmes. En résumé, le noyau d’une 

cellule a 23 paires de chromosomes dans lesquelles se trouve l’ADN. Les gènes sont des portions 

d’ADN pour lesquelles il y a une combinaison spécifique de bases azotées  (A-T-C-G). Avec la 

synthèse des protéines (figure 8), les acides aminés sont générés à partir de la lecture des bases

azotées qui codent pour un gène et s’assemblent pour former des peptides, qui eux composent les 

protéines (Karpievitch et al. 2010; Campbell 2012).  
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Figure 8. (A) — Étapes principales de la synthèse des protéines : transcription de l’ADN en ARNm et traduction de 

l’ARNm en séquence d’acides aminés (N = 20). (B) — Formation de la structure 3D de la protéine se repliant sur 

elle-même en quatre phases : (a) primaire, (b) secondaire, (c) tertiaire et (d) quaternaire. Schéma tiré de (Férey et 

al. 2009). 

Contrairement à un gène, la protéine a une fonction dans l’organisme. Ce sont les protéines, 

par exemple, qui déterminent le phénotype. Le gène agit comme le code ou le signal qui dicte à la 

protéine ce qu’elle doit être ou faire (Campbell 2012). Par exemple, l’amélogénine est un 

constituant de la structure de l’émail dentaire pendant sa croissance (Gil-Bona et Bidlack 2020). 

Dans le cas des chromosomes sexuels (X et Y), les protéines ont également des fonctions qui 

peuvent être spécifiques à un chromosome en particulier et donc être sexuellement spécifiques. 

C’est-à-dire qu’au sein d’une protéine particulière, certaines chaînes de peptides ou suites d’acides 

aminés peuvent différer selon si elles sont associées au chromosome X ou au chromosome Y. Une 

même protéine ayant plusieurs formes selon la combinaison de ses chaînes de peptides se nomme 

une isoforme (Gunning 2006). Par exemple, l’amélogénine a une isoforme selon si elle est codée 
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par le chromosome X ou le chromosome Y soit les isoformes AMELX et AMELY. À partir de 

l’amélogénine, nous pouvons donc estimer le sexe d’individus en contexte archéologique en 

isolant les peptides dérivés de cette protéine de l’émail dentaire et en ciblant des séquences 

sexuellement spécifiques d’acides aminés connues au spectromètre de masse (MS) (Stewart et al. 

2016 ; 2017 ; Parker et al. 2019 ; Lugli et al. 2019 ; Froment et al. 2020). La présence de séquences 

associées au chromosome Y indiquerait avec certitude que l’individu associé à la dent prélevée 

était un homme (Parker et al. 2019).   

Discutons brièvement des principes méthodologiques de base. Lorsque l’on travaille en 

protéomique, dépendamment de la composition de l’échantillon, plusieurs étapes pourront être 

entreprises pour transformer l’échantillon en protéines analysables. Il faut d’abord faire 

la distinction entre le dosage, l’isolement et la séparation des protéines (tableau 2). Puis entre

la déminéralisation et l’extraction des protéines pour la méthodologie qui nous concerne.  

Tableau 2. Principes de base et techniques pour l’identification de protéines. 

Principe Objectif Procédé 

Dosage de protéines 
Trouver la concentration en protéines 

d’un inconnu 

Analyse de l’absorbance au 

spectrophotomètre de différentes 

concentrations 

Isolement de protéines 
Déterminer l’identité d’une protéine 

inconnue 

Séparation des protéines et 

analyse d’une solution par 

électrophorèse ou 

chromatographie d’exclusion 

Séparation d’acides 

aminés 

Déterminer l’identité d’acides aminés 

inconnus 

Séparation d’acides aminés 

d’une solution par 

chromatographie sur couche 

mince 

2.1.1 Dosage de protéines 

Le dosage de protéines consiste à préparer des solutions à diverses concentrations avec un 

mélange connu de protéines, afin de trouver la concentration en protéines d’un inconnu. Le dosage 

est constitué de plusieurs méthodes de quantification des protéines (Missihoun 2020 : 35). En 

établissant une courbe d’étalonnage de l’absorbance de différentes dilutions connues mesurées à 

l’aide d’un spectrophotomètre, par exemple, on peut prédire la concentration de la solution d’un 
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inconnu en analysant sa réaction face à certains spectres de lumière soit son absorbance (Ninfa et 

Ballou 2004 ; Boyer 2012 ; Boyer 2000 ; Scopes 1974 ; Missihoun 2020 : 35). 

2.1.2 Isolement de protéines 

Par rapport au dosage des protéines qui tente d’établir la concentration en protéines d’une 

solution, l’isolement des protéines consiste à faire ressortir des protéines ou à les séparer des autres 

composantes des cellules. Avec l’isolement, on cherche à séparer les protéines d’une solution selon 

leurs propriétés, afin de déterminer l’identité d’une protéine inconnue (Ninfa et Ballou 2004 ; 

Boyer 2012 ; Bevilacqua et al. 2002 ; Woods et Darie 2014). Les protéines séparées peuvent être 

analysées de diverses manières dont par électrophorèse soit en passant un courant électrique dans 

un gel de polyacrylamide sur lequel différentes solutions de protéines ont été placées avec un 

inconnu. La couche de gel sera ensuite plongée dans un tampon. Le courant électrique et la taille 

des protéines font avancer la solution dans le gel et on se retrouve avec des lignes de couleur à 

analyser. Les différentes composantes des protéines se déplaçant à des vitesses différentes à cause 

de leur taille et de leur résistance au milieu sous forme de gel donnent des bandes de longueurs 

variées. La mesure de ces déplacements permet de déterminer la protéine présente dans une 

solution inconnue (Missihoun 2020 : 43-47 ; Sarma, Oehrle, et Emerich 2008). 

2.1.3 Séparation d’acides aminés 

La séparation d’acides aminés revient à la même chose que l’isolement des protéines, mais 

sur des composantes plus petites puisque les acides aminés composent les protéines 

(Missihoun 2020 : 67). La séparation d’acides aminés peut se faire grâce à la chromatographie dite 

« sur couche mince », qui a pour objectif de séparer une protéine connue en ses composantes plus 

précises avec un processus semblable à l’électrophorèse. La chromatographie sur couche mince se 

différencie de l’électrophorèse parce que le signal des protéines n’est pas recueilli sur une couche 

de gel, mais plutôt sur une plaque de silice. La chromatographie sépare les molécules selon 

diverses propriétés, dont la masse moléculaire, la charge (positive ou négative) ou l’hydrophobicité 

(Ninfa et Ballou 2004 ; Boyer 2012 ; Boyer 2000 ; Missihoun 2020 : 64). Les molécules voyagent 

à travers la silice grâce à un solvant qui se déplace sur la plaque de silice par capillarité. Comme 

avec l’électrophorèse, chaque molécule migre à une vitesse différente et donc sa position finale 
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dépend de sa résistance face au solvant et à la plaque de silice. Le solvant provoque le mouvement 

des molécules vers le haut et la silice freine le déplacement des molécules. La coloration de la 

plaque de silice se solde par des points de couleurs aux endroits précis où chaque acide aminé 

connu a migré. En comparant avec des points obtenus pour un inconnu, on peut déterminer quels 

acides aminés étaient présents dans une solution (Missihoun 2020 : 68-69). Comme pour la 

séparation des protéines, on cherche à séparer les acides aminés d’une solution selon leurs 

propriétés afin de déterminer l’identité d’un acide aminé inconnu (Woods et Darie 2014 ; Ninfa et 

Ballou 2004 ; Boyer 2012 ; Boyer 2000).  

2.1.4 Séparation d’un mélange de protéines 

Finalement, les protéines peuvent être séparées selon d’autres méthodes comme la 

chromatographie d’exclusion. La chromatographie d’exclusion part du même principe que la 

chromatographie sur couche mince : elle vise à effectuer la séparation de composés moléculaires 

dans un mélange grâce à la « migration différentielle de ses constituants » (Missihoun 2020 : 78). 

Le montage de la chromatographie d’exclusion se fait dans une colonne (un tube) et la migration 

s’effectue vers le bas grâce à un tampon. Le principe d’exclusion est que les molécules se 

sépareront d’après leur taille. En gros, les molécules plus petites passeront à travers les pores d’une 

membrane qui agit comme un tamis et les plus grosses ne pourront pas passer (Pratt et 

Cornely 2012 ; Engelhardt et Müller 1984 ; Missihoun 2020 : 79). Les petites molécules resteront 

prises à l’intérieur des pores. Les grosses molécules en seront donc exclues. En recueillant les 

composés séparés par la colonne et en mesurant leur absorbance au spectromètre de masse, nous 

pouvons analyser ces différents composés. En faisant un graphique de l’absorbance d’après le 

volume élué, et en comparant les courbes (sous forme de pics) avec des pics théoriques de 

molécules trop grosses (donc exclues) et de molécules très petites, nous pouvons déterminer les 

composants d’une solution (Missihoun 2020 : 89-90 ; Woods et Darie 2014).  

2.1.5 Déminéralisation et extraction des protéines 

En ce qui nous concerne, puisque nos échantillons de départ ne proviennent ni de cellules 

organiques vivantes ni d’un lysat cellulaire, mais plutôt de cellules minéralisées sous forme solide, 

nous devons d’abord déminéraliser les échantillons et en extraire les protéines pour pouvoir les 
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analyser (Schroeter et al. 2019). Nous aborderons cette méthodologie de manière détaillée lors de 

la description du protocole dans le troisième chapitre (Chapitre 3 – Matériel et méthodes : 62), 

mais nous nous permettons quelques commentaires ici. Comme nous venons de le voir, les 

recherches en protéomique visent généralement à identifier un inconnu que ce soit une protéine, 

des peptides ou un acide aminé ou encore à déterminer la concentration d’un inconnu. Pour ce qui 

est de cette étude, nous connaissons déjà la protéine que nous voulons extraire ainsi que les chaînes 

d’acides aminés dont nous voulons évaluer la présence dans chaque échantillon. Nous visons donc 

une analyse ciblée (targeted proteomics) qui s’oppose à une analyse quantitative, d’identification 

ou de séquençage (Doerr 2013 ; Marx 2013). 

La déminéralisation d’un échantillon à composante minérale tel un os, une dent ou une 

composante organique fossilisée (ex. tartre dentaire) a pour but de transformer un échantillon 

solide (fragments entiers ou réduits en poudre) en solution liquide en le mettant d’abord en contact 

avec une solution acide, puis en effectuant plusieurs manipulations de nature chimique sur 

l’échantillon (Warinner, Speller, et Collins 2015 ; Hendy et al. 2018 ; Porto et al. 2011a). 

L’extraction des protéines a d’abord pour but de séparer les protéines des autres composantes 

organiques et inorganiques comme les sels se situant dans l’échantillon (Karpievitch et al. 2010). 

Ensuite, la purification a pour but de séparer les protéines entre elles, donc, de faire le tri entre les 

grosses et les petites protéines. Cela facilite la tâche au spectromètre de masse auquel on pourra 

donner des paramètres d’analyses plus précis et ainsi réduire la portée de l’analyse afin d’affiner 

sa précision. Dans notre cas, la purification s’est faite au niveau des peptides dérivés de 

l’amélogénine et non au niveau des protéines. La séparation des peptides entre eux peut se faire à 

l’aide d’une colonne de séparation selon le principe de chromatographie d’exclusion ou, dans notre 

cas, à l’aide d’un ZipTip qui est un embout de pipette contenant une colonne de séparation 

miniature à son extrémité permettant de filtrer des microquantités (Millipore Sigma 2021). La 

séparation des composantes avec un ZipTip se fait selon le principe d’interaction hydrophobe, 

c’est-à-dire que les peptides se sépareront selon leur hydrophobicité. Pour ce qui est du 

spectromètre de masse, on peut, par exemple, lui indiquer de chercher des peptides qui se situent 

entre une masse x et une masse y. Dans d’autres contextes, les protéines peuvent subséquemment 

passer par une étape de digestion, si on désire séparer les protéines elles-mêmes en composantes 

plus petites tels que des peptides qui seront ensuite purifiés. La digestion des protéines n’est pas 
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essentielle dans tous les protocoles (Karpievitch et al. 2010; Woods et Darie 2014). Comme nous 

le verrons dans le chapitre suivant, la digestion des protéines n’a pas été nécessaire pour nos 

échantillons. En contexte archéologique, la nature aura déjà effectué le travail de digestion dans 

les sols. C’est pourquoi les composantes récoltées in situ sont des peptides provenant de protéines 

dégradées (Tagnon Missihoun, 2023, communication personnelle). 

2.2 Fonctionnement du spectromètre de masse pour l’analyse des protéines 

Nous verrons maintenant comment fonctionne un spectromètre de masse (MS), l’outil 

d’analyse qui permet d’identifier des protéines inconnues ou ciblées (figure 9). Pour résumer,

l’échantillon contenant des peptides (pour nous sous forme liquide) est injecté dans l’appareil et 

bombardé avec des électrons et l’échantillon est ionisé. Les ions de l’échantillon ainsi produits 

sont détectés par l’appareil selon le ratio de la masse sur la charge (m/z) de chaque ion. Lors du 

passage dans le MS, les différentes chaînes de peptides se retrouvent fractionnées par clivage et 

libèrent ainsi des ions. La détection des ions associés à un clivage particulier d’acides aminés 

formant un peptide précis, ainsi que l’intensité à laquelle ceux-ci sont présents, est représentée par 

des spectres de masse.  

Un spectre de masse consiste en une série de pics de l’intensité de la présence d’ions 

particuliers dans le temps d’analyse qui nous permettent de confirmer la présence ou l’absence 

d’un peptide dans chaque échantillon. Le type de clivage (ions y et ions b) permet au spectromètre 

de masse de déterminer la séquence d’acides aminés d’un peptide. En reconstituant ces coupures, 

il est possible de reconstituer un peptide et donc de l’identifier, de le quantifier ou de confirmer sa 

présence selon ce que nous désirons obtenir comme résultats (Karpievitch et al. 2010; Woods et 

Darie 2014).  

Lors d’une analyse d’identification ou de quantification, les protéines (ou peptides) 

présentes dans un échantillon quelconque sont inconnues et seront identifiées selon les spectres de 

leur masse qui seront comparés à des spectres de masse théoriques connus pour un grand nombre 

de protéines provenant d’un grand nombre d’espèces vivantes à partir de bases de données comme 

UniProt, Mascot ou SwissProt. Le spectromètre de masse peut également utiliser ces masses pour 

faire le séquençage des protéines présentes dans un échantillon. C’est-à-dire que les protéines 
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seront décomposées en leurs composantes plus petites, soit des peptides, des polypeptides ou des 

acides aminés et qu’une fois ces composantes mises bout à bout, la protéine résultante pourra être 

identifiée (Karpievitch et al. 2010; Newton et al. 2004). Lors d’une analyse ciblée, le MS peut 

détecter une chaîne de peptide à l’aide de l’identification d’une suite d’acides aminés précise la 

composant ou encore d’après sa masse théorique connue. Cette dernière approche est celle que 

nous avons utilisée (Doerr 2013 ; Marx 2013). 

Figure 9. Schématisation du fonctionnement d’un spectromètre de masse pour l’analyse d’identification (a) et 

l’analyse ciblée (b) des peptides (élaboré par Jade Parent 2023 à partir de Doerr 2013 ; Stewart et al. 2016, 2017). 

2.3 Étudier le passé par l’étude du squelette 

Cette nouvelle section permettra de comprendre la pertinence du matériel dentaire en 

bioarchéologie et en particulier pour la protéomique.  

Peptide inconnu identifié 
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2.3.1 Les os comme matériel d’étude 

Lorsqu’on étudie des restes humains archéologiques, plusieurs tissus peuvent être analysés. 

Les plus évidents sont les os et les dents. Voyons tout d’abord la composition des os, les manières 

dont nous pouvons les utiliser en bioarchéologie ainsi que leurs limites en tant que matériel.  

Les os ont une portion organique et une portion minérale. Ils sont composés à environ 25 % 

de tissu organique, dont 90 % sont du collagène, et à 60 % de cristaux d’hydroxyapatites (HA) qui 

constituent la portion minérale (Lynnerup et Klaus 2019 ; White et Folkens 2005). En ce qui 

concerne les recherches biochimiques et géochimiques du squelette, le collagène est utilisé pour 

les études d’ADN, les analyses isotopiques utilisant le carbone (C) et l’azote (N), la datation au 

radiocarbone et les analyses de dégradation osseuse entre autres. La portion minérale de l’os est 

utilisée également pour les analyses de carbone, mais aussi de l’oxygène (O) et des éléments traces. 

Les analyses isotopiques permettent d’analyser, entre autres, la migration, l’alimentation et le 

sevrage (Sandberg et al. 2014; Katzenberg 2008).  

Les limites de l’os comme matériel résident dans sa composition. Puisqu’il a une portion 

organique relativement grande, l’os est plutôt prompt à la dégradation post-mortem. En effet, les 

processus taphonomiques relevant de la composition du sol (ex. acidité) agissent avec les 

composantes de l’os et peuvent le dégrader plus ou moins rapidement. Les éléments organiques 

moléculaires contenus dans la matrice organique de l’os tels l’ADN et les protéines se conservent 

donc moins bien que les éléments inorganiques (White, Black, et Folkens 2012 ; Denys et Patou-

Mathis 2014). Aussi, comme les os sont sujets au remodelage in vivo, les constats en lien avec 

l’histoire de vie des individus concernent seulement les derniers mois ou années du vivant de 

l’individu. C’est-à-dire qu’à l’âge adulte, par exemple, les os ne permettent qu’une analyse limitée 

de l’enfance puisque les os se sont probablement remodelés durant le passage de l’enfance à l’âge 

adulte (White et Folkens 2005 ; White, Black, et Folkens 2012).  

2.3.2 Les dents comme matériel d’étude 

Pour ce qui est des dents, elles sont composées de trois tissus principaux : la dentine, 

l’émail et le cément (figure 10). L’émail est le tissu qui nous intéresse particulièrement pour cette
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étude. La dentine et le cément ont une proportion de tissus organiques et inorganiques similaire 

aux os (environ 60 % inorganique, 40 % organique). L’émail, quant à lui, est majoritairement 

minéral. Il est composé à 96 % de cristaux d’hydroxyapatites et à 4 % de collagène et d’eau 

(Lynnerup et Klaus 2019 ; White et Folkens 2005). En ce qui concerne les recherches 

biochimiques et géochimiques sur les dents, la dentine, plus organique, est utilisée pour les 

analyses isotopiques utilisant le carbone et l’azote. La portion minérale de l’émail est utilisée 

également pour les analyses de carbone, mais aussi de l’oxygène et des éléments traces (Sandberg 

et al. 2014; Katzenberg 2008).  

Figure 10. Illustration schématique d’une molaire permanente montrant les différentes structures (générée par Jade 

Parent 2023 sur le logiciel Edraw : https://www.edrawsoft.com/fr/infographics/medical-infographics.html). 

Du fait de leur composition, les dents sont moins sujettes à la dégradation que les os. Ce 

sont d’ailleurs souvent les éléments du squelette les mieux conservés en contexte archéologique 

(White, Black, et Folkens 2012). Comme des composantes extérieures peuvent moins facilement 

pénétrer une matrice minérale, les dents sont également moins sujettes à la contamination (Hillson 

1986). Aussi, les dents ne sont pas sujettes au remodelage à la suite de leur croissance. Des constats 

concernant l’histoire de vie des individus peuvent être faits à partir de l’analyse de différentes 

parties d’une dent. C’est-à-dire qu’on peut faire des constats pour chaque étape de croissance d’une 
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dent (figure 11). Via une technique de micro-échantillonnage dans les couches successives du

tissu dentaire, on pourrait donc situer assez précisément dans le temps (ex. entre 1 an et 1,5 an) 

une période de carence alimentaire par exemple (Kinaston et al. 2019; D’Ortenzio et al. 2016). Le 

matériel dentaire est donc très précieux et important en bioarchéologie puisqu’il est souvent mieux 

conservé que les os en contexte archéologique, et ce, même dans des sols acides comme au Québec. 

Il en va de même pour les structures microscopiques organiques (ex. protéines) qui se trouvent 

prisonnières dans les cristaux d’hydroxyapatites et qui peuvent être libérées par la déminéralisation 

chimique d’un échantillon (Gil-Bona et Bidlack 2020 ; Demarchi et al. 2016 ; Mitsiadis et al. 

2014 ; Simmer et Fincham 1995 ; Tarasevich et al. 2007 ; Robinson et al. 1998).   

Figure 11. Âge dentaire selon la croissance d’une molaire permanente (à gauche) ou d’une canine permanente (à 

droite) (D’Ortenzio et al. 2016). 

2.3.3 Développement et croissance de la dent et de l’émail 

La différenciation sexuelle au niveau chromosomique (XX ou XY) a lieu au stade 

embryonnaire une ou deux semaines après la conception (Arboleda, Quigley, et Vilain 2016). La 

différenciation des organes sexuels externes in utero s’amorce entre 8 et 14 semaines de grossesse. 

Les composantes dentaires des dents déciduales commencent à se différencier in utero vers 18 à 

21 semaines environ (Mitsiadis et al. 2014; Hillson 1986). Plus précisément, la formation de 

l’émail débute vers la  trentième semaine (Mitsiadis et al. 2014). Comme la détermination du sexe 

in utero précède le développement dentaire, il va sans dire que des protéines de l’émail dentaire 
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spécifiques au sexe comme l’amélogénine devraient se retrouver dans les dents de tous les 

individus qu’ils soient des fœtus ou des adultes. Lors de la croissance d’une dent, la couronne est 

la première à se développer à partir d’un bourgeon dentaire formé de cellules épithéliales qui se 

minéralisent sous forme d’un germe dentaire composé d’émail. Cette phase est suivie du 

développement de la dentine située sous la couche d’émail, puis de celui de la racine qui 

s’allonge vers l’apex jusqu’à atteindre sa taille finale (figure 12). Le même processus de

croissance s’applique aux dents déciduales et aux dents permanentes (Kinaston et al. 2019; 

Lynnerup et Klaus 2019).  

Figure 12. Croissance de l’émail dentaire à partir de cellules épithéliales (à partir de Hillson 1996 : 119). 

Trois protéines principales jouent un rôle dans la croissance et la minéralisation 

subséquente de l’émail soit l’amélogénine, l’énaméline et l’améloblastine (Gil-Bona et 

Bidlack 2020 ; Mitsiadis et al. 2014 ; Bansal et al. 2012 ; Simmer et Fincham 1995 ; Robinson et 

al. 1998 ; Tarasevich et al. 2007). Nous mettrons l’accent sur l’amélogénine puisqu’il s’agit de la 

protéine sexuellement spécifique qui nous intéresse. L’amélogénèse est le processus par lequel les 

portions organiques et inorganiques de la dent en croissance se développent et se minéralisent. 

L’amélogénine compose environ 90 % de la matrice de l’émail lors de sa croissance (Bansal et al. 

2012; Simmer et Fincham 1995 ; Nanci 2017). Après l’amélogénèse, l’émail est composé à 96 % 

d’une matrice inorganique de cristaux d’hydroxyapatites. À ce stade, les protéines constituent 

moins de 10 % de la structure de l’émail minéralisé (Bansal et al. 2012; Nanci 2017).  
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L’amélogénèse se fait en deux étapes : la sécrétion et la maturation (Simmer 

et Fincham 1995 ; Gil-Bona et Bidlack 2020 ; Hillson 1996 ; Nanci 2017). Durant l’étape 

de sécrétion, des cellules appelées améloblastes sont sécrétées pour former une matrice 

organique composée de protéines. La compaction de la matrice organique avec des cristaux 

inorganiques par les améloblastes forme des dépositions de bandes avec une protubérance 

appelées les processus de Tomes qui donnent sa forme à la couronne dentaire. Ce sont les 

améloblastes qui construisent la matrice de l’émail et l’amélogénine qui lie les cristaux 

d’hydroxyapatites entre eux (Hillson 1996 ; 1986 ; Gil-Bona et Bidlack 2020). Une fois la 

croissance achevée, lors de l’étape de maturation, l’émail se solidifie progressivement dans un 

processus de minéralisation. Pour ce faire, la protéase, une enzyme, détruit les protéines et les 

cristaux s’étendent dans l’espace disponible, ce qui achève la formation de l’émail (Hillson 

1996 ; 1986 ; Nanci 2017). Cependant, quelques protéines demeurent prisonnières des 

différentes couches de cristaux de l’émail minéralisé, c’est pourquoi il est possible d’extraire les 

peptides dérivés de ces protéines même chez un individu inhumé depuis des centaines voire 

des milliers d’années (Hillson 1986). En effet, comme elles sont prises à l’intérieur d’une 

matrice minérale solide, les peptides dérivés des protéines de l’émail comme l’amélogénine 

sont peu sujets à la contamination extérieure et leur conservation est souvent excellente.   

2.4 Applications de la protéomique à la bioarchéologie 

En plus de l’estimation du sexe, la protéomique a de nombreuses applications en 

archéologie telle que dans les domaines de la paléodiète et de la paléopathologie.  

2.4.1 Paléodiète et paléopathologie 

Beaucoup d’études bioarchéologiques veulent explorer l’alimentation des populations 

passées par l’analyse des protéines prisonnières du tartre dentaire (Hong et al. 2012; 

Buckley, Melton, et Montgomery 2013 ; Warinner et al. 2015 ; Mackie et al. 2017 ; Hendy et 

al. 2018 ; Geber et al. 2019). En isolant les protéines du tartre, on peut reconnaître des protéines 

spécifiques à certains aliments. Par exemple, la protéine α-S1-caséine dans le lait, comme on

peut le voir souligné dans la figure 13, a une séquence spécifique selon l’espèce animale

(Buckley, Melton, et Montgomery 2013). Elle permet donc de déterminer quelle espèce était 

exploitée pour son lait. 
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Nommons également les applications en paléopathologie qui utilisent le protéome des bactéries 

buccales présentes dans le tartre dentaire pour déterminer si l’individu était atteint de pathologies 

dentaires (ex. périodontie), pulmonaires ou même digestives (Haigh et al. 2010; Warinner et al. 

2014 ; Warinner, Speller, et Collins 2015 ; Jersie-Christensen et al. 2018). Le protéome peut 

également être extrait des os pour déterminer l’état de santé d’individus (Sawafuji et al. 2017 ; 

Multari 2019). La protéomique peut également être appliquée aux études paléoenvironnementales 

avec les microorganismes dans le sol (Oonk, Cappellini, et Collins 2012 ; Renella et al. 2014), en 

génétique des populations, en paléoparasitologie ainsi que pour déterminer l’ancienneté relative 

d’un spécimen (Buckley 2019). 

Figure 13. Séquence des acides aminés de la protéine -S1-caséine pour la vache, la brebis et la chèvre (Buckley, 

Melton, et Montgomery 2013). 

2.4.2 Estimation du sexe 

Maintenant que nous avons passé en revue les différentes applications de la protéomique 

dans le domaine de la bioarchéologie, voyons l’application qui nous intéresse dans le cadre de ce 

projet de recherche, c’est-à-dire, l’estimation du sexe d’individus en contexte archéologique. 

Comme nous l’avons expliqué précédemment à la section 2.1 Principes de base de la protéomique 

(p. 39), les peptides dérivés des protéines peuvent avoir des formes différentes selon s’ils sont 

associés au chromosome X ou au chromosome Y ; ce sont des isoformes. C’est le cas de 

l’amélogénine qui a une fonction dans la croissance et la minéralisation de l’émail des dents. En 

effet, les isoformes de l’amélogénine, AMELX et AMELY sont faites de chaînes de peptides 

identiques à quelques exceptions près. En particulier, certaines suites d’acides aminés varient pour 

AMELY, lorsque l’individu est un homme (Stewart et al. 2016 ; 2017 ; Parker et al. 2019).   

Vache 
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Chèvre 
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2.5 Méthodes d’extraction des protéines 

Comme notre objectif était d’extraire les peptides dérivés de l’amélogénine de l’émail 

d’individus provenant de contextes archéologiques (et d’y cibler les chaînes de peptides nous 

permettant d’estimer leur sexe), nous passons ici en revue les différentes méthodes d’extraction 

des protéines. Nous avons résumé treize études sur l’estimation du sexe à l’aide de la protéomique 

en contexte archéologique (Nielsen-Marsh et al. 2009; Porto et al. 2011a ; 2011b ; Castiblanco et 

al. 2015 ; Stewart et al. 2016 ; 2017 ; Gowland et al. 2021 ; Rebay-Salisbury et al. 2020 ; Lugli et 

al. 2019 ; 2020 ; Wasinger et al. 2019 ; Parker et al. 2019 ; Froment et al. 2020). Nous avons ainsi 

compilé les méthodes pour pouvoir mieux les comparer et en tirer des généralités qui nous ont 

permis de choisir le protocole présenté dans le chapitre suivant. Les présentations sommaires des 

figures 14 et 15 résument ces différentes études. Un tableau contenant le détail des protocoles de

chacune se trouve en annexe (annexes #1).
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Figure 14. Résumé présentant les éléments principaux des protocoles d'extraction des protéines de l'émail des dents 

utilisés par Porto et collègues (2011b) (créé par Jade Parent 2023). 
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Échantillon liquide



55 

Figure 15. Résumé présentant les étapes principales des différents protocoles d'extraction des protéines de l'émail dentaire (créé par Jade Parent 2023). 

Nielsen-Marsh et 
collègues (2009)

Dent en poudre

Séparation chimique 
de l'émail et de la 

dentine

Échantillon sous 
forme de pastille 

solide

Digestion avec 
trypsine

Filtration avec ZipTips

Échantillon sec

Porto et collègues 
(2011a)

Abrasion de la 
couronne de la dent 
dans du HCl à 10%

Élimination des sels et 
de l'acide avec un 
microtip à résine

Élution des protéines 
liées à la résine du 

microtip

Digestion avec 
trypsine

Filtration et séchage

Castiblanco et 
collègues (2015)

Section longitudinale 
d'émail réduite en 

poudre

Dissoudre la poudre 
dans de l'acide 

trichloroacétique à 
12%

Échantillon sous 
forme de pastille 

solide

Re-suspension, 
élution, séchage et re-

suspension

Échantillon liquide

Stewart et collègues (2016, 
2017), Lugli et collègues 

(2020), Rebay-Salisbury et 
collègues (2020) et Gowland 

et collègues (2021)

Abrasion de la 
couronne de la dent 
dans du HCl à 10%

Filtration avec résine 
et élution

Digestion avec 
trypsine

Élution des protéines 
liées à la résine

Séchage et dilution

Échantillon liquide

Wasinger et 
collègues (2019)

Fragment de dent

Premier traitement au 
HCl

Réduction en poudre

Deuxième traitement 
au HCl

Digestion avec 
trypsine

Séchage

Lugli et collègues 
(2019, 2020)

Fragmentation de 
l'émail

Déminéralisation au 
HCl à 5%

Élution des protéines 
liées à de la résine 

(SpinTip)

Séchage

Parker et collègues 
(2019) et Buonasera 
et collègues (2020)

Fragmentation de 
l'émail

Déminéralisation au 
HCl

Dissolution des 
protéines

Digestion avec 
trypsine

Séchage et re-
suspension

Échantillon liquide

Froment et collègues 
(2020)

Dent réduite en 
poudre

Déminéralisation au 
EDTA

Filtration

Digestion avec 
trypsine

Séchage



56 

À la suite de cette compilation de méthodes, nous résumons donc, au tableau 3, les

éléments importants qui nous ont permis de décider de la meilleure méthode à adopter pour notre 

protocole. 

Tableau 3. Résumé des différentes méthodes d’extraction des protéines à partir de l’émail des dents pour estimer le 

sexe d’individus archéologiques. 

Il appert donc qu’il y a quatre façons d’extraire les protéines pour l’analyse au spectromètre 

de masse. La première consiste à réduire la couronne complète en poudre et à ajouter plusieurs 

solvants pour finalement obtenir un échantillon sec à analyser. La méthode comprend une étape 

de digestion des protéines (Porto et al. 2011b ; Wasinger et al. 2019 ; Froment et al. 2020). La 

deuxième consiste à réduire en poudre des fragments de la couronne (entre 10 et 35 mg). Certains 

auteurs analysent un échantillon sec (Nielsen-Marsh et al. 2009; Lugli et al. 2019) et d’autres un 

échantillon liquide (Castiblanco et al. 2015; Parker et al. 2019 ; Buonasera et al. 2020 ; Lugli et al. 

2020). De plus, certains auteurs ne font pas l’étape de digestion des protéines pour cette méthode 

(Castiblanco et al. 2015; Lugli et al. 2019 ; 2020). La troisième vise à extraire les protéines à l’aide 

d’une abrasion à l’acide de la surface de la couronne. Cette méthode comprend une étape de 

digestion des protéines sauf pour une des méthodes utilisées dans l’étude de Porto et collègues 

(2011b). L’échantillon final peut être sec (Porto et al. 2011a) ou liquide (Porto et al. 2011b ; 

Stewart et al. 2016 ; 2017 ; Gowland et al. 2021 ; Rebay-Salisbury et al. 2020). La quatrième 

méthode consiste également en une abrasion de la surface de l’émail à l’acide, mais la surface 

abrasée est localisée sur la couronne. Il n’y a pas d’étape de digestion des protéines et l’échantillon 

à analyser est liquide (Porto et al. 2011b).  

Porto et collègues (2011b) comparent trois de ces méthodes et listent des avantages et des 

désavantages pour chacune (figure 14). Nous nous sommes servis de cette comparaison pour

éclairer notre choix de protocole. L’avantage de réduire la couronne de la dent en poudre est que, 
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théoriquement, un échantillon plus grand donnerait un plus grand nombre de protéines. Comme 

nous connaissons la protéine que nous cherchons, il n’est pas utile pour nous d’extraire un grand 

nombre de protéines, mais d’avoir le maximum de chaînes d’acides aminés pour la protéine 

connue. Le principal désavantage est qu’un plus grand volume de matériau au départ demande 

plus de transformations et donc, plusieurs informations peuvent être perdues lors du processus 

d’extraction. Également, dans un contexte archéologique où la préservation des restes humains 

pour des raisons éthiques et pratiques est importante, réduire une dent en poudre est une méthode 

extrêmement destructrice et peu économe.  

La technique avec l’immersion de la couronne dans un acide a l’avantage d’être moins 

complexe. Les échantillons de peptides obtenus sont également suffisants pour permettre 

l’identification correcte de peptides spécifiques. Aussi, réduire le nombre de manipulations 

empêche la perte d’information de même que la contamination avec le collagène de la dentine 

(Porto et al. 2011a : 86). De plus, elle permet de conserver l’intégrité de la dent puisque l’abrasion 

de la surface est minimale. Le principal désavantage est de ne pas pouvoir atteindre les peptides 

qui se situeraient plus profondément dans l’émail. Cela est particulièrement important sachant que 

l’émail se construit par dépôts successifs. L’amélogénine, la protéine que nous voulons étudier a 

d’ailleurs comme fonction d’aider à la croissance de l’émail. Il nous parait donc important d’avoir 

des peptides de différents niveaux de la dent. Cependant, plusieurs immersions successives dans 

l’acide pourraient régler ce problème. Dans leur étude (Porto et al. 2011b), cette méthode a permis 

d’identifier avec succès plus de peptides (dont AMELX et AMELY) qu’avec les autres méthodes 

qui n’identifiaient que AMELX ou encore d’autres protéines de l’émail comme l’améloblastine. 

Finalement, l’abrasion à l’acide ciblée a comme seul avantage d’être peu invasive, mais n’a pas 

donné de résultats concluants pour l’identification des peptides, probablement parce que l’acide 

n’a pas atteint des couches plus profondes de l’émail (Porto et al. 2011b).  

Plusieurs études récentes ont d’ailleurs appliqué certains de ces protocoles pour estimer le 

sexe des individus à l’étude sans que l’accent de leur projet de recherche soit nécessairement de 

comparer des méthodes d’estimation du sexe (Kimsis et al. 2022 ; Kaupová et al. 2022 ; Casas-

Ferreira et al. 2022 ; Haas et al. 2020 ; Rebay-Salisbury et al. 2022 ; Buonasera et al. 2022 ; 

Gasparini et al. 2022). 
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Nous avons donc conclu que l’extraction des protéines à l’aide d’une abrasion à l’acide de 

l’émail était la méthode que nous devions adopter pour notre protocole puisqu’elle permet de 

conserver l’intégrité de la dent. Elle demande moins de manipulations tout en étant aussi efficace 

que les méthodes qui réduisent la dent en poudre, surtout si on atteint ici les couches profondes 

avec une immersion prolongée dans l’acide. 

2.6 Problématique et questions de recherche 

En tenant compte des principes de base de la protéomique, il est possible de formuler une 

problématique et ainsi définir nos questions de recherche. 

2.6.1 Problématique 

L’estimation du sexe des individus en contexte archéologique est essentielle pour plusieurs 

volets de la bioarchéologie (ex. paléodémographie, paléopathologie), car elle permet de mieux 

comprendre l’organisation interne d’un cimetière en fonction de la mortalité/morbidité à une 

époque étudiée (Humphrey, Bello, et Rousham 2012). Afin d’analyser la mortalité d’une 

population en fonction du sexe et de l’âge des individus mis au jour, de nombreuses méthodes ont 

été développées dans les dernières décennies. Pour estimer le sexe des individus adultes, les 

approches morphologiques et morphométriques sur les os du bassin et du crâne sont les plus 

courantes (Buikstra et Ubelaker 1994 ; White et Folkens 2005 ; Murail et al. 2005). Cependant, ces 

méthodes sont critiquées chez les juvéniles puisque les traits principaux se développent à la puberté 

(Schutkowski 1993 ; Vlak, Roksandic, et Schillaci 2008). De plus, en contexte archéologique, la 

conservation des os influence grandement l’observation des traits. L’ADN ancien est aussi une 

méthode fiable pour déterminer le sexe, mais elle s’avère très coûteuse et elle est affectée par de 

nombreuses variables (ex. conservation, contamination) (Stewart et al. 2017). 

Nous utilisons donc une méthode de protéomique récemment développée (Stewart et al. 

2016 ; 2017) et qui permet de déterminer plus efficacement le sexe d’individus juvéniles et adultes, 

voire de compléter ou d’infirmer les estimations ostéologiques antérieures. La méthode utilise ici 

l’amélogénine, une protéine sexuellement spécifique issue de l’émail des dents. Elle a l’avantage 

d’être basée sur les tissus dentaires, mieux conservés que les os en contexte archéologique (Porto 



59 

et al. 2011a). Pour extraire les peptides dérivés de l’amélogénine, nous avons eu recours à une 

abrasion de l’émail par une solution acide. Cette approche est minimalement destructrice, car elle 

permet de conserver l’intégrité de la dent (Porto et al. 2011a ; 2011b ; Stewart et al. 2016 ; 2017). 

En revanche, jusqu’à présent, elle ne semble pas encore avoir été appliquée sur une population 

euro-canadienne historique, malgré sa fiabilité et son taux de succès maximal. Cette approche a 

été appliquée avec succès sur les échantillons suivants : sur des troisièmes molaires (M3) 

d’individus adultes extraites sur des patients modernes du Brésil (Porto et al. 2011b) et des États-

Unis (Parker et al. 2019); des premières molaires (M1) et des M3 archéologiques d’adultes 

provenant de contextes préhistoriques en Californie et au Pérou datant de 400 à 7 300 ans avant le 

présent; et sur des dents déciduales autochtones de la vallée du Mississippi (environ 1000 ans avant 

le présent) et euro-américaines datant de 1850 de notre ère (Parker et al. 2019). Cette méthode 

semble fonctionner sur des échantillons divers provenant de contextes différents. En outre, estimer 

le sexe d’individus juvéniles et revisiter les estimations du sexe d’individus adultes, nous a permis, 

bien que de manière limitée, de mieux comprendre la composition des cimetières à l’étude et de 

faire des constats quant à la mortalité reliée au sexe. Même si la petite échelle de notre étude ne 

peut permettre de faire de la paléodémographie, en connaissant mieux le sexe des défunts et 

défuntes, nous pourrions tenter d’observer si au sein d’un échantillon de population, certains 

individus sont plus touchés par des problèmes de santé (ex. enfants, femmes) dans des études 

subséquentes. Préciser un profil de mortalité est une question clé en bioarchéologie, car cela permet 

l’élaboration d’hypothèses par rapport à l’état de santé de la population et à ses conditions de vie. 

Les bioarchéologues canadiens auraient donc avantage à emboîter le pas à leurs collègues à 

l’international. 

2.6.2 Objectifs 

En bref, notre objectif principal était d’appliquer la méthode de protéomique pour estimer 

le sexe d’individus issus de sépultures anonymes en contexte archéologique, et ainsi de tenter de 

mieux comprendre la composition démographique de cimetières historiques situés dans la vallée 

du Saint-Laurent. Précisément, nous voulions, sur un petit échantillon de populations :  
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1) Tester une méthode d’estimation du sexe d’après une protéine de l’émail des dents en

mettant au point un protocole (Porto et al. 2011a ; Stewart et al. 2016 ; 2017 ; Parker et al. 

2019) ; 

En d’autres mots, notre question était la suivante : quel est le protocole le plus approprié 

pour analyser l’amélogénine (Porto et al. 2011a ; Stewart et al. 2016 ; 2017 ; Parker et al. 2019) ? 

Cette question préliminaire correspondait à une mise au point méthodologique en laboratoire. Nous 

avons testé différentes variables (ex. temps d’exposition à l’acide) du protocole d’extraction afin 

de déterminer la meilleure marche à suivre (collaboration avec l’Université du Québec à Trois-

Rivières, T. Missihoun, co-directeur). 

2) Comparer des méthodes d’estimation du sexe (protéomique versus ostéologique,

paléogénétique) ; 

En d’autres mots, nous voulions répondre à cette question : cette méthode de protéomique 

s’avère-t-elle comparable en termes de fiabilité avec la paléogénétique et est-elle même plus fiable 

que les méthodes ostéologiques ? Cette phase de travail correspondrait à la comparaison des 

résultats de protéomique avec les autres données disponibles pour le sexe de chaque individu, et a 

permis d’évaluer la précision des méthodes d’estimation du sexe entre elles en faisant le calcul de 

l’accord statistique.  

3) Discuter de l’apport de données, rendu possible grâce à la protéomique, pour les individus

juvéniles. 

En d’autres mots, l’application d’une méthode de protéomique a tenté d’améliorer, voire 

de compléter les estimations ostéologiques (ou autres) du sexe d’individus archéologiques 

découverts sur divers sites historiques de la vallée du Saint-Laurent soit les cimetières de Notre-

Dame (1691-1796), Pointe-aux-Trembles (1709-1843) et Sainte-Marie de Beauce (1748-1878) qui 

ont déjà été analysés dans le cadre de Mémoires de maîtrise (Gutierrez 2018 ; Vigeant 2012 ; B.-

Hardy 2015 ; Crépin 2017). Principalement, nous voulions estimer le sexe des individus juvéniles 

afin de compléter les analyses effectuées sur les individus de ces cimetières. Ainsi, les 

interprétations bioarchéologiques ont pu être enrichies, étant donné que la mortalité ainsi que l’état 

de santé varient en fonction d’un très grand nombre de facteurs (âge, sexe, alimentation, pratiques 

culturelles, milieu urbain versus rural) (ex. Ribot, Morland, et Boisjoli 2010 ; Vigeant, Ribot, et 



61 

Hélie 2017 ; Humphrey, Bello, et Rousham 2012). Notre analyse se voulait donc complémentaire 

à celles déjà effectuées. 

2.6.3 Résultats espérés 

Grâce à notre projet de recherche axé surtout sur la méthodologie, nous espérons à long 

terme pouvoir améliorer l’estimation du sexe, et ainsi mieux comprendre la composition 

démographique d’échantillons de populations archéologiques. Le développement et l’utilisation 

de cette méthode dans le futur pourraient nous aider à mieux comprendre la mortalité des juvéniles 

ou nous permettre de faire une analyse lorsqu’il y a des lacunes au niveau des données 

ostéologiques.  

2.7 Conclusion du contexte théorique 

Maintenant que nous avons abordé les concepts de croissance et de minéralisation de 

l’émail dentaire, que nous avons compris comment fonctionne l’extraction des peptides par 

chromatographie d’interaction hydrophobe et que nous avons déterminé le protocole approprié 

pour transformer nos échantillons d’émail en peptides analysables, nous allons voir en détail le 

matériel à l’étude et rappeler les étapes de la méthodologie choisie pour notre étude. 
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Chapitre 3 — Matériel et méthodes 

Présentons dès lors les échantillons à l’étude et les méthodes utilisées en mettant l’accent

sur le protocole d’extraction des protéines.  

3.1 Matériel : Échantillon dentaire 

L’échantillon que nous avons sélectionné pour la présente étude consiste en 53 

échantillons de peptides extraits de 52 molaires. Une des molaires a fait l’objet de deux abrasions 

et donc, elle a fourni deux échantillons de peptides. Les 52 molaires proviennent de 47 

individus qui ont été inhumés dans trois cimetières euro-québécois (tableau 4). Pour certains

individus, plus d’une molaire a été prélevée, afin de tester différentes variables du protocole. Le 

premier cimetière, le cimetière Notre-Dame de Montréal (1691-1796), est un cimetière urbain 

(Arkéos 2008) et les deux autres, soit les cimetières de Pointe-aux-Trembles (1709-1843) et 

de Sainte-Marie de Beauce (1748-1878) sont des cimetières ruraux (Ethnoscop 2006 ; 2013) 

(figure 1). Ces trois collections font l’objet d’une entente avec les municipalités de Montréal et

de Sainte-Marie et sont disponibles pour la recherche au Laboratoire de bioarchéologie humaine 

de l’Université de Montréal. Notre échantillon comprend autant d’individus adultes que de 

juvéniles (< 15 ans). 

Tableau 4. Description du nombre d’individus total à analyser par cimetière. 

Cimetières Nombre 

d’individus 

Cimetière de Notre-Dame 10 

Cimetière de Pointe-aux-Trembles 15 

Cimetière de Sainte-Marie de Beauce 22 

Total 47 

Pour les adultes, nous avons privilégié les individus qui avaient à la fois des molaires en 

bon état et des os (os coxaux et/ou crâne) permettant de faire des analyses ostéologiques 

comparatives. Par souci d’homogénéité au niveau de l’échantillon, les premières molaires (M1) 

étaient privilégiées, mais les autres molaires permanentes (M2 et M3) étaient acceptées si les M1 

étaient absentes, mal conservées ou si elles présentaient des caries ou de l’usure dentaire excessive. 
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Les caries et l’usure dentaire sont des sources de contamination : c’est pourquoi les dents 

présentant ces caractéristiques ont été rejetées de l’échantillon (Mitsiadis et al. 2014; White et 

Folkens 2005).  

Pour ce qui est des juvéniles, nous avons également privilégié les individus ayant à la fois 

des molaires et des os associés. Les M1 ou les germes dentaires des premières molaires ont été 

choisis parce que ce sont les dents les plus grosses et que, par conséquent, la quantité d’émail 

présente à la surface de ces dents est plus grande, ce qui est préférable pour l’analyse. Cependant, 

pour cinq individus, nous avons dû utiliser les deuxièmes molaires déciduales parce qu’elles 

étaient mieux conservées. Les dents déciduales conviennent pour l’analyse puisque le 

développement des organes sexuels in utero précède le développement des dents. Cela signifie que 

les chaînes de peptides qui codent pour les chromosomes sexuels dans l’amélogénine sont 

présentes in utero dès le début de la formation de l’émail dentaire (Nanci 2017; Mitsiadis et al. 

2014). 

Plus précisément, indépendamment de l’âge, nous avons sélectionné dix individus du 

cimetière de ND, 15 individus du cimetière de PAT et 22 individus de celui de SM (tableau 4).

Une liste des individus par cimetière se trouve à l’annexe # 2.

Plus précisément, notre matériel contient 31 premières molaires permanentes (M1), 11 

deuxièmes molaires permanentes (M2), cinq troisièmes molaires (M3) et cinq deuxièmes 

molaires déciduales (m2). Pour plus de détails, se référer au tableau 5.

Tableau 5. Description du nombre de molaires par type pour chaque cimetière. 

Dents Cimetière de 

Notre-Dame 

Cimetière de Pointe-

aux-Trembles 

Cimetière de Sainte-

Marie de Beauce 

Total 

M1 9 9 13 31 

M2 2 3 6 11 

M3 0 0 5 5 

m2 0 3 2 5 

Total 11 15 26 52 
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Finalement, notre échantillon comprend quatre individus adultes dont le sexe avait été 

confirmé par des analyses d’ADN avant le commencement de notre projet (Harding et al. 2020). 

Deux ont été inhumés au cimetière Notre-Dame (11D-S1 et 12D-S1), un à Pointe-aux-Trembles 

(7A9-S16) et un à Sainte-Marie (2B7). Pour le cimetière Notre-Dame, le sexe a aussi été établi 

grâce à des analyses d’ADN sur les dents pour cinq individus dont 11D-S1 analysé par Harding et 

collègues (2020) et avec l’os temporal pour un individu soit 12D-S1 également analysé par 

Harding et collègues (2020). Ces données de l’ADN proviennent de Diane Martin-Moya et 

collaborateurs (2023, communication personnelle) et ont servis à titre comparatif.  

3.2 Méthodes d’estimation du sexe 

3.2.1 Analyses ostéologiques  

Cette partie sur les analyses ostéologiques comprend les détails des méthodes d’estimation 

de l’âge de tous les individus adultes et juvéniles des trois collections ainsi que ceux de l’estimation 

du sexe pour les individus adultes principalement. Une tentative d’estimation du sexe de certains 

juvéniles a été appliquée à partir d’une méthode (Schutkowski 1993) dont la fiabilité laisse à 

désirer (70-90 %). Lorsque nous ne pouvions pas effectuer les méthodes à cause de 

l’échantillonnage ou de l’accès restreint aux collections, nous avons également consulté les 

données des inventaires ostéologiques effectués lors d’études précédentes (Vigeant 2012 ; 

Gutierrez 2018 ; Ethnoscop 2006 ; Arkéos 2008 ; Ethnoscop 2013) qui utilisent des méthodes 

multiples pour estimer le sexe et l’âge. Le détail des méthodes utilisées à la fois pour l’estimation 

de l’âge et pour l’estimation du sexe se trouve à l’annexe # 3. Nous avons également mis en

annexe un tableau détaillé des résultats de l’estimation de l’âge pour chaque individu (annexe #

4) ainsi qu’un tableau détaillé des résultats de l’estimation du sexe pour chaque individu (annexe

# 5). 

3.2.1.1 Estimation de l’âge 

Comme les méthodes d’estimation de l’âge sont différentes pour les deux groupes d’âge, 

soit un âge de croissance pour les juvéniles et un âge d’usure pour les adultes, nous avons séparé 

cette section en deux. L’estimation de l’âge des juvéniles est d’ailleurs plus précise que celle des 
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adultes (White, Black, et Folkens 2012 ; White et Folkens 2005). Une liste du nombre 

d’individus par méthode utilisée se trouve au tableau 7 pour les juvéniles et au tableau 8 pour les

adultes. 

 Estimation de l’âge des juvéniles

Pour les juvéniles ou individus de moins de 15 ans, nous avons d’abord estimé l’âge à partir 

de deux méthodes sur les dents. L’estimation de l’âge à partir des dents est assez efficace 

puisqu’elle est moins affectée par les facteurs externes et les différences interpopulationnelles 

(Hoppa 1992 : 276). La première méthode, celle de AlQahtani et al. (2010) consiste à déterminer 

un stade de calcification (couronne ou racine) de chacune des dents présentes pour un individu et 

ensuite de comparer les stades au schéma d’éruption dentaire (figure 6, dans AlQahtani, Hector, 

et Liversidge 2010 : 485) pour obtenir un âge dentaire. Les données de référence proviennent de 

populations européennes du XVIIIe au XXIe siècle. Pour comparer, nous avons également appliqué 

la méthode de l’éruption dentaire de Ubelaker (1979). La méthode d’AlQahtani et al. (2010) a 

l’avantage de pouvoir être appliquée avec une seule dent si on n’a pas de dentition complète. Nos 

résultats de l’estimation de l’âge avec la méthode d’AlQahtani et al. (2010) se trouvaient dans 

l’intervalle déterminé avec la méthode de Ubelaker (1979) pour tous les individus analysés avec 

ces méthodes (N = 18) (voir annexe # 6).

Ensuite, nous avons utilisé la méthode de croissance des os longs de Maresh (1970). Cette 

méthode est moins précise, puisque la croissance des os longs est sujette aux variations 

interpopulationnelles et aux facteurs externes (Hoppa 1992). Il s’agit d’une méthode métrique. 

Nous avons donc mesuré la longueur des os longs non fusionnés, donc sans les épiphyses, à l’aide 

d’un pied à coulisse numérique (Mastercraft 58-6800-4) et avons comparé les résultats avec ceux 

des tableaux de Maresh (1970) pour estimer un âge d’après la croissance. L’étude de Maresh a été 

faite sur des enfants américains du XXe siècle. Puisque le sexe des juvéniles n’est pas précis, nous 

avons fusionné les données des deux sexes dans notre analyse. Par souci de comparaison entre les 

individus, nous avons privilégié la mesure des humérus (N=10) en prenant le droit lorsque possible 

(os le plus fréquent dans notre échantillon, mais pas nécessairement le plus fiable). Lorsque les 

humérus n’étaient pas disponibles, nous avons utilisé les membres inférieurs soit le fémur (N=6) 

et le tibia (N=2). Par contre, il ne faut pas oublier que l’âge estimé avec les mesures des membres 
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supérieurs peut différer légèrement de celui estimé avec les membres inférieurs (Maresh 1970). 

Pour un individu, nous avons utilisé la croissance de la clavicule (Scheuer et Black 1996). Le 

nombre des os mesurés pour les individus analysés est résumé dans le tableau 6 et les mesures

sont détaillées dans l’annexe # 7.

Tableau 6. Os mesurés (marqué d’un X) pour chaque individu juvénile pour lesquels la méthode d’estimation de l’âge 

d’après des mesures sur les os longs était applicable (Maresh 1970 ; Scheuer et Black 1996).  

Individus Humérus Fémur Tibia Clavicule 

1C2 X 

2A2 X 

2B12 X 

2E2 X 

2E3 X 

2E4 X X 

2E7 X X 

7A2-S1 X 

7A2-S22 X 

7A2-S24 X 

7A2-S32 X X 

7A9-S39 X 

7A9-S53 X 

12C-S2 X X 

12AA-S6 X 

Total 10 6 2 1 

Ensuite, nous avons utilisé la méthode de Molleson et Cox (1993) qui consiste à mesurer 

la longueur et la largeur de l’ilium pour des enfants de trois ans et moins et de comparer les mesures 

à des données issues de populations anglaises des XVIIIe et XIXe siècles. Cette méthode a été 

utilisée sur 14 individus et nous a permis de confirmer les âges estimés avec la calcification 

dentaire pour les plus jeunes individus de notre échantillon (N = 9).  

Finalement, nous avons précisé nos données pour deux individus en observant le degré de 

fusion des épiphyses (Scheuer, Black, et Schaefer 2009). Nous avons ainsi pu établir une limite 

supérieure de 16 ans pour l’individu 12C-S2 n’ayant pas de fusion au niveau des épiphyses 

humérales et un âge entre 14 et 20 ans pour l’individu 12CC-S3 ayant une fusion partielle de 

l’épiphyse proximale du fémur.  



67 

Nous avons donc combiné toutes ces méthodes pour faire une moyenne de l’âge pour tous 

les juvéniles de notre échantillon (tableau 7). Comme l’âge de deux individus (7A9-S55 et 12W-

S13) restait indéterminé après nos analyses, nous avons donc utilisé les résultats de l’âge des 

inventaires (Arkéos 2008 ; Ethnoscop 2013) archéologiques pour compléter nos données.    

Tableau 7. Nombre d’individus juvéniles et les méthodes d’estimation de l’âge utilisées pour chaque cimetière. 

Cimetières Ubelaker 

(1979) 

AlQahtani 

(2010) 

Maresh (1970) 

ou Scheuer et 

Black (1996) 

Molleson 

et Cox 

(1993) 

Schaefer, 

Black et 

Scheuer 

(2009) 

Inventaires 

(Arkéos 2008 

; Ethnoscop 

2013) 

Cimetière 

de Notre-

Dame 

1 1 2 2 2 1 

Cimetière 

de Pointe-

aux-

Trembles 

7 7 6 5 0 1 

Cimetière 

de Sainte-

Marie de 

Beauce 

10 10 7 7 0 0 

Total 18 18 15 14 2 2 

 Estimation de l’âge des adultes

Nous avons considéré les adolescents et adolescentes comme étant des adultes puisque les 

méthodes qui pouvaient être appliquées sur leur squelette ou leurs dents sont plus ou moins les 

mêmes que pour les adultes (White et Folkens 2005). Nous avons donc inclus les individus de plus 

de 15 ans parmi les adultes en établissant une limite d’âge inférieure (> 17 ans) en analysant le 

stade de calcification de la M3 avec la méthode d’AlQahtani (2010). L’estimation de l’âge 

détaillée se trouve dans l’annexe # 4.

Nous avons commencé par analyser les traits en relation avec l’âge sur les os coxaux des 

individus adultes (Schmitt 2005 ; Brooks et Suchey 1990). Ce sont les méthodes les plus fiables 

pour les adultes. La méthode de Schmitt (2005) consiste à observer quatre traits visuels de 

vieillissement de la surface auriculaire et à leur attribuer un score à partir d’une population de 

référence mondiale datant du XVIIIe au XXe siècle (Schmitt 2005).  
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La méthode de Brooks et Suchey (1990) qui établit un âge en observant la morphologie de 

la symphyse pubienne et en lui donnant un score a aussi été utilisée. Cette méthode se base sur une 

population de référence composée d’individus américains du XXe siècle. La faible conservation 

de la symphyse pubienne en contexte archéologique nous a permis d’utiliser la méthode sur 

seulement cinq individus. 

Après avoir établi une limite d’âge inférieure (ex. > 17 ans) en analysant le stade de 

calcification de la troisième molaire avec la méthode d’AlQahtani (2010) pour quelques individus 

dont la M3 était encore en formation (N = 4), nous avons utilisé la méthode de l’usure dentaire de 

Lovejoy (1985). La méthode consiste à donner un stade d’usure en observant l’apparition de 

dentine suivant la dégradation de l’émail sur la dentition. Cette méthode est moins précise 

puisqu’elle est influencée par des facteurs externes comme l’alimentation. De plus, elle est 

spécifique aux populations et à leur mode de vie. L’étude de Lovejoy (1985) a utilisé une 

population de référence autochtone préhistorique et non européenne comme la population 

supposée de notre échantillon. Nous l’avons quand même utilisée pour nous donner une idée de 

l’âge des individus, mais avec prudence.  

Finalement, la méthode de fusion des épiphyses des vertèbres (Albert et Maples 1995) nous 

a permis de déterminer que deux individus, pour lesquels aucun autre os n’était accessible, avaient 

plus de 30 ans puisque la fusion des vertèbres était complète. Cette méthode se base sur des 

données américaines du XXe siècle. 

Nous avons donc combiné toutes ces méthodes pour faire une moyenne de l’âge pour tous 

les adultes de notre échantillon (tableau 8). L’âge de deux individus (2G6 et 11D-S1) restait

indéterminé après nos analyses, nous avons donc utilisé les résultats de l’âge des inventaires 

(Vigeant 2012 ; Ethnoscop 2006 ; Arkéos 2008) archéologiques pour compléter nos données. Ils 

ont utilisé des méthodes alternatives ou, lorsque les méthodes ci-haut étaient applicables lors de 

l’inventaire, elles pouvaient ne plus l’être dans le cadre de cette étude à cause de l’échantillonnage 

ou de l’accès aux collections. 
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Tableau 8. Nombre d’individus adultes par méthodes d’estimation de l’âge utilisées pour chaque cimetière. 

Cimetières Schmitt 

(2005) 

Brooks et 

Suchey 

(1990) 

AlQahtani 

(2010) 

Lovejoy 

(1985) 

Albert et 

Maples 

(1995) 

Inventaires 

(Vigeant 2012 ; 

Ethnoscop 2006 ; 

Arkéos 2008) 

Cimetière 

de Notre-

Dame 

2 0 0 5 1 1 

Cimetière 

de Pointe-

aux-

Trembles 

6 4 2 3 1 0 

Cimetière 

de Sainte-

Marie de 

Beauce 

9 1 2 7 0 1 

Total 17 5 4 15 2 2 

3.2.1.2 Estimation du sexe 

Pour ce qui est de l’estimation du sexe, nous nous sommes concentrés sur les individus 

adultes puisque le sous-développement des caractéristiques sexuelles chez les juvéniles ne permet 

pas une estimation précise du sexe (White, Black, et Folkens 2012 ; White et Folkens 2005). Une 

liste du nombre d’individus par méthode utilisée se trouve au tableau 9.

 Estimation du sexe des adultes

Toutes collections confondues, la plupart des individus adultes (21/24) ont soit un os coxal 

ou un crâne, soit les deux ou encore des fragments de ces os disponibles pour l’analyse du sexe. 

Nous avons donc pu appliquer des méthodes visuelles et métriques sur la majorité des squelettes 

adultes de l’échantillon. Nous avons donc confronté plusieurs méthodes d’estimation du sexe pour 

chaque individu et sommes arrivés à une conclusion en prenant en compte le nombre de méthodes 

qui tendent vers un même sexe et la fiabilité de chaque méthode. Nous avons conclu que l’individu 

était soit de sexe masculin (M), de sexe féminin (F) ou qu’il avait une tendance vers un des deux 

sexes (TM ou TF). Si aucune tendance n’était visible, le sexe restait indéterminé (ind.). 

Les résultats détaillés se trouvent dans l’annexe # 5.
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La méthode la plus fiable (98-99 %) est la diagnose sexuelle probabiliste ou DSP (Murail 

et al. 2005) basée sur une collection de référence mondiale du XVIIIe au XXe siècle qui consiste à 

prendre quatre ou cinq mesures sur l’os coxal. On obtient ainsi une probabilité que l’individu soit 

un homme ou une femme. Une probabilité supérieure à 95 % nous donne une estimation du sexe 

qui est considérée comme déterminante. Nous avons conservé les probabilités supérieures à 90 % 

pour la comparaison avec d’autres méthodes. La méthode avait moins de poids par rapport aux 

autres si la probabilité n’était pas assez élevée. Le désavantage de cette méthode reste la 

conservation des os en contexte archéologique qui ne permettait pas de prendre les mesures sur 

tous les individus.  

Nous avons ensuite appliqué des méthodes visuelles sur les os coxaux (Phenice 1969 ; 

Buikstra et Ubelaker 1994 ; Bruzek 2002). Nous avons donc donné un score de 1 à 5 (1 étant 

féminin et 5 étant masculin) à l’ouverture de la grande échancrure ischiatique, puis nous avons 

analysé huit autres traits selon s’ils étaient féminins ou masculins. Le sexe dominant pour le plus 

grand nombre de traits devenait notre résultat. Nous avons ajouté à l’analyse visuelle du bassin 

l’analyse visuelle du sacrum lorsqu’il était disponible (N = 7). Cette méthode (Byers 2009) analyse 

le rapport entre la longueur et la largeur du sacrum, sa courbure et la largeur de ses ailes. La fiabilité 

des méthodes sur le bassin réside dans le rôle de la morphologie des os du bassin dans la 

parturition. La méthode de Bruzek (2002) a une fiabilité entre 93-98 % et se base sur des individus 

français et portugais des XIXe et XXe siècles. La méthode de Buikstra et Ubelaker (1994) se base 

sur des individus américains et anglais des XVIIIe et XIXe siècles. Une comparaison détaillée des 

méthodes d’estimation du sexe selon plusieurs méthodes morphologiques et morphométriques 

sur les os de la ceinture pelvienne se trouve à l’annexe # 8.

Finalement, nous avons appliqué la méthode visuelle du crâne (Buikstra et Ubelaker 1994) 

qui consiste à donner des scores de 1 à 5 (1 étant féminin et 5 étant masculin) à quatre traits 

morphologiques sur le crâne et un trait sur la mandibule. L’estimation du sexe avec les os du crâne 

est moins fiable (82-90 %) que les méthodes qui utilisent le bassin, car les traits sur le crâne sont 

plus sujets aux facteurs externes et à la variation interpopulationnelle (White, Black, et 

Folkens 2012 ; White et Folkens 2005).  
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Nous avons donc combiné toutes ces méthodes pour obtenir un sexe global ou dominant 

pour tous les adultes de notre échantillon (tableau 9). Comme le sexe de deux individus (11D-S1

et 12CC-S3) restait indéterminé après nos analyses, nous avons utilisé les données du sexe des 

inventaires (Vigeant 2012 ; Gutierrez 2018 ; Arkéos 2008) archéologiques estimées selon des 

méthodes variées pour compléter nos données. 

Tableau 9. Description du nombre d’individus adultes par méthode d’estimation du sexe pour chaque cimetière. 

Cimetières Murail et 

al. (2005) 

Phenice 

(1969) 

Coxal 

(Buikstra 

et 

Ubelaker 

1994) 

Bruzek 

(2002) 

Byers 

(2009) 

Crâne 

(Buikstra 

et 

Ubelaker 

1994) 

Inventaires 

(Vigeant 

2012 ; 

Arkéos 

2008) 

Cimetière 

de Notre-

Dame 

1 0 2 2 1 6 2 

Cimetière 

de Pointe-

aux-

Trembles 

6 4 6 6 2 7 0 

Cimetière 

de Sainte-

Marie de 

Beauce 

8 1 10 10 4 10 0 

Total 15 5 18 18 7 23 2 

 Estimation du sexe des juvéniles

Bien que les méthodes d’estimation du sexe soient peu fiables chez les juvéniles à cause 

du développement des traits sexuellement dimorphiques à la puberté, il existe quelques méthodes 

qui tentent d’établir des traits sexuellement dimorphiques visibles sur le squelette même avant la 

puberté (Cardoso et Saunders 2008 ; Schutkowski 1993). Certaines méthodes utilisent plutôt des 

traits métriques sur l’ilium (Vlak, Roksandic, et Schillaci 2008) ou encore sur les dents (Cardoso 

2008). Nous n’avons pas utilisé les méthodes métriques parce que les mesures sur l’ilium sont 

corrélées à l’âge et à la croissance plutôt qu’au sexe (Vlak, Roksandic, et Schillaci 2008) et parce 

que les mesures sur les dents proviennent de données adultes qui sont appliquées aux juvéniles 

(Cardoso 2008). De plus, la dent la plus dimorphique est la canine et nous n’avions pas beaucoup 

de canines permanentes disponibles pour les juvéniles de notre échantillon.  
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Nous avons donc utilisé la méthode de Schutkowski (1993) qui reprend quatre traits visuels 

de l’ilium analysés par Phenice (1969) sur les os coxaux des adultes. Nous avons effectué 

l’estimation du sexe en utilisant cette méthode sur 15 individus afin de pouvoir comparer les 

résultats avec ceux de la protéomique. Nous remarquons que sur les 15 iliums analysés dans 

notre échantillon, 11 ont été classés comme des filles, trois comme des garçons et un comme 

indéterminé (voir tableau 10).

Tableau 10. Nombre de filles et de garçons estimés d’après la méthode d’estimation du sexe des juvéniles de 

Schutkowski (1993) pour chaque cimetière. 

Cimetières Nombre de 

filles 

Nombre de 

garçons 

Nombre 

d’indéterminés 

Total 

Cimetière de Notre-Dame 1 1 0 2 

Cimetière de Pointe-aux-

Trembles 
5 0 0 5 

Cimetière de Sainte-

Marie de Beauce 
5 2 1 8 

Total 11 3 1 15 

3.2.1.3 Résultats d’estimation du sexe par les méthodes ostéologiques et remarques 

Enfin, notre échantillon nous permet de faire plusieurs observations représentées à la 

figure 16. L’estimation de l’âge nous a permis de diviser notre échantillon en plusieurs groupes.

D’abord un groupe de juvéniles comprenant 23 individus et un groupe d’adultes comprenant 24 

individus. Pour les juvéniles, nous avons d’abord les très jeunes enfants âgés de la naissance à 2,5 

ans (N = 11), les jeunes enfants de 2,5-5,5 ans (N =7) et le groupe des enfants plus âgés ayant entre 

5,5 et 12 ans (N = 5). Pour les adultes, nous avons les adolescents de 15-20 ans (N = 5), les 

jeunes adultes âgés de 20 à 40 ans (N = 13) et les adultes âgés ayant plus de 40 ans (N = 6) (voir 

annexe # 9).
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Figure 16. Graphique du nombre d’individus par groupe d’âge pour les trois cimetières à l’étude. 

Le tableau 11 résume le sexe estimé d’après les méthodes ostéologiques pour tous les

individus des trois cimetières à l’étude. 

Tableau 11. Sexe estimé avec les méthodes ostéologiques traditionnelles pour le cimetière de Notre-Dame de 

Montréal (N = 10), pour le cimetière de Pointe-aux-Trembles (N = 15) et le cimetière de Sainte-Marie de Beauce (N 

= 22). 

Individus Âge moyen estimé Sexe estimé, 

ostéologie 

Notre-Dame 

4G-S1 16-49 ans F 

11D-S1 > 40 ans M 

12C-S2 9-15 ans TM 

12AA-S6 2,5 ans F 

12CC-S3 14-20 ans F 

12D-S1 20-24 ans TM 

12EE-S5 16-39 ans TF 

12W-S13 4,5 ans ind. 

4M -1 30-35 ans M 

12Z-S1 16-24 ans M 

Pointe-aux-

Trembles 

7A11-S61 16-49 ans F 

7A2-S1 1,5-2 ans F 
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Individus Âge moyen estimé Sexe estimé, 

ostéologie 

7A2-S5 >40 ans TM 

7A2-S7 20-49 ans TM 

7A2-S22 1,5 an F 

7A2-S24 1,5 an F 

7A2-S32 1,5-2 ans F 

7A9-S13 16-29 ans F 

7A9-S16 >30 ans TM 

7A9-S18 1,5 an ind. 

7A9-S27 >40 ans F 

7A9-S38 16-29 ans F 

7A9-S39 4-6 ans F 

7A9-S53 1,5-2,5 ans ind. 

7A9-S55 1-3 ans ind. 

Sainte-Marie 

1C2 7-8 ans F 

1G2 1,5 an ind. 

1G5 16-20 ans F 

2A1 5,5 ans F 

2A13 10-11 ans ind. 

2A15 9 ans F 

2A2 6 ans TM 

2B12 1,5-2 ans ind. 

2B14 16-39 ans F 

2B15 30-35 ans M 

2B5 30-59 ans M 

2B7 20-49 ans TM 

2E13 17 ans F 

2E2 6 mois TM 

2E3 2-3 ans F 

2E4 2-3 ans F 

2E7 2,5 ans F 

2E8 17 ans M 

2G12 30-59 ans F 

2G4 16-39 ans M 

2G5 5,5 ans F 

2G6 20-35 ans F 
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Pour ce qui est de l’estimation du sexe, indépendamment des groupes d’âge, 53 % de 

l’échantillon est composé d’individus de sexe féminin soit 12 femmes et 13 filles (N = 25), le 

tiers est composé d’individus masculins soit 12 hommes et trois garçons (N = 15) et le sexe du 

reste de l’échantillon n’a pas pu être identifié (N = 7). Si on ne prend en compte que les 

résultats des adultes, nous avons un total de 12 femmes et de 12 hommes. On constate que, pour 

les adultes, il y a autant d’hommes que de femmes pour le cimetière de Sainte-Marie et 

presque autant d’individus des deux sexes pour le cimetière de Pointe-aux-Trembles et de Notre-

Dame. Pour les juvéniles, on constate qu’il y a une majorité de filles pour les cimetières de 

Sainte-Marie et de Pointe-aux-Trembles et autant de filles, de garçons que d’individus de sexe 

indéterminé pour le cimetière de Notre-Dame. Les résultats détaillés du nombre d’individus de 

chaque sexe par groupe d’âge pour chacun des trois cimetières sont présentés sous la forme de 

trois graphiques : figures 17, 18 et 19. Les données brutes ayant servi à faire ces graphiques se

trouvent à l’annexe # 10.

Figure 17. Graphique du nombre d’individus de chaque sexe par groupe d’âge pour l’échantillon du cimetière de 

Notre-Dame. 
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Figure 18. Graphique du nombre d’individus de chaque sexe par groupe d’âge pour l’échantillon du cimetière de 

Pointe-aux-Trembles. 

Figure 19. Graphique du nombre d’individus de chaque sexe par groupe d’âge pour l’échantillon du cimetière de 

Sainte-Marie de Beauce. 
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Finalement, il est important de noter que notre échantillon pour chaque cimetière n’est pas 

représentatif du cimetière au complet puisque le nombre d’individus est plutôt petit (10 pour ND, 

15 pour PAT et 22 pour SM). Une interprétation paléodémographique complète et représentative 

n’est donc pas possible avec notre échantillon. C’est pourquoi notre projet de recherche visait 

plutôt à compléter les résultats de nature démographique grâce aux nouvelles estimations du sexe 

établies avec la protéomique. De la même manière, ces trois cimetières ne représentent pas la 

totalité des cimetières catholiques du Québec de la même période. Aussi, nous avons choisi notre 

échantillon selon l’accessibilité de certains matériaux ostéologiques. Ainsi, notre échantillon peut 

ne pas représenter la distribution du sexe et de l’âge de la population. Puis, nous constatons qu’il 

y aurait aussi un certain biais dans les comparaisons entre les résultats du milieu rural et du milieu 

urbain puisque l’échantillon du cimetière urbain de Notre-Dame est petit (N = 10) comparé à celui 

des cimetières ruraux (N = 37).  

3.2.2 Analyses protéomiques 

En amont, la préparation des échantillons de peptides s’est effectuée dans les laboratoires 

du Département de chimie, biochimie et physique de l’Université du Québec à Trois-Rivières 

(UQTR). Par la suite, les analyses biochimiques ont été réalisées au Centre d’analyse protéomique 

et chémogénomique avancée (CAPCA) de l’Institut de recherche en immunologie et en 

cancérologie de l’Université de Montréal (IRIC).  

3.2.2.1 Préparation des échantillons 

La préparation des échantillons s’est faite en plusieurs étapes en commençant par la 

numérisation de l’échantillon, puis en procédant au nettoyage des dents pour finalement 

transformer chimiquement les molaires en peptides analysables au spectromètre de masse d’après 

un protocole inspiré de celui mis au point par Stewart et collègues (2017).  

 Prise de photographies en vue d’une numérisation de l’échantillon

Puisque le processus d’extraction des protéines que nous utilisons est partiellement 

destructeur, nous avons numérisé chaque dent de l’échantillon avant de procéder à leur 
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transformation. Cela a pour but de conserver les dents pour de futures observations. Nous avons 

donc photographié toutes les faces de chaque dent ainsi que les racines le cas échéant afin de 

construire un modèle 3D à l’échelle de chaque dent (qui pourra être observé, mesuré et analysé par 

de futurs étudiants et étudiantes et chercheurs et chercheuses).  

Pour ce faire, nous avons utilisé le matériel de photographie mis à notre disposition par le 

laboratoire de photographie « AnthropoLab3D » du Département d’anthropologie de l’Université 

de Montréal (Jean-Baptiste Le Moine, 2020, communication personnelle). Nous avons placé la 

dent sur une plateforme rotative automatique VELLO MPH100 Freewave Orbit comme dans 

le montage de la figure 20. Les paramètres utilisés sur l’appareil photographique sont présentés

au tableau de l’annexe # 11. La plateforme rotative tournait sur son axe par incréments de 15

degrés pour permettre de photographier l’ensemble de la dent en une série de 24 photographies 

pour trois positions différentes. La dent était placée verticalement dans trois angles différents 

pour créer le nuage de points qui servira à composer le modèle 3D. Les descriptions des 

positions de la dent pour les séries de photographies sont disponibles dans le tableau de l’annexe

# 11 accompagnées de photographies de la position initiale de chaque série.  

Figure 20. Laboratoire photographique pour la numérisation de l’échantillon dentaire à l’Anthropolab3D (photo : 

Jade Parent 2020). 
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3.2.2.2 Description du protocole d’extraction des protéines 

La méthode pour extraire les peptides dérivés de l’amélogénine était minimalement 

destructrice et a consisté en une abrasion à l’acide de l’émail d’une molaire pour chacun des 

individus des cimetières de Notre-Dame, Pointe-aux-Trembles et Sainte-Marie (Stewart et 

al. 2016 ; 2017). Le protocole par étapes se trouve à l’annexe # 12. La figure 21 présente les

étapes principales de la transformation de l’émail dentaire en peptides analysables soit la 

déminéralisation de l’émail, la filtration des peptides et l’élution de l’échantillon.
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Figure 21. Schéma présentant les étapes principales de la transformation de l’émail dentaire en peptides analysables 

(élaboré par Jade Parent 2023 à partir du protocole modifié de Stewart et al. 2016, 2017).

Avant de procéder à l’extraction, nous avons gratté la surface de chaque dent avec de l’eau, 

une brosse à dents et un pic dentaire, afin d’éliminer les contaminants (sédiments, tartre, etc.), 

possiblement présents à la surface de la dent. Le tartre étant lui-même composé de protéines, de 

bactéries et de restes alimentaires minéralisés, il est important de l’enlever pour ne pas confondre 

ses composantes moléculaires avec celles que nous voulions analyser. Ensuite, pour bien nettoyer 

la surface des dents, nous avons traité l’émail en mettant la dent dans une solution de peroxyde 

d’hydrogène (H2O2).  

Pour la déminéralisation des protéines, nous avons d’abord procédé à l’abrasion de l’émail 

en mettant la face de la couronne dentaire la plus intacte directement en contact pendant une heure 

avec un ménisque convexe de 60 μL de HCl à 5 % (vol/vol) contenant un cocktail d’inhibiteurs 

de protéase pour empêcher la destruction des protéines selon le montage suivant (figure 22).

Après avoir retiré la dent, nous avons conservé la solution d’acide dans un Eppendorf pour 

l’extraction des peptides. La surface de la couronne mise en contact avec l’acide dépendait de la 

dent en 

Analyse au spectromètre de masse

Élution des peptides
5. Faire passer 4 μL d'acétonitrile à 60% et

d'acide formique à 0,1% dans le ZipTip
6. Conserver la solution liquide dans un

Eppendorf

Séparation des composantes de l'émail et extraction des protéines

3. Conditionner le ZipTip à résine C18
4. Filter la solution avec le ZipTip et jeter le

liquide

Déminéralisation / Abrasion de l'émail
1. Mettre la couronne dentaire dans 60 μL de HCl

à 5% (vol/vol) + inhibiteurs de protéase
2. Conserver la solution d'acide dans un

Eppendorf
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question. Pour les germes dentaires, nous mettions la face occlusale de manière à envelopper le 

germe dentaire avec l’acide et d’avoir le maximum de surface possible en contact avec la solution. 

Sinon, nous privilégions la face buccale ou linguale puisqu’elle est moins affectée par les caries et 

le tartre (White et Folkens 2005). Il est important que la face choisie ne comporte ni pathologie ni 

effet taphonomique (fissures, cassures, etc.), afin d’éviter la contamination au niveau moléculaire 

(White et Folkens 2005 ; Mitsiadis et al. 2014). Il faut aussi éviter que la racine et la dentine soient 

en contact avec l’acide puisque les protéines de collagène présentes en plus grande quantité dans 

les racines et la dentine que dans l’émail pourraient potentiellement masquer le signal de protéines 

plus petites (Nielsen-Marsh et al. 2009). C’est pourquoi la face occlusale a finalement été choisie 

pour la plupart des dents. 

Figure 22. Montage de l’étape 5 de l’abrasion de l’émail (modifié à partir de l’image du montage de Stewart et al. 

2016). En bleu, la solution d’émail déminéralisé contenant les peptides. (Photo : Jade Parent 2021). 

Pour procéder à la séparation des composantes de l’émail et à l’extraction des peptides, 

nous avons utilisé un ZipTip à résine C18 (figure 23), c’est-à-dire un embout pour micropipette

contenant une colonne de séparation (un filtre). Après avoir conditionné le ZipTip, nous avons 

passé dix fois l’entièreté de la solution d’acide mise de côté précédemment dans la colonne et 

avons rejeté la solution. Les peptides que nous désirions avoir sont restés emprisonnés dans la 

colonne.  
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Figure 23. ZipTip à résine C18 ayant servi à la filtration des peptides d’un échantillon liquide (photo : Jade 

Parent 2021). 

Finalement, pour faire l’élution des peptides ou les libérer de la colonne du ZipTip, nous 

avons fait passer 4 μL d’un éluant (elution buffer) composé d’acétonitrile à 60 % et d’acide 

formique à 0,1 % dans le ZipTip dix fois. Après le dixième passage, nous avons conservé 

l’échantillon dans un nouvel Eppendorf. C’est cet Eppendorf contenant 4 μL de solution de 

peptides élués qui est allé à l’analyse (figure 24).

Figure 24. Eppendorfs contenant les peptides élués en solution liquide pour l’analyse au spectromètre de masse 

(photo : Jade Parent 2021). 

3.2.2.3 Mise au point méthodologique préliminaire pour le protocole d’extraction 

Nous avons d’abord testé le protocole précédent en contrôlant différentes variables soit le 

temps d’exposition à l’acide, la filtration de l’échantillon avec un ZipTip à résine C18 et le choix 

de la surface d’émail exposé à l’acide (tableau 12). Nous avons commencé par mettre la dent en

contact avec l’acide chlorhydrique pendant cinq minutes avec trois dents dont une en croissance 



83 

(Protocole A : échantillons #1, 2 et 3) pour savoir si on pouvait bel et bien détecter des protéines 

de façon générale au spectromètre de masse. Puis, nous avons testé le protocole sans l’utilisation 

du ZipTip avec une dent pour voir s’il y avait une différence en matière de détection des protéines 

(Protocole B : échantillon #7). Nous avons également fait l’abrasion avec une dent, suivi de 

l’utilisation du ZipTip (Protocole C : échantillon #5) et avec une dent sans l’utilisation du ZipTip 

(Protocole D : échantillon #6), mais en mettant la dent en contact avec l’acide chlorhydrique 

pendant une heure au lieu de cinq minutes. Finalement, nous avons utilisé un fragment d’émail 

brisé (environ 3 g) en contact avec la solution d’acide pendant une heure, avec et sans le passage 

dans la colonne de séparation du ZipTip pour tester la méthode (Protocole C : échantillon #4 et 

Protocole D : échantillon #8 respectivement). Ces informations sont résumées dans le tableau 12.

Les dents utilisées pour la mise au point du protocole sont incluses dans le décompte des 52 

molaires soumises à l’analyse. 

Tableau 12. Description de l’échantillon testé lors de la mise au point méthodologique du protocole 

ID 

protocole 

Temps de 

l’abrasion 

Utilisation 

du 

ZipTip C18 

# 

d’échantillon 

Individus Dents 

A 5 min Oui 

1 2B7 M1D 

2 2A1 M2G 

3 11D-S1 M1G 

B 5 min Non 7 2E8 M3D 

C 1 h Oui 
4 2B7 

Fragment 

indéterminé 

5 4M1 M2G 

D 1 h Non 

6 12CC-S3 M2D 

8 2B7 
Fragment 

indéterminé 

Pour chaque protocole du tableau 12, nous avons ensuite tenté de détecter s’il y avait

présence de l’amélogénine. Pour les échantillons ayant été traités selon les protocoles A et B 

(échantillons #1, 2, 3 et 7), soit avec une abrasion de 5 minutes, nous avons demandé au 

spectromètre de masse quelles protéines ont été détectées afin de voir si l’amélogénine, que nous 

cherchions, était présente dans ces échantillons. Nous avons récupéré : du collagène, de 

l’ostéopontine, de l’albumine et de la kératine dans un échantillon (échantillon #1); seulement du 

collagène dans un autre (échantillon #3) ; et une protéine inconnue ayant un signal de 70 kDa dans 

le dernier échantillon qui correspond à la dent en croissance (échantillon #2). Aucun signal sous 
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33 kDa n’a été détecté. L’amélogénine, que nous cherchions, a un signal de 20 kDa (Wasinger et 

al. 2019). Puis, également avec une abrasion de 5 minutes, mais sans l’utilisation du ZipTip, nous 

avons recueilli du collagène, de la kératine, de la hornérine et finalement de l’améloblastine 

(échantillon #7). Cette dernière protéine joue un rôle conjoint à l’amélogénine dans la croissance 

de l’émail dentaire. Encore une fois, aucune protéine en dessous de 33 kDa n’a été détectée 

ni aucune trace de l’amélogénine. Le tableau 13 résume ces informations.

Tableau 13. Détection de protéines de l’émail dentaire avec une abrasion à l’acide de l’émail pendant cinq minutes. 

ID 

protocole 

Temps de 

l’abrasion 

Utilisation 

du ZipTip 

C18 

# 

d’échantillon 

Individus Protéines identifiées Présence 

d’amélogénine 

A 5 min Oui 

1 2B7 

 Collagène (I

et II)

 Ostéopontine

 Albumine

 Kératine

Non 

2 2A1 
 Protéine

inconnue

(70 kDa)

Non 

3 11D-S1 
 Collagène (I

et II)
Non 

B 5 min Non 7 2E8 

 Collagène (I

et II)

 Kératine

 Hornérine

 Améloblastine

Non 

En ce qui concerne les échantillons mis en contact avec la solution de HCl pendant 1 h 

(Protocoles C et D : échantillons #4, 5, 6 et 8), nous avons opté pour une analyse ciblant 

directement les quatre peptides de l’amélogénine suivants : SIRPPYPSY (540,2796 m/z), 

SM(ox)IRPPY (440,2233 m/z), SYEVLTPLK (525,2975 m/z) et YEVLTPLKWY (656,3528 m/

z), ainsi que le peptide de l’énaméline suivant : PYFGYFGYH (575,7533 m/z) (tableau 14).

Les échantillons de fragments d’émail avec (Protocole C : échantillon #4) et sans l’utilisation du 

ZipTip (Protocole D : échantillon #8) ont révélé la présence de tous les peptides ciblés, 

sauf pour YEVLTPLKWY (656,3528 m/z). Il en va de même pour la couronne complète mise 

en contact 
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avec l’acide suivi des étapes avec le ZipTip (Protocole C : échantillon #5). Aucun peptide 

spécifique à l’amélogénine n’a été détecté avec la couronne complète sans l’utilisation du ZipTip 

(Protocole D : échantillon #6), mais le peptide PYFGYFGYH (575,7533 m/z) spécifique à 

l’énaméline était présent. Avec le protocole D, bien que des peptides de l’amélogénine furent 

détectés dans l’échantillon #8, aucun ne fut détecté dans l’échantillon #6 ce qui suggère que le 

protocole D n’est pas adéquat pour détecter de façon fiable cette protéine. Ainsi, une exposition 

plus longue à l’acide chlorhydrique avec l’utilisation du ZipTip C18 semble donc appropriée pour 

révéler la présence de peptides spécifiques à l’amélogénine. Puisque le temps et le budget étaient 

limités, si les peptides nécessaires à l’estimation du sexe étaient détectés lors du test, les résultats 

du test étaient conservés pour l’analyse au lieu de reproduire le protocole une deuxième fois sur 

un même individu. C’était le cas pour les tests sur 4M1 et 2B7. 

Tableau 14. Détection de chaînes de peptides ciblées de l’amélogénine et de l’énaméline dans l’émail dentaire avec 

une abrasion à l’acide de l’émail pendant une heure. 

ID 

protocole 

Temps de 

l’abrasion 

Utilisation 

du ZipTip 

C18 

# 

d’échantillon 

Individus Chaînes de peptides identifiées 

C 1 h Oui 

4 2B7 

 PYFGYFGYH (575,7533

m/z)

 SIRPPYPSY (540,2796

m/z)

 SM(ox)IRPPY (440,2233

m/z)

 SYEVLTPLK (525,2975

m/z)

5 4M1 

 PYFGYFGYH (575,7533

m/z)

 SIRPPYPSY (540,2796

m/z)

 SM(ox)IRPPY (440,2233

m/z)

 SYEVLTPLK (525,2975

m/z)
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ID 

protocole 

Temps de 

l’abrasion 

Utilisation 

du ZipTip 

C18 

# 

d’échantillon 

Individus Chaînes de peptides identifiées 

D 1 h Non 

6 12CC-S3 
 PYFGYFGYH (575,7533

m/z)

8 2B7 

 PYFGYFGYH (575,7533

m/z)

 SIRPPYPSY (540,2796

m/z)

 SM(ox)IRPPY (440,2233

m/z)

 SYEVLTPLK (525,2975

m/z)

Pour ce qui est du reste de l’échantillon, nous avons utilisé le protocole qui comprend une 

abrasion à l’acide d’une couronne complète pendant 1 heure suivi d’une filtration avec le ZipTip.  

3.3 Traitement des données 

Tel que nous venons de le voir, la méthode pour extraire des peptides dérivés de 

l’amélogénine est minimalement destructrice et consiste en une abrasion à l’acide de l’émail d’une 

molaire pour chacun des individus de notre échantillon. Les échantillons extraits par 

chromatographie liquide ont ensuite été analysés au spectromètre de masse (LC-MS/MS) (Stewart 

et al. 2016, 2017 ; Porto et al. 2011a, 2011b). En résumé, les résultats nous indiquaient les 

différentes chaînes de peptides de l’amélogénine détectées d’AMELX et d’AMELY chacune 

associées au chromosome X ou Y (Stewart et al. 2016, 2017 ; Porto et al. 2011a, 2011b). En ciblant 

un certain nombre de chaînes de peptides d’AMELX et d’AMELY, nous pouvions estimer le sexe 

selon la présence ou l’absence de certaines chaînes. La présence d’une chaîne d’AMELY indique 

que l’individu était de sexe masculin, alors que l’absence de chaînes d’AMELY (présence 

d’AMELX seul) indique, quant à elle, que nous avions probablement un individu féminin (Stewart 

et al. 2016, 2017 ; Porto et al. 2011a, 2011b).  
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3.3.1 L’analyse des résultats de l’estimation du sexe selon la méthode de protéomique 

3.3.1.1 Méthodologie au spectromètre de masse : de la transformation de l’échantillon aux 

analyses graphiques 

Figure 25. Spectromètre de masse Q-Exactive HF de Thermo Fisher (image : 

https://www.medicalexpo.fr/prod/thermo-scientific/product-78678-671309.html) 

Après avoir transformé l’émail minéralisé en échantillon liquide contenant les peptides 

analysables, nous avons envoyé les échantillons à l’IRIC pour l’analyse au spectromètre de 

masse. Les échantillons ont été analysés avec un spectromètre de masse Q-Exactive HF de 

Thermo Fisher (figure 25) selon le processus décrit au deuxième chapitre (Chapitre 2 —

L’application de la protéomique pour l’estimation du sexe : 39). Les résultats des analyses

au spectromètre de masse nous étaient fournis déjà traités à l’aide du logiciel Scaffold en utilisant 

la base de données du protéome humain téléchargée du site Uniprot comme modèle théorique 

pour détecter les peptides présents dans nos échantillons. C’est-à-dire que, pour chaque 

échantillon, l’IRIC nous a fourni une liste de tous les peptides qui ont été détectés parmi ceux 

ciblés. En comparant les chaînes de peptides pour les isoformes de l’amélogénine (AMELX et 

AMELY) à celles identifiées dans notre échantillon, nous pouvions ainsi détecter les chaînes 

spécifiques à l’AMELY spécifiques au sexe masculin.  

3.3.1.2 Détail des chaînes de peptides ciblées 

Avec le MS, nous avons ciblé une liste de 40 chaînes de peptides sexuellement spécifiques 

qui composent l’amélogénine. Ces séquences ont été reproduites dans le tableau 15. Chaque

lettre de la chaîne représente un acide aminé et la mention « ox » représente l’oxydation d’un 

acide aminé, 

https://www.medicalexpo.fr/prod/thermo-scientific/product-78678-671309.html
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par exemple, pour la méthionine, ce sera la lettre M. Au spectromètre de masse, il est possible de 

cibler un peptide en cherchant la séquence précise d’acides aminés ou avec sa masse.  

Tableau 15. Liste des 40 chaînes de peptides des isoformes de l’amélogénine ciblées par le spectromètre de masse. 

Peptides Masse (m/z) AMELX ou AMELY 

SIRPPYPSY 540,2796 X 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 

SYEVLTPLK 525,2975 X, Y 

YEVLTPLKWY 656,3528 X, Y 

TALVLTPLK 478,313 X 

WYQSIRPPY 605,31 X 

WYESIRPPY 605,8 X 

WYQSIRPPYP 653,8326 X 

WYESIRPPYP 654,3259 X 

WYQSIRPPYPS 697,35 X 

WYESIRPPYPS 697,84 X 

WYQSIRPPYPSY 778,88 X 

WYESIRPPYPSY 779,37 X 

WYQSIRPPYPSYG 807,39 X 

WYESIRPPYPSYG 807,88 X 

WYQSMIRPPY 670,83 Y 

WYESMIRPPY 671,32 Y 

WYQSM(ox)IRPPY 678,82 Y 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 

WYQSMIRPPYS 714,34 Y 

WYESMIRPPYS 714,83 Y 

WYQSM(ox)IRPPYS 722,34 Y 

WYESM(ox)IRPPYS 722,83 Y 

WYQSMIRPPYSS 757,86 Y 

WYESMIRPPYSS 758,35 Y 

WYQSM(ox)IRPPYSS 765,86 Y 

WYESM(ox)IRPPYS 766,35 Y 

IALVLTPLK 484,3325 Y 

SIRPPYPSYGYEPMG 857,401 X 

SYEVLTPLKWYQSIRPPYP 780,0748 X 

VLTPLKWYQSIRPPYP 653,6961 X 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 
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Peptides Masse (m/z) AMELX ou AMELY 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 

SMIRPPY 432,2258 Y 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 

M(ox)PLPPHPGH 333,5007 X, Y 

MPLPPH 346,1833 X, Y 

GWLHHQIIP 367,866 X, Y 

WLHHQIIPVLS 448,5875 X, Y 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF 845,9063 X, Y 

Les résultats que nous avons reçus de l’IRIC nous apparaissent sous forme de graphiques. 

Pour chaque échantillon, nous avions trois graphiques pour chaque peptide ciblé (figure 26). Le

premier graphique est un pic représentant l’intensité de détection du peptide dans un échantillon 

comme sur les graphiques sur la première ligne de la figure 26. La présence d’un pic indique la

présence du peptide dans l’échantillon. L’absence d’un pic d’intensité indique l’absence du 

peptide. Le deuxième graphique affiche des bandes de couleurs reliées au graphique de l’intensité. 

Ce graphique apparait à gauche sur la deuxième ligne de la figure. Chaque couleur représente un 

clivage (ion b ou ion y) produit par l’action du gaz sur les peptides. L’intensité de chaque ion pour 

le peptide ciblé est, quant à elle, représentée par la largeur de la bande de couleur. Si on fait la 

somme de chacune des bandes de couleurs pour un échantillon donné, on obtient une intensité 

globale représentée par le pic sur le graphique de la première ligne. Le troisième graphique (à 

droite sur la deuxième ligne de la figure 26) illustre l’emplacement des clivages sur le spectre de 

l’intensité, nous ne nous en servirons pas pour l’analyse. 
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Figure 26. Représentation graphique des résultats (IRIC 2021). Exemples des échantillons n° 9 à 14. 

Comme les pics d’intensités ne sont pas tous aussi évidents (pic plus ou moins prononcé), nous 

avons nous-mêmes établi un seuil (Éric Bonneil, 2022, communication personnelle) pour lequel 

nous avons évalué la présence ou l’absence d’une chaîne ciblée. La présence d’un peptide était 

attestée si au moins trois ions (ion b ou ion y sans distinction), ou trois bandes de couleur, étaient 

présents avec une intensité que nous jugions claire, c’est-à-dire que la largeur de la bande de 

couleur devait être visible et qu’il était possible de bien différencier les différentes bandes. 

Principalement, il fallait être capable de distinguer un pic sur les graphiques. Par exemple, dans 

la figure 26, le peptide SM(ox)IRPPY était présent dans les échantillons n° 9, 10 et 13 puisque

nous observons un pic dans les graphiques sur la première ligne. Nous voyons également 

les ions présents dans ces mêmes échantillons représentés par les bandes de couleurs sur le 

graphique de gauche sur la deuxième ligne. En résumé, un pic clair dans le graphique couplé à 

un nombre et à une intensité élevée d’ions présents indique de façon claire la présence du 

peptide en question, tandis que l’absence d’un pic et, par le fait même, l’absence d’une 

bande colorée indique clairement que le peptide n’était pas présent dans l’échantillon. 

9   10    11    12    13   14 
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Nous avons donc recueilli les résultats selon la présence (P) ou l’absence (A) pour chacun des 40 

peptides ciblés. Ensuite, nous avons classé les peptides selon s’ils étaient spécifiques au 

chromosome X (AMELX) ou Y (AMELY) et avons estimé le sexe selon la présence ou 

l’absence d’AMELX et d’AMELY pour chaque échantillon. La présence de n’importe lequel des 

18 peptides associés au chromosome Y (tableau 16) indique que l’individu était de sexe

masculin. Nous avons cependant pris soin d’aussi cibler des peptides associés au chromosome 

X, afin de nous assurer que nous avions bel et bien extrait l’amélogénine et que l’absence 

d’AMELY ne signifiait pas une absence totale des peptides dérivés de la protéine que nous 

voulions étudier (tableau 15).

Tableau 16. Liste des 18 peptides ciblés d’AMELY.

Peptides sur Y Masse (m/z) 

SM(ox)IRPPY 440,2233 

WYQSMIRPPY 670,83 

WYESMIRPPY 671,32 

WYQSM(ox)IRPPY 678,82 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 

WYQSMIRPPYS 714,34 

WYESMIRPPYS 714,83 

WYQSM(ox)IRPPYS 722,34 

WYESM(ox)IRPPYS 722,83 

WYQSMIRPPYSS 757,86 

WYESMIRPPYSS 758,35 

WYQSM(ox)IRPPYSS 765,86 

WYESM(ox)IRPPYS 766,35 

IALVLTPLK 484,3325 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 

M(ox)IRPPY 396,7072 

SMIRPPY 432,2258 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 

La présence d’un seul peptide d’Y (tableau 16) signifie automatiquement que l’individu

était un homme. Il faut cependant faire attention. En effet, les 18 chaînes d’AMELY ciblées ne 

sont pas toutes détectées par le spectromètre de masse pour tous les échantillons masculins. 

Parfois, plusieurs chaînes d’AMELY sont détectées dans un échantillon ; parfois, il n’y en a qu’une 

seule et ce ne sont pas toujours les mêmes. Donc, même si le MS détecte un peptide d’AMELY, il 
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ne les détecte pas tous. Cela signifie que lorsqu’aucun peptide d’AMELY n’est détecté, il peut tout 

de même être présent, mais avec un signal et une intensité trop faible pour être détecté au MS. 

C’est pourquoi il est préférable de dire qu’un individu était soit de sexe masculin (M) ou 

« probablement » de sexe féminin (F). Pour qu’un individu soit déclaré comme féminin, il fallait 

cependant avoir détecté un ou plusieurs peptides d’AMELX. L’absence de peptides d’AMELX 

rendait l’échantillon invalide et donc une conclusion pour le sexe était impossible. Un échantillon 

était jugé bon si on avait au moins un peptide d’AMELX. Il était cependant préférable d’avoir 

plus d’un peptide d’AMELX. La présence de peptides d’AMELY (tableau 16) constitue

l’élément déterminant d’un sexe masculin.  

3.3.2 Traitement statistique des données de l’estimation du sexe 

Après avoir estimé le sexe des individus archéologiques avec les méthodes ostéologique et 

protéomique, nous voulions pouvoir répondre à notre deuxième question de recherche qui 

consistait à comparer les deux processus d’estimation du sexe afin de commenter leur fiabilité. En 

d’autres mots, nous voulions savoir si la méthode de protéomique s’avérait comparable en termes 

de fiabilité avec la paléogénétique et si elle était en accord avec les méthodes ostéologiques pour 

pouvoir commenter le nombre de décédés par âge et par sexe dans nos échantillons de population. 

Pour ce faire, nous avons effectué un traitement statistique de nos données de trois 

manières. Premièrement, nous voulions discuter de la fiabilité des chaînes de peptides choisies 

pour estimer le sexe et ainsi, déterminer une sorte de biomarqueur pour estimer le sexe 

correctement. En évaluant la présence ou l’absence d’une chaîne pour chaque échantillon, nous 

voulions déterminer les chaînes les plus fréquentes et les moins fréquentes pour AMELX et pour 

AMELY sous forme de pourcentages. Ainsi, nous avons tenté d’établir un noyau de peptides 

présents pour une majorité d’individus (selon le sexe) et de déterminer la meilleure combinaison, 

ou la combinaison de peptides la plus prédictrice, pour estimer le sexe. L’abondance ou la 

fréquence (%) de certaines combinaisons pouvait donc nous informer si un peptide semblait plus 

fiable qu’un autre pour estimer le sexe correctement. La fréquence de la présence ou de l’absence 

de peptides d’AMELX et d’AMELY a été évaluée pour l’ensemble des individus et pour les 

individus séparés par groupes d’âge (juvéniles vs adultes).  



93 

Deuxièmement, nous voulions évaluer la comparabilité de l’estimation du sexe des deux 

méthodes (ostéologique vs protéomique). Pour ce faire, nous avons établi l’accord entre les 

résultats des deux méthodes avec un test du kappa de Cohen. Dans un autre chapitre, nous 

discuterons du nombre de résultats dissemblables et du nombre de résultats concordants pour 

l’ensemble des individus et en séparant les individus par cimetières et par groupes d’âge. Nous 

comparerons également les résultats de la protéomique avec ceux de l’ADN pour les quelques 

individus pour lesquels nous avons une confirmation du sexe par l’ADN. Nous évaluerons 

également l’accord entre les trois méthodes pour ces quelques individus avec un test alpha de 

Krippendorff. 

Troisièmement, nous voulions évaluer les proportions d’hommes et de femmes, ou de 

garçons et de filles pour les juvéniles, dans chacun des échantillons de populations selon les deux 

méthodes. Ainsi nous avons pu constater s’il y avait une variation dans le nombre de décédés selon 

l’âge et le sexe et la méthode utilisée (protéomique vs ostéologie).  

3.3.2.1 Justifications des tests effectués 

Pour pouvoir répondre à notre deuxième question de recherche de façon adéquate et ainsi 

comparer la fiabilité de l’estimation du sexe ostéologique et protéomique et, pour un échantillon 

réduit (N = 8), avec la paléogénétique (ADN), nous avons effectué un traitement statistique de nos 

données. Pour ce faire, nous avons établi l’accord entre les résultats du sexe par l’ostéologie et la 

protéomique avec un test du kappa de Cohen, puis l’accord de ces deux méthodes avec l’ADN 

avec un test alpha de Krippendorff.  

Le test du kappa de Cohen est un test statistique par tableau croisé qui fonctionne un peu 

de la même manière qu’un test de corrélation. Cependant, avec le kappa de Cohen, nous voulons 

analyser l’accord des résultats et non la corrélation qui implique un rapport entre les observations. 

Dans le cas du kappa de Cohen, nous voulons comparer les résultats (observation nominale 

binaire : homme ou femme) obtenus entre deux techniques d’analyse. Les résultats obtenus avec 

la première méthode ne sont pas en relation avec ceux obtenus avec la deuxième. La valeur du 

kappa de Cohen obtenue en comparant les observations des deux méthodes pour chaque individu 
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nous indique la force de l’accord entre les deux techniques (Cohen 1960; Laflamme et Run-Min 

2020 : 237-240). Un tableau des valeurs du kappa (de 0 à 1) et de la relation correspondante 

(accord allant de nul à parfait) se trouve à l’annexe # 15. Ensuite, nous avons la significativité de

l’accord ainsi décrit représentée par une valeur entre 0 et 1. Une valeur entre 0 et 0,05 

(intervalle de confiance de 95%) est considérée comme significative. Le nombre 

d’individus observés est déterminant pour la significativité de l’analyse. L’échantillon 

minimum idéal se compose d’un minimum de 20 individus (Service de consultation statistique 

de l’Université de Montréal, 2023, communication personnelle). Lorsque nous avons classé nos 

individus par cimetière, l’échantillon était de moins de 20 individus. Lorsqu’un échantillon est 

petit, il y a plus de chance que les résultats divergents ressortent. Nous verrons au chapitre des 

résultats qu’heureusement la petitesse des échantillons classés n’a pas affecté la significativité 

dans notre cas. 

Pour ce qui est du test alpha de Krippendorff, il mesure la fiabilité des résultats lorsqu’il 

y a plus de deux méthodes à comparer. Ici, il s’agit de comparer trois méthodes d’estimation du 

sexe pour lesquelles les résultats sont de type nominal et binaire. La valeur de l’alpha de 

Krippendorff se situe entre 0 et 1 (fiabilité inter-méthodologique nulle à forte). Une probabilité 

(q) de l’échec d’obtenir un alpha de valeur minimale est également calculée sous forme de

pourcentage (annexe # 15) (Hayes et Krippendorff 2007 ; Krippendorff 2013 ; Zapf et al. 2016).

Afin de calculer le kappa de Cohen et l’alpha de Krippendorff, les résultats du sexe ont 

été notés de façon binaire, c’est-à-dire que l’individu pouvait être un homme ou une femme. Pour 

les méthodes ostéologiques, certains individus avaient des traits qui tendaient vers le masculin ou 

vers le féminin sans être déterminants. Pour les tests statistiques, un sexe observé comme TF 

devenait un sexe féminin, alors qu’un sexe observé comme TM devenait un sexe masculin. Les 

résultats indéterminés à la fois pour les méthodes ostéologiques et pour la protéomique n’ont pas 

été pris en compte dans le calcul ; ils étaient comptés comme des données manquantes pour le 

calcul du kappa de Cohen. 
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3.4 Conclusion du matériel et des méthodes 

Une fois l’abrasion à l’acide effectuée sur les dents des 47 individus choisis parmi les trois 

cimetières à l’étude, l’analyse de 40 chaînes de peptides de l’amélogénine spécifiques aux 

chromosomes sexuels (AMELX et AMELY) a permis d’estimer le sexe des individus de notre 

échantillon.  
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Chapitre 4 — Résultats des analyses 

Les analyses ciblant les peptides provenant de l’amélogénine ont produit des résultats pour 

estimer le sexe des individus à l’étude. Ici, nous avons détaillé les résultats des estimations du sexe 

avec la protéomique sous forme de tableaux complétés par des analyses statistiques. Puis, nous 

avons comparé les résultats selon les deux méthodes, soit l’estimation du sexe avec des 

observations ostéologiques et l’estimation du sexe en ciblant des peptides de l’amélogénine. Le 

sexe de huit individus a également été déterminé avec l’ADN ancien par Harding et collègues 

(Harding et al. 2020) et par Diane Martin-Moya et collègues (2023, communication personnelle) 

et ces résultats ont servi de comparatif supplémentaire. Le calcul du nombre de peptides présents 

associés aux chromosomes X ou Y pour chaque échantillon a fait ressortir les peptides les plus 

fréquemment détectés du lot sous forme de fréquence de détection (%). 

4.1 Retour sur les questions de recherche 

Avant de décrire les résultats de nos analyses d’estimation du sexe avec une méthode de 

protéomique, énumérons rapidement nos questions de recherche. 

Nous nous sommes attaqués à plusieurs questions lors de ce projet. Premièrement, nous 

voulions choisir un protocole approprié pour extraire les protéines de l’émail dentaire et ainsi nous 

permettre d’analyser les peptides dérivés de l’amélogénine. Le protocole choisi est décrit dans le 

troisième chapitre (Chapitre 3 – Matériel et méthodes : 62) (Stewart et al. 2016 ; 2017). 

Deuxièmement, nous voulions savoir si les données d’estimation du sexe obtenues grâce à la 

protéomique concordaient ou non avec les données d’estimation du sexe obtenues grâce aux 

méthodes ostéologiques les plus utilisées et, pour huit individus, grâce à l’ADN ancien également. 

Finalement, nous voulions utiliser les nouvelles données de protéomique pour affiner les 

conclusions d’études précédentes (Gutierrez 2018; Vigeant 2012; Arkéos 2008; Ethnoscop 2006; 

2015) sur la mortalité relative au sexe dans les trois cimetières à l’étude. 
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4.2 Estimation du sexe : Analyse des résultats 

4.2.1 Résultats du sexe avec l’ADN ancien à des fins comparatives 

Le tableau suivant présente le sexe confirmé par l’ADN ancien (tableau 17) pour huit

individus soit un de Sainte-Marie, un de Pointe-aux-Trembles et six de Notre-Dame. 

Tableau 17. Sexe déterminé avec l’ADN ancien pour huit individus de notre échantillon. 

Individus Cimetière Sexe ADN (Harding et 

al. 2020 ; Martin-

Moya 2023) 

2B7 Ste-Marie M 

7A9-S16 Pointe-aux-Trembles M 

11D-S1 Notre-Dame M 

12D-S1 Notre-Dame M 

4G-S1 Notre-Dame F 

12EE-S5 Notre-Dame F 

12W-S13 Notre-Dame M 

12Z-S1 Notre-Dame M 

4.2.2 Résultats de l’estimation du sexe avec la protéomique 

Nous verrons d’abord l’estimation du sexe qui découle de la présence ou de l’absence de 

chaque peptide ciblé pour chaque échantillon (voir annexe # 13). Ces résultats ont également fait

l’objet d’une représentation graphique.  

Le tableau 18 présente le sexe estimé d’après la méthode de protéomique et donc

selon la présence ou l’absence de peptides spécifiques au chromosome Y pour tous les individus 

des trois cimetières à l’étude.  
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Tableau 18. Sexe estimé avec la protéomique pour le cimetière de Notre-Dame de Montréal (N = 10), le cimetière 

de Pointe-aux-Trembles (N = 15) et le cimetière de Sainte-Marie de Beauce (N = 22). 

Individus Âge moyen estimé Sexe estimé, 

protéomique 

Notre-Dame 

4G-S1 16-49 ans F 

11D-S1 > 40 ans M 

12C-S2 9-15 ans M 

12AA-S6 2,5 ans M 

12CC-S3 14-20 ans F 

12D-S1 20-24 ans M 

12EE-S5 16-39 ans F 

12W-S13 4,5 ans F 

4M -1 30-35 ans M 

12Z-S1 16-24 ans M 

Pointe-aux-

Trembles 

7A11-S61 16-49 ans F 

7A2-S1 1,5-2 ans F 

7A2-S5 >40 ans M 

7A2-S7 20-49 ans M 

7A2-S22 1,5 an F 

7A2-S24 1,5 an F 

7A2-S32 1,5-2 ans M 

7A9-S13 16-29 ans F 

7A9-S16 >30 ans M 

7A9-S18 1,5 an M 

7A9-S27 >40 ans F 

7A9-S38 16-29 ans F 

7A9-S39 4-6 ans F 

7A9-S53 1,5-2,5 ans F 

7A9-S55 1-3 ans F 

Sainte-Marie 

1C2 7-8 ans F 

1G2 1,5 an F 

1G5 16-20 ans F 

2A1 5,5 ans ind. 

2A13 10-11 ans F 
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Individus Âge moyen estimé Sexe estimé, 

protéomique 

2A15 9 ans F 

2A2 6 ans F 

2B12 1,5-2 ans F 

2B14 16-39 ans F 

2B15 30-35 ans M 

2B5 30-59 ans M 

2B7 20-49 ans M 

2E13 17 ans F 

2E2 6 mois F 

2E3 2-3 ans F 

2E4 2-3 ans F 

2E7 2,5 ans M 

2E8 17 ans M 

2G12 30-59 ans F 

2G4 16-39 ans M 

2G5 5,5 ans F 

2G6 20-35 ans F 

Pour ce qui est de l’estimation du sexe estimé grâce à l’amélogénine, nous avons des 

données qui incluent les estimations des juvéniles et des adultes pour les trois cimetières. 

Indépendamment des groupes d’âge, 62 % de l’échantillon est composé de femmes ou de filles (N 

= 29), 36 % d’hommes et de garçons (N = 18), tandis qu’un seul individu était de sexe indéterminé. 

Sur les 29 individus de sexe féminin, 17 étaient juvéniles soit un peu plus de la moitié des individus 

de sexe féminin. Pour ce qui est des 18 individus de sexe masculin, 5 étaient juvéniles, ce qui 

correspond environ au tiers des individus de sexe masculin. Pour ce qui est des adultes, il y avait 

12 femmes et 12 hommes.   

Également, on constate que, pour les adultes, il y a autant d’hommes que de femmes pour 

le cimetière de Sainte-Marie et presque qu’autant d’individus des deux sexes pour les cimetières 

de Pointe-aux-Trembles et de Notre-Dame. Pour les juvéniles, on constate qu’il y a une majorité 

de filles pour les cimetières de Sainte-Marie et de Pointe-aux-Trembles et presque autant de filles 

que de garçons pour le cimetière de Notre-Dame. La représentation graphique (figures

27, 28 et 29) qui suit présente les détails des résultats d’estimation du sexe par groupe d’âge pour
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chaque cimetière tel qu’effectué pour les méthodes ostéologiques au chapitre 3. Les données

brutes ayant servi à faire ces graphiques se trouvent à l’annexe # 14.

Figure 27. Graphique du nombre d’individus de chaque sexe estimé par la protéomique par groupe d’âge pour 

l’échantillon du cimetière de Notre-Dame. 
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Figure 28. Graphique du nombre d’individus de chaque sexe estimé par la protéomique par groupe d’âge pour 

l’échantillon du cimetière de Pointe-aux-Trembles. 

Figure 29. Graphique du nombre d’individus de chaque sexe estimé par la protéomique par groupe d’âge pour 

l’échantillon du cimetière de Sainte-Marie de Beauce. 
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4.2.3 Méthodes ostéologiques traditionnelles vs protéomique : Comparaison des résultats 

d’estimation du sexe  

Au sein de l’échantillon complet, les résultats provenant des séquences de peptides 

montrent une concordance presque parfaite avec les données prises sur les squelettes. Sept 

échantillons n’avaient pas de résultats comparatifs puisque l’estimation de leur sexe par des 

méthodes ostéologiques s’était avérée impossible (tableau 19, en bleu). Au total, 34 des 40

individus montrent une concordance de l’estimation du sexe pour les deux méthodes.  Seulement 

cinq échantillons étaient discordants (tableau 19, en rouge) et un échantillon était non concluant

pour la protéomique (tableau 19, en jaune). Ceci signifie que 85 % des résultats étaient en

accord. Les six échantillons pour lesquels les résultats différaient entre les deux méthodes 

provenaient de juvéniles et donc, l’estimation ostéologique du sexe était peu fiable au départ. Il 

en est de même pour les individus dont le sexe était indéterminé avec les méthodes ostéologiques; 

il s’agissait tous de juvéniles. 

Tableau 19. Comparaison du sexe estimé d’après les méthodes ostéologiques et la protéomique pour tous les 

individus des trois cimetières à l’étude (résultats discordants en rouge, non concluants en jaune et sexe ostéologique 

indéterminé en bleu). 

Individus Âge moyen estimé Sexe estimé, 

ostéologie 

Sexe estimé, 

protéomique 

Notre-Dame 

4G-S1 16-49 ans F F 

11D-S1 > 40 ans M M 

12C-S2 9-15 ans TM M 

12AA-S6 2,5 ans F M 

12CC-S3 14-20 ans F F 

12D-S1 20-24 ans TM M 

12EE-S5 16-39 ans TF F 

12W-S13 4,5 ans ind. F 

4M -1 30-35 ans M M 

12Z-S1 16-24 ans M M 

Pointe-aux-

Trembles 

7A11-S61 16-49 ans F F 

7A2-S1 1,5-2 ans F F 

7A2-S5 >40 ans TM M 
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Individus Âge moyen estimé Sexe estimé, 

ostéologie 

Sexe estimé, 

protéomique 

7A2-S7 20-49 ans TM M 

7A2-S22 1,5 an F F 

7A2-S24 1,5 an F F 

7A2-S32 1,5-2 ans F M 

7A9-S13 16-29 ans F F 

7A9-S16 >30 ans TM M 

7A9-S18 1,5 an ind. M 

7A9-S27 >40 ans F F 

7A9-S38 16-29 ans F F 

7A9-S39 4-6 ans F F 

7A9-S53 1,5-2,5 ans ind. F 

7A9-S55 1-3 ans ind. F 

Sainte-Marie 

1C2 7-8 ans F F 

1G2 1,5 an ind. F 

1G5 16-20 ans F F 

2A1 5,5 ans F ind. 

2A13 10-11 ans ind. F 

2A15 9 ans F F 

2A2 6 ans TM F 

2B12 1,5-2 ans ind. F 

2B14 16-39 ans F F 

2B15 30-35 ans M M 

2B5 30-59 ans M M 

2B7 20-49 ans TM M 

2E13 17 ans F F 

2E2 6 mois TM F 

2E3 2-3 ans F F 

2E4 2-3 ans F F 

2E7 2,5 ans F M 

2E8 17 ans M M 

2G12 30-59 ans F F 

2G4 16-39 ans M M 

2G5 5,5 ans F F 

2G6 20-35 ans F F 
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4.3 Résultats finaux des analyses de l’estimation du sexe avec la protéomique 

4.3.1 Résultats des analyses statistiques 

À la lumière des tests statistiques, les résultats des deux méthodes d’estimation du sexe ont 

un accord presque parfait (kappa = 0,733) avec une très haute significativité (< 0,001) pour les 39 

individus valides provenant des trois cimetières sans distinction.  

Bien que le nombre d’individus soit plutôt petit si on considère chaque cimetière 

séparément, ce qui a un impact sur la significativité statistique, nous avons analysé l’accord entre 

les résultats des deux méthodes pour chaque cimetière individuellement. L’accord est presque 

parfait (kappa = 0,769) avec une significativité plutôt élevée (0,018) pour les 9 individus valides 

pour Notre-Dame. L’accord est presque parfait (kappa = 0,800) avec une très forte significativité 

(0,005) pour les 12 individus valides de Pointe-aux-Trembles. Puis, l’accord est presque parfait 

(kappa = 0,640) avec une très forte significativité (0,006) pour les 18 individus valides de Sainte-

Marie.  

Si on compare les résultats des deux méthodes en séparant les individus par groupes d’âge, 

l’accord est parfait (kappa = 1,000) avec une très haute significativité (< 0,001) pour les 24 adultes, 

mais il est léger (kappa = 0,074) avec une faible significativité (0,770) pour les 15 individus 

juvéniles valides. Cela signifie que les résultats de l’estimation du sexe diffèrent beaucoup pour 

les individus juvéniles. Cette observation est toutefois normale puisque l’estimation du sexe avec 

les méthodes ostéologiques est peu fiable pour les individus prépubères. Il n’est donc pas 

surprenant que le résultat final avec la protéomique soit différent. Les résultats détaillés des tests 

statistiques se trouvent à l’annexe # 15.

Pour ce qui est de la comparaison de ces deux méthodes avec l’ADN pour huit individus, 

on constate de prime abord que les résultats sont identiques pour toutes les méthodes sauf pour 

un individu où les résultats diffèrent pour les trois méthodes (tableau 20). Statistiquement,

les résultats ont une fiabilité inter-méthodologique forte (alpha = 0,8036) avec une probabilité 

d’échec de 9,06 % si l’échantillon complet était analysé (voir annexe # 15).
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Tableau 20. Comparaison de l’estimation du sexe selon la protéomique, l’ostéologie et l’ADN pour huit individus 

de notre échantillon. 

Individus Cimetière ADN (Harding et al. 2020 ; 

Martin-Moya 2023) 

Protéomique Ostéologie 

2B7 Ste-Marie M M TM 

7A9-S16 Pointe-aux-Trembles M M TM 

11D-S1 Notre-Dame M M M 

12D-S1 Notre-Dame M M TM 

4G-S1 Notre-Dame F F F 

12EE-S5 Notre-Dame F F TF 

12W-S13 Notre-Dame M F ind. 

12Z-S1 Notre-Dame M M M 

4.3.2 Analyse de la fréquence de détection des chaînes de peptides de l’amélogénine 

Le nombre de peptides présents associés aux chromosomes X ou Y pour chaque 

échantillon a également été calculé (voir annexe # 16). Aussi, nous avons fait ressortir les

peptides les plus fréquemment détectés du lot sous forme de fréquence de détection (%). Nous 

avons dressé la liste des peptides présents le plus souvent dans nos échantillons, ainsi que 

ceux les moins présents. L’objectif derrière cette liste était de déterminer quels peptides sont les 

plus propices à la détection pour estimer le sexe et ainsi d’établir un noyau de peptides à 

cibler lors d’une analyse de protéomique. L’abondance ou le pourcentage élevé de détection 

d’un ou de plusieurs peptides vise à nous informer si ceux-ci semblent plus fiables que d’autres 

pour estimer le sexe.  

Tout d’abord, en analysant le nombre de peptides d’AMELX et d’AMELY présents pour 

chacun des échantillons, nous constatons qu’en moyenne 4,56 peptides d’AMELX sont détectés 

pour les individus des deux sexes et que 2,67 peptides d’AMELY sont détectés pour les 

individus de sexe masculin. En moyenne, 5,56 chaînes de peptides sont détectées au total parmi 

celles ciblées pour permettre une estimation du sexe des individus à l’étude.  
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Si on sépare les données par groupes d’âge, on constate que, pour les adultes, en moyenne 

5,84 peptides d’AMELX sont détectés pour les individus des deux sexes et que 2,92 peptides 

d’AMELY sont détectés pour les individus de sexe masculin. Pour ce qui est des juvéniles, en 

moyenne 3,17 peptides d’AMELX sont détectés pour les individus des deux sexes et que 2 peptides 

d’AMELY sont détectés pour les individus de sexe masculin. En moyenne, 7,36 chaînes de 

peptides sont détectées au total parmi celles ciblées pour permettre une estimation du sexe des 

adultes alors qu’en moyenne 3,61 chaînes de peptides sont détectées pour le groupe des 

juvéniles. L’annexe # 16 détaille la détection des peptides pour tous les échantillons alors que le

tableau 21 montre les moyennes calculées.

Tableau 21. Moyennes du nombre de peptides détectés par le spectromètre de masse parmi ceux ciblés par individu. 

Type Moyenne, tous les 

groupes d’âge 

Moyenne, individus 

adultes 

Moyenne, individus 

juvéniles 

Nombre de peptides détectés pour X 4,56 5,84 3,17 

Nombre de peptides détectés pour Y 

(individus masculins) 
2,67 2,92 2 

Nombre de peptides détectés au total 5,56 7,36 3,61 

Ensuite, on constate que, sur les 40 chaînes de peptides ciblées, seulement 19 ont 

été détectées au moins une fois dans nos échantillons (tableau 22). La moitié des chaînes de

peptides ciblées ne sont donc pas diagnostiques du sexe puisque non détectées dans nos 

échantillons.  

Tableau 22. Liste des 19 chaînes de peptides détectées par le spectromètre de masse parmi les 40 ciblées. 

Peptides Masse (m/z) AMELX ou AMELY 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 

SMIRPPY 432,2258 Y 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 

TALVLTPLK 478,313 X 

WYQSIRPPYP 653,8326 X 

WYESIRPPYP 654,3259 X 

WYESIRPPYPS 697,84 X 
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Peptides Masse (m/z) AMELX ou AMELY 

WYESIRPPYPSY 779,37 X 

WYESIRPPYPSYG 807,88 X 

SIRPPYPSYGYEPMG 857,401 X 

SYEVLTPLKWYQSIRPPYP 780,0748 X 

VLTPLKWYQSIRPPYP 653,6961 X 

SYEVLTPLK 525,2975 X, Y 

YEVLTPLKWY 656,3528 X, Y 

WLHHQIIPVLS 448,5875 X, Y 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF 845,9063 X, Y 

Le tableau 23 résume le nombre de peptides d’AMELX et d’AMELY détectés sur le total

possible. Les peptides associés à la fois au chromosome X et au chromosome Y ont été regroupés 

sous les peptides d’AMELX puisqu’ils ne sont pas discriminants selon le sexe, contrairement aux 

peptides d’AMELY dont la présence indique un sexe masculin (chromosome Y). Le nombre de 

peptides détectés sur ceux ciblés est plutôt faible. Voyons tout de même lesquels, parmi ceux 

détectés au moins une fois, sont les plus déterminants pour estimer le sexe dans notre échantillon 

(N = 48).  

Tableau 23. Résumé de la détection des chaînes de peptides ciblées. 

Chromosome Peptides détectés Peptides ciblés Pourcentage de détection 

AMELY 6 18 33,33 % 

AMELX 13 22 59,10 % 

Total 19 40 47,50 % 

La figure 30 illustre le pourcentage d’échantillons dans lesquels on retrouve les peptides

d’AMELX détectés au moins une fois par le spectromètre de masse pour l’ensemble des 

échantillons, ainsi que pour les individus séparés par groupes d’âge (adultes versus juvéniles). La 

figure 31, quant à elle, illustre le pourcentage d’échantillons dans lesquels on retrouve les

peptides d’AMELY détectés au moins une fois par le spectromètre de masse pour les 

échantillons identifiés comme étant de sexe masculin pour l’ensemble des individus, ainsi que 

pour les individus séparés par groupes d’âge. Des tableaux détaillés de la fréquence de 

détection des peptides représentée sous forme numérique et de pourcentage se trouvent à 

l’annexe # 17.
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Figure 30. Pourcentage de détection des peptides d’AMELX pour l’ensemble des échantillons, pour les individus adultes et pour les individus juvéniles. 

93,75%

83,33%

60,42%

52,08%
47,92%

27,08%
22,92%

16,67% 16,67%
12,50%

8,33% 8,33%
6,25%

96,00%

84,00%

72,00%
76,00%

64,00%

44,00%

28,00% 28,00% 28,00%
24,00%

16,00%
12,00% 12,00%

91,30%

82,61%

47,83%

26,09%

30,43%

8,70%

17,39%

4,35% 4,35% 4,35%

0%

10%

20%

30%

40%

50%

60%

70%

80%

90%

100%

Tous Adultes Juvéniles



109 

Figure 31. Pourcentage de détection des peptides d’AMELY pour les échantillons masculins uniquement.
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En ce qui concerne les peptides présents dans un plus grand nombre d’échantillons, une 

liste de ceux qui ont été détectés dans plus de 50 % des échantillons est dressée au tableau 24.

Tableau 24. Peptides détectés le plus fréquemment dans la totalité des échantillons. 

Peptides AMELX ou AMELY Pourcentage 

SYEVLTPLK X 93,75 % 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF X 83,33 % 

TALVLTPLK X 60,42 % 

WYESIRPPYP X 52,08 % 

SM(ox)IRPPY Y 88,89% 

SM(ox)IRPPYS Y 77,78 % 

Si on analyse la fréquence de détection des peptides d’AMELX et d’AMELY en séparant 

nos échantillons par groupe d’âge (adultes vs juvéniles), nous arrivons à des constats 

similaires par rapport aux peptides les plus fréquents (tableau 25 et tableau 26).

Tableau 25. Peptides détectés le plus fréquemment dans les échantillons pour les individus adultes. 

Peptides AMELX ou AMELY Pourcentage 

SYEVLTPLK X 96,00 % 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF X 84,00 % 

TALVLTPLK X 72,00 % 

WYESIRPPYP X 76,00 % 

YEVLTPLKWY X 64,00 % 

SM(ox)IRPPY Y 100,00% 

SM(ox)IRPPYS Y 69,23 % 

Tableau 26. Peptides détectés le plus fréquemment dans les échantillons pour les individus juvéniles. 

Peptides AMELX ou AMELY Pourcentage 

SYEVLTPLK X 91,30 % 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF X 82,61 % 

SM(ox)IRPPY Y 60,00% 

SM(ox)IRPPYS Y 100,00 % 

4.4 Conclusion des résultats 

En résumé, l’accord entre les résultats des méthodes ostéologique et protéomique pour 

estimer le sexe est presque parfait d’un point de vue statistique et ce rapport est hautement 

significatif. En effet, les résultats sont concordants pour 85 % des individus des trois cimetières et 

tous les désaccords sont pour des individus juvéniles. Au regard des peptides, seulement près de 



111 

50 % de tous les peptides ciblés ont été détectés dans nos échantillons. Puis, en moyenne, 5,56 

chaînes de peptides parmi toutes celles ciblées étaient détectées par individu et permettaient ainsi 

d’estimer le sexe. Il a été possible d’établir un noyau de six peptides plus déterminants pour 

l’analyse ciblée.  

Dans le prochain chapitre, nous avons discuté du nombre de résultats discordants et du 

nombre de résultats concordants pour l’ensemble des individus et en séparant les individus par 

cimetière et par groupe d’âge. Nous avons ainsi pu discuter de la fiabilité des méthodes ainsi que 

de la mortalité des juvéniles en ajoutant les nouvelles estimations du sexe aux données connues. 

Nous avons discuté également des peptides ciblés et de leur fiabilité comme biomarqueurs.  
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Chapitre 5 — Discussion 

À partir des résultats comparatifs de l’estimation du sexe avec les méthodes ostéologiques 

et avec la protéomique, il est possible de tirer quelques conclusions. Ce dernier chapitre vise à 

commenter les résultats présentés dans le chapitre précédent afin de répondre de manière plus 

détaillée à nos questions de recherche. Les résultats obtenus avec la protéomique par rapport à 

ceux obtenus avec les méthodes ostéologiques ont été classés selon si le sexe était confirmé, 

modifié ou attribué par la protéomique. Nous avons discuté de ces résultats et émis des hypothèses 

pour expliquer les résultats divergents principalement. Nous avons également discuté de l’impact 

des pathologies et de la taphonomie sur l’acquisition des données. Puis nous avons terminé en 

commentant l’importance de l’apport des données de protéomique sur les études sur la mortalité, 

les limites de l’étude ainsi que les futures avenues de recherche. 

5.1 Commentaires sur la comparaison des résultats d’estimation du sexe 

Afin de bien répondre à nos questions de recherche, nous avons d’abord discuté de la 

comparaison des résultats d’estimation du sexe selon les deux méthodologies utilisées en abordant 

les résultats concordants et discordants. Nous avons vu quelles lacunes ont été comblées par les 

résultats de la protéomique et ce que ces nouvelles données nous révèlent sur la mortalité dans 

notre échantillon réduit.   

5.1.1 Des réponses aux questions de recherche 

5.1.1.1 Fiabilité des méthodes d’estimation du sexe : Comparaison d’ordre méthodologique 

Selon nos résultats, nous avons établi qu’il y avait un accord presque parfait entre les 

résultats d’estimation du sexe obtenus avec les méthodes ostéologiques à partir du bassin et du 

crâne et avec la protéomique à partir de l’émail dentaire. En effet, 85 % des résultats étaient en 

accord. Les quelques résultats discordants provenaient tous de juvéniles.  

Pour chaque cimetière, la protéomique a confirmé un certain nombre de déterminations 

faites par l’observation ostéologique. La protéomique a permis aussi d’attribuer le sexe à des 
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individus pour lesquels l’ostéologie n’a pu le faire. Puis, la protéomique a modifié l’estimation 

du sexe pour quelques individus. Le tableau 27 détaille le nombre de résultats confirmés,

attribués et modifiés par la protéomique pour chaque cimetière indépendamment du groupe 

d’âge. 

Tableau 27. Décompte des résultats ostéologiques confirmés, modifiés ou attribués de l’estimation du sexe selon 

deux méthodes. 

Cimetières Confirmés Modifiés Attribués 

Notre-Dame 8 1 1 

Pointe-aux-Trembles 11 1 3 

Sainte-Marie de Beauce 15 4 3 

Total 34 6 7 

Les résultats ostéologiques des individus adultes (N= 24) ont tous été confirmés par la 

protéomique alors que seulement 10 sur 23 ont été confirmés par la protéomique pour les juvéniles 

(1 de ND, 4 de PAT et 5 de SM). Les résultats ostéologiques attribués et modifiés par la 

protéomique sont tous associés à des juvéniles. Pour les résultats ostéologiques modifiés, le tiers 

des individus passe de masculin à féminin (2/6) alors que la moitié passe plutôt de féminin à 

masculin (3/6). Le dernier individu (2A1) était également de sexe féminin selon les méthodes 

ostéologiques, mais n’a pas livré de résultats avec la protéomique et est donc non concluant. Nous 

discuterons des raisons qui expliquent ce résultat non concluant plus loin. 

 Résultats de l’estimation du sexe modifiés par la protéomique

C’est la fiabilité réduite des méthodes ostéologiques (Schutkowski 1993) pour les juvéniles 

qui explique qu’un individu classé comme féminin au départ s’est révélé être finalement un 

individu masculin (individus 12AA-S6, 7A2-S32 et 2E7). En effet, les traits dimorphiques qui se 

développent à la puberté sont reliés à la morphologie permettant aux femmes de donner naissance, 

ainsi qu’à la robusticité qui est généralement associée aux hommes (White et Folkens 2005). 

Comme les traits sont peu développés et d’apparence dite féminine durant l’enfance, il est facile 

de surestimer le nombre de filles dans les échantillons d’individus immatures.  

Pour ce qui est des individus classés comme masculins qui se sont révélés être des individus 

féminins (individus 2A2 et 2E2), l’ambiguïté des traits observés ostéologiquement pourrait 
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également expliquer ce reclassement. En effet, les traits avaient été évalués comme ayant une 

« tendance » masculine. Ils étaient donc peu développés.  

Outre la fiabilité réduite des méthodes ostéologiques pour estimer le sexe des juvéniles 

(White et Folkens 2005 ; Scheuer, Black, et Schaefer 2009 ; Schutkowski 1993), d’autres raisons 

peuvent expliquer les résultats discordants avec la protéomique. Bien que la méthode de 

protéomique soit considérée comme fiable par l’accord statistique parfait (kappa = 1,000) entre 

les deux méthodes pour l’ensemble des individus adultes, il se peut tout de même que l’estimation 

du sexe par la protéomique soit en faute dans quelques cas. Les individus identifiés comme 

masculins avec l’ostéologie et dont le sexe change pour féminin avec la protéomique pourraient 

être réellement des individus masculins. Cela s’explique par la possibilité pour le spectromètre de 

masse de ne pas détecter correctement les peptides ciblés pour AMELY. Le signal des peptides 

pourrait être trop faible pour avoir été détecté par l’appareil (Parker et al. 2019). La conservation 

déficiente des peptides pourrait également être en cause.  

Pour ce qui est de 2A2 (échantillon #18) et de 2E2 (échantillon #36), nous croyons que le 

sexe féminin établi avec la protéomique est juste puisque la détection de peptides d’AMELX s’est 

avérée adéquate. En effet, pour le premier individu, six peptides d’AMELX ont été détectés dont 

quatre font partie de la liste de biomarqueurs établie au quatrième chapitre (Chapitre 4 – Résultats 

des analyses : 94). Pour le deuxième individu, seulement deux peptides d’AMELX ont été détectés, 

mais ils sont tous les deux sur la liste des biomarqueurs. L’annexe # 18 fournit des détails sur la

détection des peptides pour chaque échantillon dont le sexe a été modifié par la méthode d’analyse 

employée. 

 Individus identifiés comme étant de sexe masculin : détection des peptides d’AMELY

Comme nous l’avons vu au chapitre précédent, la règle pour établir le sexe d’un individu à 

partir de l’analyse de l’amélogénine est la suivante : la détection d’un seul des 18 peptides 

spécifiques à AMELY se voyait attribuer un sexe masculin. On attribuait le sexe féminin aux 

individus pour qui il y avait une détection des 21 autres peptides sans la détection d’AMELY. 

Cependant, l’ensemble des 18 peptides d’AMELY n’a été détecté dans aucun échantillon 
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masculin. En effet, environ deux peptides d’AMELY sont détectés en moyenne pour identifier un 

échantillon masculin ; et il ne s’agit pas toujours des mêmes deux peptides. De plus, seulement six 

chaînes d’AMELY sur les 18 ont été détectées au moins une fois dont uniquement deux 

(SM(ox)IRPPY et SM(ox)IRPPYS) dans plus de 50 % des échantillons. Même si ces deux peptides 

représentent d’excellents biomarqueurs pour identifier les individus masculins, ils n’étaient pas 

présents dans la totalité des échantillons masculins (annexe # 18). Le premier se trouvait dans

tous les échantillons masculins adultes (100 %), mais il était présent seulement dans 60 

% des échantillons masculins juvéniles. Le deuxième, quant à lui, se trouvait dans tous les 

échantillons masculins juvéniles (100 %), mais il était présent seulement dans 70 % des 

échantillons masculins adultes. La non-détection de tous les peptides ciblés pour un échantillon 

donné pourrait être dû aux manipulations, à la petitesse des échantillons liquides, à la sensibilité 

du spectromètre de masse ou encore à la conservation du matériel biologique.  

 Analyse d’un résultat non concluant pour la protéomique

Pour ce qui est du résultat de protéomique non concluant, aucun peptide n’a été détecté 

pour cet échantillon. Il s’agit de l’échantillon qui correspond à l’individu 2A1 du cimetière de 

Sainte-Marie. Pour cet individu, deux dents ont été utilisées, soit un germe dentaire pour tester le 

protocole et une molaire permanente mature, sauf au niveau des racines qui n’étaient pas encore 

complètes dû au jeune âge de l’individu. Lors du test, nous avions trempé le germe dentaire dans 

l’acide pendant 5 minutes et nous avions filtré l’échantillon avec un ZipTip. Le spectromètre de 

masse a détecté une protéine inconnue de 70 kDa, mais pas l’amélogénine. L’échantillon officiel 

(# 27) traité avec le protocole retenu pour cette étude n’a révélé la présence d’aucun peptide ciblé 

d’AMELY ou d’AMELX. Les contraintes de temps et de budget ne nous ont pas permis de refaire 

le test sur une autre molaire. Également, refaire les manipulations sur la même molaire pourrait 

nous permettre d’accéder aux couches plus profondes de l’émail et peut-être nous permettre 

d’extraire les peptides dérivés de l’amélogénine pris au piège plus profondément dans la matrice 

minérale. En effet, il n’y avait peut-être tout simplement pas de composés organiques dans la 

couche supérieure de l’émail qui a subi l’abrasion.  
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La non-détection de peptides pourrait être due aux manipulations, bien que nous en 

doutions. En effet, nous avons produit l’échantillon #27 dans le dernier ensemble d’échantillons, 

ce qui signifie que les manipulations étaient bien maîtrisées à ce moment et le protocole bien 

défini (annexe # 18). C’est aussi le seul échantillon qui n’a livré aucun résultat pour la

protéomique.  

La non-détection de peptides pourrait également être due à la conservation ou à la 

contamination du matériel dentaire dans les sols. En observant les dents de l’individu 2A1, on 

peut apercevoir des taches brunâtres sur l’émail de toutes les dents permanentes de l’enfant 

(figure 32). S’agit-il d’un phénomène taphonomique ou d’une anomalie de l’émail ? D’après

Ortner (2019 : 762), une décoloration de l’émail ou des taches brunâtres pourraient 

indiquer une hypo-minéralisation de l’émail qui peut être causée par plusieurs 

pathologies dont des carences alimentaires. L’individu 2A1 présentait de l’émail hypoplasique 

sur ses canines et ses incisives, ce qui indique qu’il a subi des carences alimentaires durant la 

petite enfance (< 1 an) (Ethnoscop 2006; Kinaston et al. 2019). Son émail était probablement mal 

minéralisé. Cela a pu influencer la conservation de l’émail et la détection des peptides, 

l’amélogénine étant étroitement liée au processus de minéralisation (Kinaston et al. 2019; 

Mitsiadis et al. 2014).  

Figure 32. Taches brunâtres couvrant l’émail des dents permanentes (dentition 

maxillaire gauche) de l’individu 2A1, Sainte-Marie de Beauce (photo : Jade Parent 

2023). 
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En revanche, d’autres individus présentaient de l’hypoplasie de l’émail (en puits ou 

planaire) à différents degrés (Blaise Piette, 2023, communication personnelle). Ils ont tout 

de même livré des résultats pour la présence d’amélogénine. Le tableau suivant (tableau 28)

met l’accent sur le nombre de peptides d’AMELX détectés pour ces individus juvéniles de 

sexe féminin. Malgré la présence d’une pathologie qui influencerait la minéralisation de la dent, 

entre un et six peptides d’AMELX ont été détectés pour les quelques individus analysés. Entre 

un et quatre de ces peptides font partie de la liste des biomarqueurs établie précédemment. 

Notons cependant que les dents de ces individus analysés pour la protéomique ne présentaient 

pas d’émail hypoplasique. La pathologie se trouvait donc sur les autres dents de ces enfants. 

Tableau 28. Détection de peptides d'AMELX pour cinq petites filles du cimetière de Pointe-aux-Trembles présentant 

de l'émail hypoplasique. 

Individus Échantillon Sexe Présence 

d’hypoplasie 

de l’émail 

Sévérité 

de la 

pathologie 

Conservation Nombre 

de 

peptides 

d’AMELX 

détectés 

Nombre de 

biomarqueurs 

7A2-S1 45 Confirmé : F → F Hypoplasie 

en puits et 

planaire 

Moyenne 

à sévère 

Bonne 3 2 

7A2-S22 44 Confirmé : F → F Hypoplasie 

en puits 

Moyenne 

à sévère 

Bonne 6 4 

7A2-S24 54 Confirmé : F → F Hypoplasie 

en puits 

Faible, sur 

1 seule 

dent 

Germe 

dentaire, 

brunâtre 

1 1 

7A9-S53 51 Attribué : ind. → F Hypoplasie 

en puits 

Faible, sur 

1 seule 

dent 

Brunâtre 2 2 

7A9-S55 53 Attribué : ind. → F Hypoplasie 

en puits 

Moyenne Brunâtre 2 2 

Outre les pathologies, il pourrait s’agir de processus diagénétiques puisque le cimetière de 

Sainte-Marie se trouve dans une zone inondable près de la rivière Chaudière (Lessard 2022). La 

sépulture 2A1 était collée sur le mur est de l’église, au nord-ouest de la zone d’intervention 

(Ethnoscop 2006 : 44). Cependant, il y a peu d’informations concernant la conservation des 

protéines minéralisées dans les sols en contexte archéologique spécifiquement (Hendy 2021; 

Wadsworth et Buckley 2014; Poinar et Stankiewicz 1999). C’est-à-dire que les études consultées 
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mentionnent tous que les sols peuvent influencer la conservation et la contamination des 

échantillons, mais il semble que la question de la dégradation et de la conservation de la matière 

organique (minéralisée ou non) soit plutôt triviale dans les cas qui nous intéressent (Buonasera et 

al. 2020; Lugli et al. 2019; Parker et al. 2019; Porto et al. 2011; Gasparini et al. 2022; Wasinger et 

al. 2019). Il est mentionné que la dégradation et la diagénèse sont problématiques, mais que les 

protéines et, spécifiquement, celles provenant d’échantillons minéralisés sont moins sujettes à la 

contamination et à la dégradation que l’ADNa à cause des fortes liaisons chimiques entre les 

molécules biologiques et la matière minérale (Buonasera et al. 2020; Lugli et al. 2019; Parker et 

al. 2019; Porto et al. 2011; Gasparini et al. 2022; Wasinger et al. 2019). La conservation ou la 

dégradation des protéines sont affectées par le type d’environnement (tropical humide, aride, 

subarctique, tempéré, etc.) et les sols d’inhumation et aussi par la présence d’une matrice minérale 

à laquelle s’accrocher. Aussi l’ancienneté d’une protéine peut affecter sa fragmentation par des 

processus naturels comme la décomposition, la racémisation ou la désamination des acides aminés. 

La racémisation est quantifiable et on peut ainsi calculer l’âge d’un échantillon en mesurant ce 

qu’on pourrait appeler sa dégradation ou son vieillissement. Les processus taphonomiques peuvent 

influencer la vitesse à laquelle une protéine se dégrade (Hendy 2021; Wadsworth et Buckley 2014; 

Poinar et Stankiewicz 1999). 

Somme toute, la crue des eaux et l’humidité des sols sont des agents taphonomiques qui 

agissent sur la dégradation des restes humains en général (Denys et Patou-Mathis 2014) et les 

inondations à Sainte-Marie de Beauce pourraient expliquer la mauvaise conservation de l’émail 

des dents et la faible détection des peptides dans certains cas. Si on compare la sépulture 2A13 

avec les autres sépultures de la même sous-opération (2A) et avec les sépultures des autres sous-

opération (2B, 1C, 2E, 1G et 2G) dans le cimetière de Sainte-Marie de Beauce, on remarque que 

la taphonomie n’a pas affecté la conservation du matériel protéique de la même manière partout. 

En effet, on détecte plusieurs peptides dans certains échantillons et on en détecte peu dans 

d’autres (annexe # 16). En se servant du tableau 29 comme référence, on remarque que, dans les

aires 2B, 2E et 2G, quelques individus sont masculins et nous avons donc détecté la présence de 

peptides d’AMELY (entre un et six peptides détectés) et d’AMELX (entre 1 et 12 peptides 

détectés).  

3 L’identifiant d’un individu est composé du code de la sous-opération (2A, 2B, 1C, 2E, 1G ou 2G) qui correspond à 

l’emplacement de la sépulture lors de la fouille et d’un numéro qui correspond au numéro donné à la sépulture.  
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Dans ces sous-opérations, il y aussi des individus féminins pour lesquels nous n’avons détecté

que la présence de peptides d’AMELX (entre un et neuf peptides détectés). Pour les aires 1C et 

1G, entre trois et huit peptides d’AMELX ont été détectés pour les individus féminins. Puis, pour 

ce qui est de l’aire 2A, nous avons détecté entre un et six peptides d’AMELX pour les individus 

identifiés comme féminins.  

Donc, puisque plusieurs peptides ont été détectés pour la plupart des individus 

indépendamment de leur emplacement, nous croyons que la conservation est similaire dans toutes 

les sous-opérations. Dans la sous-opération 2E, sauf pour l’individu 2E3 pour lequel un seul 

peptide a permis l’estimation du sexe, la conservation des peptides semble bonne. C’est aussi la 

sous-opération la plus éloignée de la rivière. La détection d’un seul peptide n’est peut-être pas due 

à la conservation dans ce cas précis. Dans la sous-opération 2A, la conservation des peptides 

semble bonne sauf pour l’individu 2A13 pour lequel un seul peptide a permis l’estimation du sexe 

et pour l’individu 2A1 qui n’a livré aucun résultat. La moitié des individus de cette sous-opération 

a donné de moins bons résultats de détection des peptides. En revanche, pour conclure que la 

mauvaise conservation due à la proximité des sépultures par rapport à la rivière est responsable de 

ces résultats, il faudrait analyser un plus grand nombre d’individus dans cette sous-opération. Donc 

pour la sous-opération 2A, la proximité de la rivière est peut-être responsable d’une moins bonne 

conservation et donc, d’une moins bonne détection, des peptides. Pour les autres sous-opérations, 

la détection des peptides ne semble pas liée à l’emplacement des sépultures dans le cimetière de 

Sainte-Marie de Beauce ou à la distance des sépultures par rapport à la rivière Chaudière. 

Cependant, cela n’empêche pas les sépultures d’avoir été affectées, d’une manière ou d’une autre 

par les inondations.  

Tableau 29. Commentaires sur la conservation du matériel biologique : détails de la détection des peptides d'AMELX 

et d'AMELY selon l'emplacement de la sépulture dans le cimetière de Sainte-Marie de Beauce (Ethnoscop 2006). 

Sous-

opération 

Emplacement Distance de la rivière 

Chaudière (m) 

Individus Nombre de 

peptides 

d’AMELX 

Nombre de 

peptides 

d’AMELY 

Sexe estimé, 

protéomique 

2A Nord-ouest de la 

zone, collée au 

mur est de l’église 

± 80 m 2A1 0 0 Ind. 

2A2 6 0 F 

2A13 1 0 F 

2A15 3 0 F 
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2B Centre-sud de la 

zone, près de la 

rue Saint-Antoine 

± 95 m 2B5 4 3 M 

2B7 1 1 M 

2B12 2 0 F 

2B14 2 0 F 

2B15 6 2 M 

1C Centre-nord de la 

zone 

± 95 m 1C2 8 0 F 

2E Centre-est de la 

zone, dans la rue 

Saint-Antoine 

± 100 m 2E2 2 0 F 

2E3 1 0 F 

2E4 2 0 F 

2E7 3 3 M 

2E8 6 3 M 

2E13 2 0 F 

1G Centre de la zone, 

mur est de l’église 

± 90 m 1G2 3 0 F 

1G5 8 0 F 

2G Centre de la zone, 

éloigné du mur de 

l’église 

± 90 m 2G4 12 6 M 

2G5 3 0 F 

2G6 2 0 F 

2G12 9 0 F 

Pour en revenir à l’individu 2A1, qu’il s’agisse d’une pathologie ou non, nous croyons que 

les taches présentes sur l’émail pourraient avoir contribué à la contamination des protéines 

présentes dans l’émail. Aussi, des fissures dans l’émail des dents échantillonnées auraient 

possiblement permis à la dentine d’entrer en contact avec l’acide, ce qui aurait pu brouiller le signal 

de l’amélogénine lors de l’analyse au spectromètre de masse. Cependant, tel que détaillé 

dans l’annexe # 18, des échantillons ayant la même apparence (échantillons #11 et #55), ou

encore, la couleur grisâtre (figure 33) de l’émail n’ayant pas achevé sa minéralisation

(échantillons #9 et #46), ont tout de même permis d’identifier des individus masculins. Cela 

signifie que les peptides d’AMELY étaient bien conservés malgré l’apparence externe de la dent. 
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Figure 33. Germes dentaires de premières molaires permanentes n’ayant pas achevé leur minéralisation, 

apparence normale. Individu 2E7, Sainte-Marie de Beauce, échantillon #9 (photo : Jade Parent 2023). 

Qu’un germe dentaire ou une dent immature ait été analysé ne devrait pas avoir d’incidence 

sur l’analyse protéomique, puisque l’émail dentaire se développe assez tôt dans la maturation des 

dents et est même présent sur les germes dentaires encore dans la mandibule chez un fœtus 

(Mitsiadis et al. 2014). D’ailleurs, Gowland et collègues (2021), ont estimé avec succès le sexe de 

28 juvéniles, dont des périnataux, provenant de contextes anglais des Ier et IIe siècles et des XVIIIe 

et XIXe siècles en prélevant l’amélogénine de dents déciduales et permanentes à divers stades de 

minéralisation (Gowland et al. 2021). Comme détaillé à l’annexe # 18, des germes dentaires ont

été échantillonnés pour en extraire l’amélogénine pour 11 autres individus. Quatre de ces 

échantillons ont d’ailleurs permis de faire ressortir un sexe masculin avec la présence de peptides 

d’AMELY (échantillons #9, #11, #46 et #55). Les autres sont des individus féminins grâce à la 

présence de peptides d’AMELX. On a détecté chez deux individus la présence de trois peptides 

d’AMELX, chez trois autres (dont l’échantillon #36 abordé plus haut), la présence de deux 

peptides d’AMELX, et chez les deux derniers, la présence d’un seul peptide d’AMELX. Tous les 

peptides d’AMELX détectés dans ces échantillons se trouvent sur notre liste de biomarqueurs.  

 Résultats de l’estimation du sexe attribués par la protéomique à partir de données

ostéologiques manquantes

Pour compléter notre commentaire sur les résultats discordants, discutons des sept 

individus juvéniles pour lesquels nous n’avions pas d’estimation du sexe ostéologique (voir 
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annexe # 18). Un seul des sept individus parmi ceux sans estimation ostéologique s’est avéré être

un garçon (7A9-S18). Les six autres individus se sont avérés être des filles. Comme il n’y a pas de 

résultats d’ADN pour ces individus, il est difficile de savoir si l’estimation du sexe avec la 

protéomique est correcte, comme c’est peut-être le cas avec l’individu 12W-S13 (échantillon #34) 

du cimetière Notre-Dame. En effet, l’ADN de cet individu le classe comme étant un individu 

masculin, mais la protéomique n’a pas relevé la présence de peptides d’AMELY et donc, dans le 

contexte de notre analyse, cet individu apparaît comme un individu féminin avec la protéomique. 

De plus, étant donné la forte significativité statistique de notre méthodologie, les résultats devraient 

être concluants.  

Il se peut que, pour cet échantillon précis, ce soit l’analyse de l’ADN qui soit invalide. Plus 

précisément, il semblerait que les données concernant le sexe ne concordent pas toujours pour ce 

qui est du sexe entre l’ADN prélevé dans l’os temporal et celui prélevé dans les dents. Cela semble 

être un problème récurrent, spécifiquement pour le cimetière Notre-Dame et dans les sépultures 

où plusieurs individus étaient superposés (12W-S13 provient d’un tel contexte) (Arkéos 2008a : 

134). Le prélèvement des os lors de la fouille étant complexe, il se peut que des os attribués à un 

individu en particulier ne lui aient pas appartenu (Diane Martin-Moya, 2023, communication 

personnelle). Les échantillons prélevés pour l’ADN et pour la protéomique pour l’individu 12W-

S13 n’appartiennent peut-être tout simplement pas au même individu et cela pourrait expliquer la 

discordance entre les résultats pour ce dernier. Comme c’est le cas pour l’individu 12W-S13, il ne 

faut donc pas exclure la possibilité que les résultats soient inconsistants pour les autres individus 

de Notre-Dame pour les mêmes raisons. 

De plus, modifier le seuil de détection des peptides pourrait potentiellement modifier 

l’estimation du sexe. Par souci d’homogénéité et afin de faciliter la lecture des données, nous 

avions établi des paramètres clairs pour la lecture des graphiques. Nous avions établi que la 

présence d’un peptide était confirmée par la présence d’un pic dans le graphique de l’intensité de 

l’action des ions sur l’échantillon et par la présence d’au moins trois ions différents produits par le 

clivage de la chaîne de peptide par l’action du MS. Parfois, le pic était représenté par un trait plus 

ou moins court ou un polygone difforme dans le graphique. Si le pic n’était pas accompagné de 

bandes de couleur montrant clairement la présence de trois ions, le peptide était considéré absent. 
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Afin de voir si un changement des paramètres affectait les résultats, nous avons fait l’exercice en 

faisant passer de trois à un le nombre minimal d’ions détectés. Avec ces nouveaux paramètres, il 

n’y a eu qu’un seul résultat différent. L’échantillon associé à l’individu 12W-S13 s’est vu attribuer 

un sexe masculin alors qu’avec les paramètres établis précédemment, l’individu était féminin. Il 

s’agit de la seule estimation du sexe qui a changé selon la modification des paramètres de détection 

et de lecture des graphiques. Tel que mentionné plus tôt, peut-être s’agit-il d’un de ces échantillons 

pour lesquels le signal des peptides était plutôt faible, et donc, le MS n’a pas bien détecté ces 

derniers.  

Bien qu’il soit possible que, pour ces échantillons identifiés comme féminins, le signal 

d’AMELY soit trop faible pour être détecté, nous croyons que l’estimation du sexe est juste par la 

présence de peptides biomarqueurs ou diagnostics d’AMELX dans ces échantillons. En effet, les 

trois peptides biomarqueurs d’AMELX ont été détectés dans les échantillons #20 et 34, alors que 

deux de ces peptides ont été détectés dans les échantillons #35, 51 et 53, puis un seul peptide a été 

détecté dans l’échantillon #38. Cependant, comme avec les résultats discordants, les problèmes de 

détection des peptides avec l’appareil et la contamination ou la dégradation des échantillons 

demeurent possibles.  

Pour certains individus (N = 4), un seul peptide a été détecté. Il s’agit des échantillons #24 

(juvénile), 50 (adulte) et 54 (juvénile) dont le sexe féminin a été confirmé par la protéomique et 

de l’échantillon #38 (juvénile) dont le sexe féminin a été attribué par la protéomique. Bien qu’un 

seul peptide d’AMELX nous permettait d’arriver à de telles conclusions, le peptide détecté dans 

chacun des cas était un des biomarqueurs d’AMELX. Rappelons que les biomarqueurs sont les 

peptides d’AMELX et d’AMELY qui ont été détectés dans plus de 50% de nos échantillons. Nous 

les considérons comme étant « plus aptes » à permettre l’estimation du sexe. Pour huit individus, 

seulement deux peptides ont été détectés. Pour les échantillons #19, 22 (juvénile), 31 et 37, ceux-

ci ont permis de confirmer le sexe féminin. Pour ce qui est des échantillons juvéniles #35, 51 et 

53, les quelques peptides détectés ont permis d’attribuer un sexe féminin à ces individus autrement 

indéterminés. Puis, deux peptides ont modifié l’estimation du sexe de l’échantillon juvénile #36 

comme discuté plus haut. Encore une fois, ces peptides, bien que peu nombreux pour chaque 

échantillon, faisaient partie de la liste de biomarqueurs et ont donc permis d’obtenir une estimation 
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du sexe que nous croyons juste. Les 17 autres individus identifiés comme féminins par l’absence 

de peptides d’AMELY ont été identifiés grâce à la présence de plus de deux peptides d’AMELX.  

En d’autres mots, comme deuxième objectif de recherche, nous voulions répondre à cette 

question : cette méthode de protéomique s’avère-t-elle comparable en matière de fiabilité avec la 

paléogénétique et est-elle même plus fiable que les méthodes ostéologiques ? En comparant les 

résultats d’estimation du sexe par deux méthodologies et en calculant l’accord entre les résultats 

des deux méthodes, nous concluons qu’il y a un accord significatif. Il y a peu de résultats 

discordants dans notre échantillon et ceux-ci proviennent tous de juvéniles. Les résultats pour les 

adultes sont tous confirmés par la protéomique. Cela signifie que la méthode de protéomique est 

fiable pour estimer le sexe d’individus archéologiques. Elle permettrait donc de combler les 

lacunes au niveau de l’estimation du sexe chez les juvéniles, comme elle l’a fait dans notre 

échantillon.  

5.1.1.2 Commentaires sur la mortalité : Une analyse démographique sommaire des nouvelles 

données 

Au sujet de la mortalité, nous nous posons la question suivante : est-ce que le portrait 

démographique de notre échantillon pour chaque cimetière a changé suivant l’estimation du sexe 

avec la protéomique ?  

Avec les analyses ostéologiques, on constate que pour notre échantillon, pour les adultes, 

il y a autant d’hommes que de femmes pour le cimetière de Sainte-Marie et presque autant 

d’individus des deux sexes pour le cimetière de Pointe-aux-Trembles et pour le cimetière de Notre-

Dame. La proportion d’hommes et de femme est donc presque de 1 : 1. Avec la protéomique, le 

profil reste le même avec le même nombre d’individus puisque tous les résultats de l’estimation 

du sexe ont été confirmés par la protéomique.  

Pour les juvéniles, avec les analyses ostéologiques, on constate qu’il y a un même nombre de 

filles, de garçons que d’individus de sexe indéterminé pour le cimetière de Notre-Dame, 

uniquement des filles et quelques individus indéterminés pour Pointe-aux-Trembles et une 

majorité de filles pour le cimetière de Sainte-Marie avec quelques individus indéterminés. Avec la 
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protéomique, il y a presque autant de filles que de garçons pour Notre-Dame. Ce profil reste 

sensiblement le même pour Pointe-aux-Trembles et Sainte-Marie, c’est-à-dire qu’il y a une 

majorité de filles dans les échantillons de ces deux cimetières, mais avec un nombre d’effectifs 

augmenté pour les deux sexes puisque les individus indéterminés se sont vu attribuer un sexe. En 

effet, il y a trois fois plus de filles que de garçons pour Pointe-aux-Trembles (6 F : 2 M)  : ici, les 

individus masculins étaient absents de l’échantillon d’après les méthodes ostéologiques. Il y a 

également une majorité écrasante de filles pour Sainte-Marie (10 F : 1 M). Un seul individu reste 

indéterminé à la suite des analyses de protéomique. Les graphiques suivants (figures 34, 35, 36 et

37) mettent en évidence le nombre d’individus de chaque sexe selon les deux méthodes pour les

individus adultes (nombre d’hommes vs nombre de femmes) et pour les juvéniles (nombre 

de garçons vs nombre de filles) pour l’entièreté de notre échantillon ainsi que pour tous les 

cimetières individuellement. L’annexe # 19 comprend les tableaux qui ont permis de réaliser ces

graphiques.  

Figure 34. Nombre de femmes et de filles et nombre d’hommes et de garçons selon la méthode d’estimation du sexe 

pour tous les cimetières : portrait détaillé. 
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Figure 35. Nombre de femmes et de filles et nombre d’hommes et de garçons selon la méthode d’estimation du sexe 

pour le cimetière de Notre-Dame : portrait détaillé. 

Figure 36. Nombre de femmes et de filles et nombre d’hommes et de garçons selon la méthode d’estimation du sexe 

pour le cimetière de Pointe-aux-Trembles : portrait détaillé. 
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Figure 37. Nombre de femmes et de filles et nombre d’hommes et de garçons selon la méthode d’estimation du sexe 

pour le cimetière de Sainte-Marie de Beauce : portrait détaillé. 

On constate que, dans notre échantillon, spécifiquement pour les cimetières de Pointe-aux-

Trembles et de Sainte-Marie, il y a une majorité de filles. Si l’on en croit ces données, la mortalité 

infantile affecterait plus les filles que les garçons, ce qui va à l’encontre des données historiques 

et démographiques selon lesquelles les garçons décèdent en plus grand nombre en bas âge 

(Amorevieta-Gentil 2010). Nous émettons l’hypothèse que, la société de l’époque préférant se 

concentrer sur le bien-être de leurs garçons, ceux-ci étant les héritiers d’une famille, il est possible 

que la santé des petites filles ait été négligée en faveur de celle des garçons. Leur sevrage des filles 

aurait pu se faire plus tôt, une nourrice aurait pu délaisser sa fille afin d’allaiter un enfant de sexe 

masculin ou encore la nourriture post-sevrage aurait pu être de moins bonne qualité. Par exemple, 

la viande, une denrée rare, aurait pu servir à nourrir les garçons en priorité (Gutierrez 2018). 

Cependant, ce ne sont que des hypothèses puisque notre échantillon est très petit et n’est pas 

représentatif de la mortalité de l’époque. L’échantillonnage seul pourrait expliquer la surmortalité 

féminine en bas âge dans notre échantillon. Il faut donc rester prudents dans nos interprétations et 

se servir de ces nouvelles données comme base d’une étude plus large dans laquelle nous aurions 

un plus grand échantillon.  

L’estimation du sexe à l’aide de la protéomique a permis de combler les lacunes des 

méthodes ostéologiques par l’apport non négligeable de nouvelles données. Cet apport de données 
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fait référence à la fois aux données du sexe attribuées et aux données du sexe 

modifiées (tableau 30). Pour le cimetière de Notre-Dame, les modifications aux résultats

d’estimation du sexe ont affecté 20 % de l’échantillon. Pour le cimetière de Pointe-aux-

Trembles, elles ont affecté 26,67 % de l’échantillon. Puis, pour le cimetière de Sainte-Marie, 

c’est 27,27 % de l’échantillon qui a été affecté par des changements grâce aux résultats de la 

protéomique (31,82 % si on inclut la donnée non concluante dans les données modifiées). 

L’estimation du sexe est passée de 90 % des individus sexés à 100 % pour Notre-Dame, de 80 % 

à 100 % pour Pointe-aux-Trembles et de 86 % à 95 % pour Sainte-Marie. Au regard des 

juvéniles, le pourcentage estimé est passé de 67,67 % à 100 % et de 62,5 % à 100 % pour 

Notre-Dame et Pointe-aux-Trembles respectivement et de 75 % à 91,67 % pour Sainte-Marie. 

Les ajouts ou les modifications ont permis d’inventorier la présence d’un garçon et d’une fille 

supplémentaires pour Notre-Dame, de deux garçons et de deux filles supplémentaires pour 

Pointe-aux-Trembles et d’un garçon et de cinq filles supplémentaires pour Sainte-Marie. 

Il s’agit d’un apport de nouvelles données assez important. Nous ne pouvons qu’imaginer 

ce qu’un tel apport pourrait nous donner comme informations sur d’autres collections 

archéologiques dans le futur. Les lacunes au niveau de l’estimation du sexe pourraient également 

être comblées pour d’anciennes collections et ainsi, possiblement modifier les conclusions de 

certaines études quant à la mortalité reliée au sexe et à la mortalité infantile.  

Tableau 30. Détail de l’apport de données aux estimations initiales du sexe avec la protéomique. 

Cimetières Pourcentage 

estimé 

(ostéologie) 

Pourcentage 

estimé 

(protéomique) 

Apport de 

données 

Description Pourcentage 

affecté par les 

modifications 

Notre-Dame 90 % 100 % 1 
1 donnée attribuée + 1 

donnée modifiée 
20 % 

Pointe-aux-Trembles 80 % 100 % 3 
3 données attribuées + 

1 donnée modifiée 
26,67 % 

Sainte-Marie de Beauce 86,36 % 95,45 % 3 
3 données attribuées + 

3 données modifiées 
27,27 % 

Par exemple, nous pourrions comparer les données sur le sevrage chez les filles et les 

garçons décédés en bas âge (Gutierrez 2018). Nous pourrions ainsi évaluer si plus de filles ou de 

garçons étaient envoyés hors de la ville pour être allaités par une nourrice ou encore s’il y avait 
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une différence entre les sexes dans la durée de l’allaitement ou encore dans l’introduction de la 

nourriture solide à leur alimentation durant l’enfance (Gutierrez 2018). Gutierrez concluait que 

l’âge au sevrage était le même pour les garçons et les filles, mais que plus d’individus de sexe 

féminin n’avaient pas été allaités du tout. Pour ce qui est de la nourriture post-sevrage, elle notait 

un enrichissement supérieur en nutriments pour la nourriture donnée aux garçons (Gutierrez 2018). 

Nos échantillons respectifs n’avaient pas assez d’individus en commun pour croiser les données à 

ce stade. Cependant, parmi les individus en commun, il semblerait que, en effet, dans notre 

échantillon réduit, les individus de sexe féminin n’ayant pas été allaités soient plus nombreux que 

les individus de sexe masculin. Cette hypothèse mériterait d’être testée avec un échantillon plus 

grand et dans lequel le nombre de femmes et d’hommes est représentatif de la mortalité de 

l’époque. 

Avec ces nouvelles données d’estimation du sexe, nous pourrions aussi voir s’il y a une 

variation dans la croissance des enfants selon le sexe et s’il y a un lien entre la croissance, le 

sevrage (ou l’alimentation en générale) et les pathologies relevant de carences alimentaires selon 

le sexe. Par exemple, avec de nouvelles données sur le sexe des juvéniles, nous pourrions voir si 

l’hypoplasie de l’émail affecte plus les petites filles ou les petits garçons et ainsi avoir un meilleur 

portrait de l’état de santé des enfants. Jusqu’à maintenant, l’échantillon utilisé par notre collègue 

(Blaise Piette, 2023, communication personnelle) pour l’analyse de l’hypoplasie de l’émail ne 

contenait que des filles. Nous ne pouvons donc pas faire de comparaisons de nos données à ce 

stade.  

Nous pourrions aussi voir s’il y a une différence dans le sexe des migrants à Montréal 

(Vigeant 2012) et ainsi nous questionner sur les mouvements humains différents ou similaires 

entre les sexes. Trois individus se trouvaient à la fois dans notre échantillon et celui de Vigeant : 

il s’agit de deux hommes adultes (11D-S1 : > 40 ans, 4M1 : 30-35 ans) et d’un garçon (12C-S2 : 

9-15 ans). Les trois avaient le même parcours de mobilité, c’est-à-dire qu’ils étaient nés et avaient

passé leur enfance à un endroit riche en 18O, puis avaient immigré à Montréal avant l’âge adulte. 

Vigeant (2012) stipule qu’il y a peu de différence de mobilité entre les sexes parmi les défunts du 

cimetière de Notre-Dame, mais le nombre d’individus dont le sexe avait été estimé est plutôt petit 

et ne permet pas d’interprétation poussée. En revanche, toutes les femmes décédées entre 18 et 40 
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ans de son échantillon étaient natives de Montréal, mais les échantillons dentaires représentants la 

période de l’enfance entre 7 et 16 ans indiquaient que, bien que nées à Montréal, ces femmes n’y 

demeuraient pas pendant cette période de leur enfance spécifiquement. D’ailleurs, 70% des adultes 

de son échantillon demeuraient à l’extérieur de la grande ville entre 7 et 16 ans (Vigeant 2012). 

Cependant, aucun juvénile n’avait été sexé. Croiser un éventail plus large de données permettrait 

de confirmer les similitudes des parcours de mobilité entre les sexes.  

Nous pourrions aussi vérifier s’il y a effectivement une surmortalité des garçons par rapport 

aux filles en contexte euro-québécois ancien (Amorevieta-Gentil 2010). Tout en rappelant la 

petitesse de notre échantillon, nous observons plutôt le contraire. En effet, pour les cimetières de 

Pointe-aux-Trembles et de Sainte-Marie, plus de sépultures semblent appartenir à des filles. Peut-

être que l’échantillonnage est en cause pour ces résultats, mais, somme toute, explorer cette 

hypothèse avec un plus grand échantillon qui serait représentatif des cimetières à l’étude 

apporterait des résultats pertinents.  

Pour ce qui est des adultes, nous pourrions obtenir une estimation du sexe auparavant 

indéterminée pour certains individus et ainsi constater si certaines données historiques sont vraies. 

Par exemple, nous pourrions déterminer si la mortalité est en effet plus élevée pour les femmes 

entre 20 et 40 ans (Lacroix et Desjardins 2013 ; Gagnon 2013 ; Charbonneau et Landry 1979 ; 

Charbonneau 2020 ; Balac 2009), entre autres à cause des grossesses successives et des dangers 

de l’accouchement (Charbonneau 1975 ; Lemieux 1985). Pour ce qui est de notre échantillon, le 

nombre de femmes et d’hommes de cette tranche d’âge est très similaire pour chacun des 

cimetières à l’étude : il y a un peu plus de femmes que d’hommes pour le cimetière de Pointe-aux-

Trembles, mais la différence n’est pas significative. L’échantillonnage est fort probablement 

responsable de ces résultats non représentatifs. Pour la tranche d’âge des jeunes adultes, encore 

une fois, pour ce qui est de notre échantillon, il y a peu de différence de mortalité entre les sexes, 

il y a un peu plus de femmes que d’hommes, mais l’échantillonnage peut expliquer ces résultats. 

Nous pourrions aussi voir s’il est vrai que la mortalité des hommes est plus élevée chez les 

individus très âgés, ce qui signifie que les hommes vivaient généralement plus longtemps que les 

femmes (Lacroix et Desjardins 2013 ; Gagnon 2013 ; Charbonneau et Landry 1979 ; 
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Charbonneau 2020 ; 1975). Dans notre échantillon, il n’y a pas de différence marquée entre les 

sexes chez les adultes plus âgés et ils étaient généralement peu représentés dans notre échantillon. 

De la même manière qu’avec les enfants, nous pourrions voir si des pathologies présentes 

chez les adultes et qui sont des indicateurs d’une mauvaise santé durant l’enfance affectent plus 

les femmes que les hommes. Par exemple, si les femmes ont plus d’hypoplasie de l’émail que les 

hommes, cela pourrait indiquer qu’elles avaient plus de stress alimentaire durant l’enfance. Nous 

pourrions donc faire le lien entre le sexe et l’allaitement ou le sevrage et le lien entre le sexe et les 

carences alimentaires. Selon les données archéologiques, l’hypoplasie de l’émail serait plus 

présente chez les femmes pour le cimetière de Notre-Dame (Arkéos 2008a) alors qu’elle affecterait 

plus les hommes pour le cimetière de Sainte-Marie (Ethnoscop 2006). Dans un même ordre 

d’idées, pour le cimetière de Saint-Antoine de Montréal, la carie dentaire semble affecter les 

femmes en plus grand nombre (Lara Douville, 2023, communication personnelle). Ajouter à cette 

recherche des données sur l’enfance pourrait livrer des résultats intéressants.   

5.2 Limites de l’étude 

L’estimation du sexe avec la protéomique est fiable et nous permet de répondre aux 

manques des méthodes traditionnelles, mais il ne s’agit pas d’une méthode parfaite. Cette section 

discutera donc brièvement des limites de la protéomique. 

Tout d’abord, l’estimation du sexe avec la protéomique ne prend en compte qu’une seule 

configuration des chromosomes sexuels. Elle ne fait pas état de toute la variabilité humaine et reste 

basée sur un schéma binaire du sexe du point de vue chromosomique (Astorino 2019; Štrkalj et 

Pather 2021). En effet, la méthode prend en compte la présence ou l’absence de peptides codés par 

le chromosome Y. Et donc, un individu qui aurait une configuration autre que XX (femme) ou XY 

(homme), qui sont les configurations les plus fréquentes ou « ordinaires » des chromosomes 

sexuels ne serait pas pris en compte. En fait, il n’est pas possible de déceler ces variations. 

Quelques exemples de variations sont : XXY ou le syndrome de Klinefelter (Wikström et Dunkel 

2011) et XYY ou le syndrome de Jacobs (Prabha Subhash et al. 2020) qu’on peut retrouver chez 

des hommes ainsi que XXX ou la trisomie X (Otter, Schrander-Stumpel et Curfs 2010) qu’on peut 

retrouver chez des femmes. Ces syndromes sont plutôt rares et peu diagnostiqués et, mis à part 
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dans certains cas, des troubles de l’apprentissage et de l’infertilité, les personnes atteintes peuvent 

mener une vie normale (van Rijn et al. 2014). Mais comme la détermination du sexe avec la 

protéomique est une méthode qualitative basée sur la présence ou l’absence de Y et que ces 

syndromes n’affectent pas la détermination du sexe (s’il y a présence de Y c’est un individu de 

sexe masculin peu importe le nombre de Y), il n’est pas nécessaire de quantifier le nombre de 

chromosomes sexuels de chaque type. Nous tenions simplement à mentionner que ces syndromes 

existent.  

Ce qui peut causer problèmes, cependant, c’est lorsque le génotype ne concorde pas avec 

le phénotype. La méthode de protéomique ne peut pas détecter la présence d’individus intersexués. 

Le contexte bioarchéologique dans lequel on ne retrouve que des os et des dents, ne nous permet 

pas de comparer l’apparence physique genrée (ex. l’habillement ou les organes sexuels) aux 

chaînes de peptides détectées. Par exemple, un individu qui aurait une configuration XY au niveau 

de son génome, mais qui aurait été assigné un sexe féminin à la naissance à cause de la présence 

d’organes génitaux féminins ou d’un phénotype femelle (Štrkalj et Pather 2021; Astorino 2019; 

Zieminska 2018; MacGillivray et Mazur 2005; Dreger et al. 2005; Deeb et al. 2005; Ono et Harley 

2013; Rey et Grinspon 2011) apparaîtrait comme un homme dans notre échantillon. Il serait donc 

mal identifié. Comme toutes méthodes d’estimation du sexe basées sur la biologie, il faut rester 

conscients de la différence entre le sexe biologique et/ou génétique et le genre social. L’identité 

de genre des individus de leur vivant reste une information que, malheureusement, la méthode de 

protéomique ne nous donne pas. C’est pourquoi cette méthode ne détermine que la présence (ou 

l’absence) d’un chromosome Y, nous permettant de conclure que l’individu était de sexe masculin 

soit un homme ou un garçon.  

Ensuite, il s’agit d’une méthode assez dispendieuse. Si l’extraction des protéines elle-même 

demande peu de matériel, les analyses au spectromètre de masse restent couteuses. En effet, l’accès 

à un appareil à la fine pointe de la technologie reste difficile et, à moins d’avoir une entente avec 

un laboratoire d’analyse biomoléculaire, il y a de nombreux frais reliés à l’utilisation d’un tel 

appareil et à l’analyse subséquente des spectres de masse. Comme l’analyse des peptides de 

l’amélogénine est une analyse ciblée, elle reste cependant moins dispendieuse que les analyses 

d’ADN ancien. Les frais encourus dans le cadre de ce projet s’élèvent à environ 92 $ en moyenne 
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par échantillon. Outre les coûts en argent, l’extraction des protéines demande également un 

investissement en temps. L’extraction demandait environ 1 h 30 à 2 h par molaire pour produire 

un échantillon liquide analysable. Cependant, il était possible de déminéraliser plusieurs 

échantillons en même temps et de garder l’acide contenant les peptides sur glace pendant la 

filtration d’un autre échantillon. Nous pouvions produire en moyenne une dizaine d’échantillons 

par jour (8 h). 

Aussi, l’analyse des peptides requiert un spectromètre de masse de grande précision et qui 

peut prendre en charge de petits échantillons (4 µL dans notre cas). Que l’analyse des peptides 

dérivés de l’amélogénine ne requière qu’un petit échantillon est une force de la méthode. 

Cependant, l’accès à un spectromètre de masse spécifique peut être difficile. Même avec un 

appareil de grande précision, il n’a pas été possible de détecter tous les peptides ciblés. En 

revanche, cela peut être dû autant à la sensibilité de l’appareil qu’à l’absence de certains peptides 

dans nos échantillons. 

Finalement, malgré la fiabilité élevée de la méthode, nous croyons qu’une analyse sur un 

plus grand échantillon permettrait d’augmenter cette dernière encore plus. Également, la petitesse 

de notre échantillon pour chaque cimetière limite grandement l’interprétation 

paléodémographique. Estimer le sexe avec la protéomique sur la totalité des individus ambigus, 

juvéniles et dont le sexe n’a pas pu être estimé ostéologiquement pour les trois cimetières à l’étude 

permettrait d’avoir de meilleures interprétations en ce qui a trait à la mortalité reliée au sexe.     

5.3 Futures avenues de recherche 

Vu la petitesse de notre échantillon, la portée de nos résultats reste limitée. Cependant, 

l’apport de la protéomique au domaine de la bioarchéologie est non négligeable et propose des 

avenues intéressantes pour le futur de la discipline.  

Non seulement l’estimation du sexe avec la protéomique permettrait de compléter le profil 

ostéologique lorsque la conservation des os est déficiente alors que celle des dents est bonne, 

permettant l’accès à des informations auparavant inaccessibles dans de tels contextes, mais 

permettrait aussi de combler les lacunes d’anciennes études. Le potentiel de la protéomique est 
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immense pour analyser la mortalité des juvéniles, ces oubliés des analyses bioarchéologiques et 

populationnelles, surtout en ce qui a trait au sexe. L’ajout des catégories « filles » et « garçons » 

constituerait une avancée significative pour analyser la mortalité infantile ainsi que la composition 

des cimetières. 

Pour ce qui est de notre étude, plusieurs projets pourraient en découler. Tout d’abord, de 

nouveaux échantillons pourraient être refaits pour les individus ayant un résultat discordant, par 

exemple l’individu 2A1. Nous pourrions également refaire l’analyse en ciblant un éventail plus 

large de protéines autre que l’amélogénine ou faire une analyse non ciblée afin d’étudier la 

conservation du matériel biologique dans l’émail, ainsi que la diagenèse des échantillons 

archéologiques. Cela nous permettrait de comprendre pourquoi certaines molaires ne donnent pas 

de résultats, pourquoi on récolte ou non du matériel biologique dans l’émail et quel type de matériel 

biologique il est possible de récolter pour différentes dents (matures et immatures) ou encore dans 

des contextes différents (ancienneté des échantillons, type de sol, etc.). Pour l’individu 2A1, cela 

permettrait d’étudier la composition de l’émail, sa contamination ou sa pathologie et ainsi 

expliquer pourquoi celui-ci n’a pas livré de résultats pour la protéomique.  

Ensuite, une nouvelle recherche sur un échantillon plus large pourrait aussi être menée en 

ciblant, encore une fois, l’amélogénine. Cette fois, nous pourrions tenter de détecter l’amélogénine 

dans des couches plus profondes de l’émail en procédant à plusieurs déminéralisations et 

extractions successives sur une même dent ou encore en gardant la dent dans l’acide plus 

longtemps. Nous avons effectué une deuxième abrasion de l’émail sur certains échantillons (# 11, 

12, 22, 35 et 40), lorsqu’une première extraction n’a livré aucun résultat. Il a été possible de 

recueillir l’amélogénine après une seconde abrasion pour ces derniers, ce qui, selon nous, signifie 

qu’il faut parfois atteindre les couches plus profondes de l’émail pour mieux détecter le matériel 

biologique. Cependant, une mise en garde est à mentionner : procéder à une seule abrasion est une 

approche avantageuse, car minimalement destructive pour la dent, ce qui est préférable d’un point 

de vue méthodologique en archéologie. Bien que l’apparence de la dent à la suite d’une ou de deux 

abrasions à l’acide ne soit que blanchie ou légèrement crayeuse, un risque demeure que plusieurs 

abrasions successives endommagent fortement la dent. Pour atteindre les couches plus profondes 

de l’émail, appliquer la méthode sur des fragments déjà brisés d’émail pourrait être une solution.   
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Finalement, outre l’estimation du sexe, plusieurs informations peuvent être recueillies en 

analysant les protéines en contexte archéologique. Nous pouvons mentionner les analyses 

zooarchéologiques avec le ZooMS (Giovas et LeFebvre 2018; Richter et al. 2022), l’étude des 

pathologies ou de l’alimentation en étudiant les protéines bactériologiques dans le tartre dentaire 

(Warinner, Speller, et Collins 2015 ; Warinner et al. 2014 ; 2015 ; Hendy et al. 2018 ; Geber et al. 

2019 ; Haigh et al. 2010) ou encore l’étude de l’alimentation avec d’autres composés organiques 

dans les os ou les dents comme les lipides (Irto et al. 2022). La protéomique est sans aucun doute 

le sujet chaud de l’heure dans les avancées scientifiques des dernières années, et pour les années à 

venir dans plusieurs domaines et, en bioarchéologie, l’estimation du sexe est seulement à la base 

des avenues de cette méthodologie (Hendy 2021). 

5.4 Conclusion de la discussion 

En conclusion, la protéomique a livré des données auparavant inaccessibles en ce qui a trait 

au sexe des individus juvéniles. Une telle avancée est significative dans le domaine de la 

bioarchéologie puisqu’elle permettrait de mieux décrire la mortalité infantile et d’ainsi avoir un 

portrait plus complet de ces groupes d’âge. Pour ce qui est de notre échantillon, nous avons obtenus 

des résultats étonnants. En effet, il semblerait que la mortalité infantile ait affecté un plus grand 

nombre de filles que de garçons pour les cimetières de Sainte-Marie et de Pointe-aux-Trembles. 

Un échantillonnage plus grand permettrait de préciser ces résultats. En plus de livrer des résultats 

intéressants, l’extraction des protéines de l’émail dentaire se fait selon un protocole simple 

demandant peu de matériel et permettant de préparer plusieurs échantillons à la fois. N’importe 

quel laboratoire muni d’un réfrigérateur pour entreposer les quelques produits chimiques 

nécessaires, d’un congélateur pour entreposer les échantillons s’il y a un délai entre l’extraction et 

l’analyse au spectromètre de masse et d’un protocole de gestion des déchets chimiques et 

biologiques pourrait servir pour la déminéralisation de l’émail et l’extraction des protéines. De 

plus, les dents sont un bon matériel puisqu’elles se conservent bien en contexte archéologique et 

que la méthode reste possible s’il n’y a que des dents, mais pas d’os à analyser. 
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Conclusion 

En somme, cette étude à partir de 47 individus provenant des cimetières de Notre-Dame, 

Pointe-aux-Trembles et Sainte-Marie de Beauce a démontré qu’il est possible d’estimer le sexe en 

contexte bioarchéologique à partir de l’amélogénine, une protéine de l’émail des dents. Plus 

précisément, nous avons estimé avec succès le sexe de plusieurs individus juvéniles pour lesquels 

l’estimation du sexe était soit peu fiable à cause des méthodes ostéologiques inadéquates pour ce 

groupe d’âge ou encore indéterminées à cause, encore une fois, de l’immaturité des individus ou à 

cause de la conservation des restes osseux.  

Nous avions trois objectifs dans le cadre de ce projet. Le premier était de déterminer le 

protocole le plus approprié pour extraire l’amélogénine. Pour ce faire, nous avons testé plusieurs 

variables soit le temps d’exposition de l’émail à l’acide (5 minutes ou 1 heure), la surface la plus 

adaptée à l’extraction des protéines (exposer la couronne d’une molaire ou un fragment d’émail à 

l’acide) et la séparation des composantes moléculaires en filtrant ou non l’échantillon liquide. 

Nous avons opté pour une abrasion minimale de 1 heure de l’émail de la couronne d’une molaire 

avec une solution de HCl suivie d’une filtration avec un ZipTip C18. Le deuxième était de 

déterminer si l’estimation du sexe avec les méthodes ostéologiques donnait des résultats 

concordants avec l’estimation du sexe avec la méthode de protéomique. Nous avons conclu que 

85 % des individus avaient des résultats concordants. Les résultats discordants ou sans comparatif 

ostéologique provenaient tous de juvéniles. La protéomique a donc confirmé tous les résultats pour 

les adultes. Des tests du kappa de Cohen ont également confirmé que l’accord inter-

méthodologique était parfait et hautement significatif pour les adultes et presque parfait et 

hautement significatif lorsque séparés par cimetière. L’accord était faible pour les juvéniles, mais 

cela est normal puisque les résultats ont été soit confirmés, attribués ou modifiés pour les juvéniles 

puisque les méthodes ostéologiques sont peu fiables au départ. Pour les quelques individus qui 

avaient étaient analysés au niveau de leur ADN, les résultats de la protéomique concordent avec 

ceux de l’ADN pour 7 individus sur 8. Le troisième était de discuter de l’apport de données fourni 

par la protéomique, afin de pouvoir revisiter les conclusions d’études précédentes sur la mortalité. 

Les nouvelles données fournies par la protéomique nous ont permis de sexer les juvéniles, ce qui 
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est une avancée non négligeable pour le domaine. Somme toute, l’estimation du sexe avec la 

protéomique est une méthode approuvée qui livre des résultats fiables et utiles.   

Cette méthode comporte tout de même quelques limites. En effet, une certaine incertitude 

demeure toujours en ce qui concerne les individus identifiés comme des femmes ou des filles, car 

cette estimation du sexe se base sur l’absence des peptides qui définissent le sexe masculin. 

L’absence de ces peptides pourrait également être due à la sensibilité du spectromètre de masse, à 

la conservation des éléments biologiques ou encore à la contamination de l’émail par les sols, des 

pathologies ou la dentine sous-jacente. Cependant, la présence de peptides que nous avons établis 

comme « biomarqueurs » par la fréquence élevée de détection dans nos échantillons nous force à 

considérer que nos résultats sont plutôt fiables. La méthode de protéomique a l’avantage d’être 

simple, minimalement destructrice, d’être basée sur des éléments chromosomiques (découlant de 

l’ADN) et d’analyser des dents qui sont généralement bien conservées même dans des contextes 

archéologiques où la préservation est faible. 

En terminant, cette étude alliant protéomique et bioarchéologie humaine aura permis de 

démontrer le potentiel d’appliquer la protéomique pour estimer le sexe principalement sur les 

individus juvéniles. Cette étude aura permis de confronter d’anciens et de nouveaux résultats, en 

vue de futures études sur la mortalité à plus grande échelle. Il serait intéressant de mener une étude 

semblable sur un échantillon plus grand afin de mieux décrire la mortalité infantile et selon le sexe. 

Notre échantillon comportait une majorité d’individus de sexe féminin, principalement chez les 

juvéniles pour les cimetières de Pointe-aux-Trembles et de Sainte-Marie de Beauce. Nous croyons 

qu’il serait important de vérifier ces résultats avec un échantillon plus grand et représentatif des 

cimetières étudiés afin de conclure sur la question de la surmortalité des filles par rapport aux 

garçons. Aussi, une étude sur la préservation du matériel biologique dans l’émail nous permettrait 

de mieux comprendre les contextes archéologiques. Puis, la protéomique offre de nombreuses 

avenues pour le futur des recherches bioarchéologiques, entre autres, par l’analyse des protéines 

présentes dans le tartre dentaire qui pourraient détenir de l’information sur l’alimentation et les 

pathologies bucco-dentaires (Hong et al. 2012; Buckley, Melton, et Montgomery 2013 ; Warinner 

et al. 2014, 2015 ; Mackie et al. 2017 ; Hendy et al. 2018 ; Geber et al. 2019 ; Haigh et al. 2010 ; 

Warinner, Speller, et Collins 2015 ; Jersie-Christensen et al. 2018). 
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Annexes 
Annexe # 1 

Détail des protocoles d’extraction des différentes études existantes nous permettant de choisir le 

protocole le plus approprié dans le cadre de la présente étude 

Nielsen-Marsh et collègues (2009) 

Préparation

• Mettre en poudre des fragments de dents (poids non précisé)

• Séparer l'émail de la dentine avec un bromoforme et de l'acétone

Déminéralisat
ion

• Ajouter 200 L/mg de C2HCl3O2 à 10% avec des inhibiteurs de protéase pendant 1h.

• Centrifuger

Digestion

• Nettoyer la pastille de protéines avec de l'acétone

• Digérer avec de la trypsine toute une nuit à 37°C

Filtration

• Suivre les étapes d'une trousse de ZipTips
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Porto et collègues (2011a) 

Dans une autre étude, Porto et collègues (2011b) ont aussi comparé trois méthodes afin de voir 

leur efficacité à extraire l’amélogénine. Premièrement, ils ont mis une couronne en poudre, ont 

séparé l’émail et la dentine à l’aide d’un bromoforme et d’acétone, ont précipité la poudre d’émail 

avec 200 L/mg d’acide trichloroacétique à 12 % pendant 1h, ont centrifugé la solution pour faire 

une pastille et ont digéré les protéines. Deuxièmement, ils ont fait une abrasion complète de la 

couronne avec de l’acide chlorhydrique à 10 % ou de l’acide trichloroacétique à 12 % pendant un 

maximum de 30 minutes. Troisièmement, ils ont délimité une surface circulaire de 2 mm de 

diamètre sur la dent avec du ruban adhésif et y ont appliqué 5 L d’acide 

éthylènediaminetétraacétique (EDTA) à 11,2 % avec de l’hydroxyde de sodium (NaOH) à 1,25 % 

pendant 15 secondes. Le liquide résultant de l’abrasion a ensuite été transféré dans un tube avec 

de l’eau pour analyses.  

Déminéralis
ation

• Submerger la couronne d'une dent dans 1 mL de HCl à 10% contenant des inhibiteurs de
protéase pendant 5 minutes

• Centrifuger

Filtration

• Passer la solution dans un microtip à résine pour enlever l'acide et les sels

• Éluer les protéines liées à la résine avec de l’acétonitrile à 50 % avec 0,2 % d’acide formique

Digestion

• Digérer avec de la trypsine pendant 22h à 37°C

• Ajouter 5 L d’acide formique

Filtration

• Filtrer l'échantillon avec de la résine

• Sécher
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Castiblanco et collègues (2015) 

Stewart et collègues (2016) 

Préparation

• Faire une section longitudinale de l'émail de 150 m d’épaisseur avec une scie Isomet 1000

• Réduire le tiers extérieur en poudre

Déminéralisation

• Dissoudre la poudre dans de l'acide trichloroacétique à 12% selon un ratio de 200 L/mg
d’émail pendant 1h

• Centrifuger, nettoyer la pastille avec de l'acétone et sécher

Re-suspension 
et élution

• Re-suspendre la pastille dans 200 L de 6M d’urée contenant des inhibiteurs de protéase

• Sécher et re-suspendre dans 3 % d’acétonitrile avec 0,2 % d’acide formique

Déminéralis
ation

• Plonger la couronne dans 1 mL de HCl à 10 % pendant 1 minute (x2) en ajoutant des
inhibiteurs de protéase

• Sécher le résultat de la seconde abrasion

Filtration et 
élution

• Filtrer avec de la résine

• Éluer avec 50 L d’acétonitrile à 50 % contenant de l’acide formique à 0,2 %

Digestion

• Digérer les protéines avec de la trypsine

• Re-suspendre l’échantillon sec dans de l’eau avec de l’acétonitrile, puis digérer à nouveau
pendant 22h

Filtration et 
élution

• Lier les protéines avec de la résine, puis éluer avec 50 % de méthanol contenant 5 % d’acide
acétique

• Sécher et diluer à nouveau l'échantillon dans 50 L d’acide trifluoroacétique à 0,1 %
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Dans un article l’année suivante (Stewart et al. 2017), l’abrasion de la couronne a été faite avec 

0,2 mL de HCl à 5 % pendant 2 minutes (x2). Puis les étapes suivantes étaient assez semblables. 

Gowland et collègues (2021) ainsi que Rebay-Salisbury (2020) et collègues ont utilisé ce protocole 

pour leur étude. 

Lugli et collègues (2019) 

En 2020, une autre équipe dirigée par Lugli (Lugli et al. 2020) a utilisé la méthode sur un nouvel 

échantillon en utilisant ce même protocole pour une partie des spécimens et celui de Stewart et 

collègues (2017) sur le reste de l’échantillon. Cette fois-ci l’échantillon à analyser au spectromètre 

de masse était sous forme liquide. 

Préparation

•Découper des fragments de 10 mg d'émail à l'aide d'une perceuse de dentiste

Déminéralisation

•Tremper les fragments dans 200 L de HCl à 5 % pendant 1h

Filtration et 
élution

• Lier les protéines à de la résine avec une trousse d’extraction (HyperSep SpinTips)

• Éluer avec un solvant de 10 L d’acétonitrile à 60 % dans de l’acide formique à
0,1 %

• Sécher
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Wasinger et collègues (2019) 

Parker et collègues (2019) 

Buonasera et collègues (2020) ont procédé de la même manière. 

Déminéralisation

• Tremper un fragment de dent (ne pas séparer l'émail de la dentine) pendant toute
une nuit dans l’acide

• Réduire en poudre (100 mg)

• Laisser en contact avec 500 L de 0,5M de HCl pendant 18h

Digestion

• Réhydrater la pastille solide

• Digérer avec de la trypsine pendant une nuit

• Sécher

Préparation

• Briser l’émail en blocs de 20-35 mg avec une scie à dents

Déminéralisation

• Déminéraliser avec 200 L de 1,2M de HCl

• Dissoudre les protéines solubles avec 6 L de 0,5M dithioérythritol à 56°C pendant 1h

Digestion

• Digérer les protéines avec de la trypsine pendant 20h

• Centrifuger, lyophyliser et re-suspendre l'échantillon
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Froment et collègues (2020) 

Préparation

•Réduire une dent complète en poudre

•Prélever entre 10 et 50 mg de poudre

Déminéralis
ation

•Déminéraliser avec 1 mL de 0,5M EDTA pendant 18h

•Série complexe de manipulations chimiques et de nettoyages

Filtration

•Filtrer à l’aide d’un buffer de bicarbonate d’ammonium

Digestion

•Digérer avec de la trypsine

•Sécher



165 

Annexe # 2 

Liste des individus par cimetière 

Cimetière Notre-Dame de Ville-Marie (N=10), de Pointe-aux-Trembles (N = 15) et de Sainte-

Marie de Beauce (N = 22) 

Individus Catégorie d’âge Individus Catégorie d’âge Individus Catégorie d’âge 

4G-S1 Adulte 7A11-S61 Adulte 1C2 Juvénile 

11D-S1 Adulte 7A2-S1 Juvénile 1G2 Juvénile 

12C-S2 Juvénile 7A2-S5 Adulte 1G5 Adulte 

12AA-S6 Juvénile 7A2-S7 Adulte 2A1 Juvénile 

12CC-S3 Adulte 7A2-S22 Juvénile 2A13 Juvénile 

12D-S1 Adulte 7A2-S24 Juvénile 2A15 Juvénile 

12EE-S5 Adulte 7A2-S32 Juvénile 2A2 Juvénile 

12W-S13 Juvénile 7A9-S13 Adulte 2B12 Juvénile 

4M-1 Adulte 7A9-S16 Adulte 2B14 Adulte 

12Z-S1 Adulte 7A9-S18 Juvénile 2B15 Adulte 

7A9-S27 Adulte 2B5 Adulte 

7A9-S38 Adulte 2B7 Adulte 

7A9-S39 Juvénile 2E13 Adulte 

7A9-S53 Juvénile 2E2 Juvénile 

7A9-S55 Juvénile 2E3 Juvénile 

2E4 Juvénile 

2E7 Juvénile 

2E8 Adulte 

2G12 Adulte 

2G4 Adulte 

2G5 Juvénile 

2G6 Adulte 
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Annexe # 3 

Détail des méthodes utilisées pour estimer le sexe et l’âge des individus 

Méthodes d’estimation de l’âge des juvéniles 

Méthodes Ensemble 

ostéologique 

observé 

Nature Populations de 

référence 

Description 

Ubelaker 1979 Dents Morphologique 
Autochtone des 

États-Unis 

Comparer à un schéma d’éruption 

dentaire 

AlQahtani et al. 2010 Dents Morphologique 
Européenne (XVIIIe 

au XXIe siècles) 

Comparer à un schéma de 

calcification dentaire 

Maresh 1970 Os longs Métrique 
Américaine (XXe 

siècle) 

Mesurer la diaphyse des os longs et 

sélectionner l’âge correspondant à la 

mesure dans un tableau de croissance 

des os longs, tableau divisé par sexes 

Molleson et Cox 1993 Bassin Métrique 
Anglaise (XVIIIe et 

XIXe siècles) 

Mesurer la longueur et la largeur de 

l’ilium et sélectionner l’âge 

correspondant à la mesure dans un 

tableau de croissance de la ceinture 

pelvienne 

Black et Scheuer 1996 Clavicule Métrique 
Européenne (XIXe et 

XXe siècles) 

Mesurer la longueur de la clavicule et 

sélectionner l’âge correspondant à la 

mesure dans un tableau de croissance 

de la clavicule, données des deux 

sexes combinées 

Schaefer, Black et 

Scheuer 2009 

Épiphyses des 

os longs 
Morphologique 

Européenne (XXe 

siècle) 

Établir un stade de fusion des 

épiphyses des os longs, individus de 

sexe masculin seulement 

Méthodes d’estimation de l’âge des adultes 

Méthodes Ensemble 

ostéologique 

observé 

Nature Populations de 

référence 

Description 

Schmitt 2005 Bassin Morphologique 
Mondiale (XVIIIe au 

XXe siècles) 

Établir un score de vieillissement de 

la surface auriculaire 

Suchey et Brooks 1990 Bassin Morphologique 
Américaine (XXe 

siècle) 

Établir un score de vieillissement de 

la symphyse pubienne 

Lovejoy 1985 Dents Morphologique 

Autochtone 

paléohistorique 

(Américaine) 

Établir un stade d’usure de l’émail 

sur la surface occlusale des dents 

Albert et Maples 1995 Vertèbres Morphologique 
Américaine (XXe 

siècle) 

Établir un stade de fusion des 

vertèbres 
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Méthodes d’estimation du sexe des individus adultes et juvéniles 

Méthodes Ensemble 

ostéologique 

observé 

Nature Populations 

de référence 

Fiabilité Description 

Murail et al. 2005 Bassin Métrique 

Mondiale 

(XVIIIe au 

XXe siècles) 

98-99% 

Prendre 4 ou 5 mesures sur 

l’os coxal, établit une 

probabilité d’être un homme 

ou une femme 

Bruzek 2002 Bassin Morphologique 

Française et 

Portugaise 

(XIXe et XXe 

siècles) 

93-98% 

Établir un score en analysant 

la grande échancrure 

ischiatique 

Phenice 1969 Bassin Morphologie 
Américaine 

(XXe siècle) 

> 95%,

discutable 

Établir un score sur 

plusieurs traits du bassin 

Buikstra et Ubelaker 1994 Bassin Morphologique 

Américaine et 

Anglaise 

(XVIIIe et 

XIXe siècles) 

> 90%
Établir un score sur 

plusieurs traits du bassin 

Schutkowski 1993 
Bassin 

(juvéniles) 
Morphologique 

Anglaise 

(XVIII et 

XIXe siècles) 

70-90% 
Décrire plusieurs traits de 

l’ilium en formation 

Buikstra et Ubelaker 1994 Crâne Morphologique 

Américaine et 

Anglaise 

(XVIIIe et 

XIXe siècles) 

82-90% 

Établir un score sur 

plusieurs traits du crâne et 

de la mandibule 

Byers 2009 Sacrum Morphologie Inconnue Inconnue 
Décrire plusieurs traits sur le 

sacrum 
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Annexe # 4 

Détail des méthodes et des résultats des analyses ostéologiques par individu : Estimation de l’âge 

Individus Ubelaker 

1979 

AlQahtani 

2010 

Lovejoy 

1985 

Maresh 

1970 

humérus 

Maresh 

1970 

fémur 

Maresh 

1970 

tibia 

Scheuer 

et 

Black 

1996 

Albert 

et 

Maples 

1995 

Schaefer, 

Black et 

Scheuer 

2009 

Schmidt 

2005 

Suchey et 

Brooks 

1990 

Molleson 

et Cox 

1993 

Inventaires 

variés 

Âge moyen 

Sainte-

Marie 

1C2 8 ± 2 ans 8,5 ans - 4,5-5 ans - - - - - - - >3 ans - 7-8 ans

1G2 
18 mois 

± 6 mois 
1,5 ans - - - - - - - - - - - 1,5 ans 

1G5 - - 16-20 ans - - - - - - >40 ans - - - 16-20 ans

2A1 
5 ± 1,5 

ans 
5,5 ans - - - - - - - - - - - 5,5 ans 

2A13 
10 ± 2,5 

ans 
11,5 ans - - - - - - - - - - - 10-11 ans

2A15 9 ± 3 ans 8,5 ans - - - - - - - - - - - 9 ans 

2A2 6 ± 2 ans 6,5 ans - 5-6 ans - - - - - - - >3 ans - 6 ans 

2B12 - - - - 1,5 ans - - - - - - 1,5-3 ans - 1,5-2 ans 

2B14 - - 
16-20 (20-

24) ans
- - - - - - 20-39 ans - - - 16-39 ans

2B15 - - 30-35 ans - - - - - - >50 ans - - - 30-35 ans

2B5 - - 18-22 ans - - - - - - 30-59 ans - - - 30-59 ans

2B7 - - 20-24 ans - - - - - - 20-49 ans

F: 26-70 

ans / M: 

23-57 ans

- - 20-49 ans

2E13 
15 ± 3 

ans 
17,5 ans - - - - - - - - - - - 17 ans 

2E2 - - - - 6 mois - - - - - - 4-9 mois - 6 mois 

2E3 3 ± 1 ans 2,5 ans - - 2 ans - - - - - - 2-3 ans - 2-3 ans

2E4 
2 ans ± 8 

mois 
2,5 ans - - 

2-2,5

ans

2-2,5

ans
- - - - - 3 ans - 2-3 ans

2E7 4 ± 1 ans 4,5 ans - 2-2,5 ans 1,5 ans - - - - - - 1,5-3 ans - 2,5 ans 
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Individus Ubelaker 

1979 

AlQahtani 

2010 

Lovejoy 

1985 

Maresh 

1970 

humérus 

Maresh 

1970 

fémur 

Maresh 

1970 

tibia 

Scheuer 

et 

Black 

1996 

Albert 

et 

Maples 

1995 

Schaefer, 

Black et 

Scheuer 

2009 

Schmidt 

2005 

Suchey et 

Brooks 

1990 

Molleson 

et Cox 

1993 

Inventaires 

variés 

Âge moyen 

2E8 
15 ± 3 

ans 
17,5 ans - - - - - - - >40 ans - - - 17 ans 

2G12 - - 16-20 ans - - - - - - 30-59 ans - - - 30-59 ans

2G4 - - 16-22 ans - - - - - - 20-39 ans - - - 16-39 ans

2G5 
5 ± 1,5 

ans 
5,5 ans - - - - - - - - - - - 5,5 ans 

2G6 - - - - - - - - - >40 ans - - 20-35 ans 20-35 ans

Pointe-

aux-

trembles 

7A11-

S61 
- - 

16-20 (30-

35) ans
- - - - - - 20-49 ans

F: 19-40 

ans / M: 

19-34 ans

- - 16-49 ans

7A2-S1 
18 mois 

± 6 mois 
1,5 ans - 1,5 ans - - - - - - - 1-3 ans - 1,5-2 ans 

7A2-S5 - - - - - - - - - >40 ans

F: 25-83 

ans / M: 

27-66 ans

- - >40 ans

7A2-S7 - - 30-35 ans - - - - - - 20-49 ans - - - 20-49 ans

7A2-S22 
18 mois 

± 6 mois 
1,5 ans - 1 an - - - - - - - 1-2 ans - 1,5 ans 

7A2-S24 
18 mois 

± 6 mois 
1,5 ans - 1 an - - - - - - - 1-2 ans - 1,5 ans 

7A2-S32 
2 ans ± 8 

mois 
1,5 ans - - 1 an 1,5 ans - - - - - 2-3 ans - 1,5-2 ans 

7A9-S13 
15 ± 3 

ans 
16,5 ans 

16-20 (30-

35) ans
- - - - - - 20-29 ans 15-24 ans - - 16-29 ans

7A9-S16 - - - - - - - 
>30

ans
- - - - - >30 ans

7A9-S18 
18 mois 

± 6 mois 
1,5 ans - - - - - - - - - - - 1,5 ans 

7A9-S27 - - - - - - - - - >40 ans - - - >40 ans
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Individus Ubelaker 

1979 

AlQahtani 

2010 

Lovejoy 

1985 

Maresh 

1970 

humérus 

Maresh 

1970 

fémur 

Maresh 

1970 

tibia 

Scheuer 

et 

Black 

1996 

Albert 

et 

Maples 

1995 

Schaefer, 

Black et 

Scheuer 

2009 

Schmidt 

2005 

Suchey et 

Brooks 

1990 

Molleson 

et Cox 

1993 

Inventaires 

variés 

Âge moyen 

7A9-S38 
15 ± 3 

ans 
17,5 ans - - - - - - - 20-29 ans 15-24 ans - - 16-29 ans

7A9-S39 6 ± 2 ans 6,5 ans - 3-4 ans - - - - - - - >3 ans - 4-6 ans

7A9-S53 
2 ans ± 8 

mois 
1,5 ans - 2-2,5 ans - - - - - - - - - 1,5-2,5 ans 

7A9-S55 - - - - - - - - - - - - 1-3 ans 1-3 ans

Notre 

Dame 

4G-S1 
agénésie 

M3 
- 16-22 ans - - - - - - 20-49 ans - - - 16-49 ans

11D-S1 - - - - - - - - - - - - >40 ans > 40 ans

12C-S2 - - - 9-11 ans - - 
13-15

ans

<16 

ans 
<16 ans 20-29 ans 15-24 ans >3 ans - 9-15 ans

12AA-S6 
2 ans ± 8 

mois 
2,5 ans - 2-2,5 ans - - - - - - - 2-3 ans - 2,5 ans 

12CC-S3 - - - - - - - - 14-20 ans - - - - 14-20 ans

12D-S1 - - 20-24 ans - - - - - - - - - - 20-24 ans

12EE-S5 - - 16-20 ans - - - - - - 20-39 ans - - - 16-39 ans

12W-S13 - - - - - - - - - - - - 4,5 ans 4,5 ans 

4M-1 - - 
16-20 (30-

35) ans
- - - - 

>30

ans
- - - - - 30-35 ans

12Z-S1 - - 16-24 ans - - - - - - - - - - 16-24 ans
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Annexe # 5  

Détail des méthodes et des résultats des analyses ostéologiques par individu : Estimation du sexe 

Individus Buikstra et 

Ubelaker 

1994 (crâne) 

Buikstra et 

Ubelaker 

1994 (coxal) 

Bruzek 2002 Phenice 1969 Byers 

2009 

Bruzek et Murail 

2005 

Schutkowski 

1993 

Inventaires 

variés 

Sexe 

Sainte-

Marie 

1C2 F - - - - - F - F 

1G2 - - - - - - - - Ind. 

1G5 TF F F - - F - - F 

2A1 F - - - - - F - F 

2A13 Ind. - - - - - - - Ind. 

2A15 F - - - - - - - F 

2A2 F - - - - - M - TM 

2B12 - - - - - - Ind. - Ind. 

2B14 F F TM - F F - - F 

2B15 TM M M - M M - - M 

2B5 TM F M - M - - - M 

2B7 Ind. Ind. M TM M M - - TM 

2E13 TF F F - - F - - F 

2E2 - - - - - - TM - TM 

2E3 - - - - - - F - F 

2E4 - - - - - - F - F 

2E7 - - - - - - F - F 

2E8 F Ind. M - - M - - M 

2G12 F F TF - - - - - F 

2G4 M Ind. TM - - M - - M 

2G5 F - - - - - - - F 

2G6 TF F TF - - F - - F 
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Individus Buikstra et 

Ubelaker 

1994 (crâne) 

Buikstra et 

Ubelaker 

1994 (coxal) 

Bruzek 2002 Phenice 1969 Byers 

2009 

Bruzek et Murail 

2005 

Schutkowski 

1993 

Inventaires 

variés 

Sexe 

Pointe-aux-

trembles 

7A11-S61 F F TF F TF F - - F 

7A2-S1 - - - - - F - F 

7A2-S5 TM M M TM TM M - - TM 

7A2-S7 M M M - - F - - TM 

7A2-S22 - - - - - F - F 

7A2-S24 - - - - - F - F 

7A2-S32 - - - - - F - F 

7A9-S13 Ind. F TF Ind. - F - - F 

7A9-S16 TM - - - - - - TM 

7A9-S18 - - - - - - - Ind. 

7A9-S27 F F F - - F - - F 

7A9-S38 F F F TM - F - - F 

7A9-S39 - - - - - - F - F 

7A9-S53 - - - - - - - - Ind. 

7A9-S55 - - - - - - - - Ind. 

Notre 

Dame 

4G-S1 Ind. F F - M F - - F 

11D-S1 Ind. - - - - - - M M 

12C-S2 F Ind. - - - - M - TM 

12AA-S6 - - - - - - F - F 

12CC-S3 - - - - - - - F F 

12D-S1 Ind. - - - - - - - TM 

12EE-S5 Ind. F TF - - - - - TF 

12W-S13 - - - - - - - - Ind. 
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Individus Buikstra et 

Ubelaker 

1994 (crâne) 

Buikstra et 

Ubelaker 

1994 (coxal) 

Bruzek 2002 Phenice 1969 Byers 

2009 

Bruzek et Murail 

2005 

Schutkowski 

1993 

Inventaires 

variés 

Sexe 

4M-1 M - - - - - - - M 

12Z-S1 M - - - - - - - M 
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Annexe # 6  

Comparaison entre l’âge dentaire avec l’éruption dentaire (Ubelaker 1979) et la calcification 

dentaire (AlQahtani 2010) pour 18 individus 

Individus Âge dentaire (Ubelaker 1979) Âge dentaire (AlQahtani 2010) 

1C2 8 ± 2 ans 8,5 ans 

1G2 18 mois ± 6 mois 1,5 ans 

2A1 5 ± 1,5 ans 5,5 ans 

2A13 10 ± 2,5 ans 11,5 ans 

2A15 9 ± 3 ans 8,5 ans 

2A2 6 ± 2 ans 6,5 ans 

2E13 15 ± 3 ans 17,5 ans 

2E3 3 ± 1 ans 2,5 ans 

2E4 2 ans ± 8 mois 2,5 ans 

2E7 4 ± 1 ans 4,5 ans 

2E8 15 ± 3 ans 17,5 ans 

2G5 5 ± 1,5 ans 5,5 ans 

7A2-S1 18 mois ± 6 mois 1,5 ans 

7A2-S22 18 mois ± 6 mois 1,5 ans 

7A2-S24 18 mois ± 6 mois 1,5 ans 

7A2-S32 2 ans ± 8 mois 1,5 ans 

7A9-S13 15 ± 3 ans 16,5 ans 

7A9-S18 18 mois ± 6 mois 1,5 ans 

7A9-S38 15 ± 3 ans 17,5 ans 

7A9-S39 6 ± 2 ans 6,5 ans 

7A9-S53 2 ans ± 8 mois 1,5 ans 

12AA-S6 2 ans ± 8 mois 2,5 ans 
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Annexe # 7   

Mesures des os longs sur 15 individus juvéniles des trois cimetières à l’étude 

Maresh 1970 Black et Scheuer 1996 

Individus Longueur 

humérus (mm) 
Âge 

longueur 

humérus 

Longueur 

fémur (mm) 
Âge 

longueur 

fémur 

Longueur 

tibia (mm) 
Âge 

longueur 

tibia 

Longueur 

clavicule (mm) 
Âge 

longueur 

clavicule 

1C2 177 mm 4,5-5 ans - - - - - - 

2A2 182 mm 5-6 ans - - - - - - 

2B12 - - 156 mm 1,5 ans - - - - 

2E2 - - 113,24 mm 6 mois - - - - 

2E3 - - 168 mm 2 ans - - - - 

2E4 - - 180 mm 2-2,5 ans 148,16 mm 2-2,5 ans - - 

2E7 133,02 mm 2-2,5 ans 161 mm 1,5 ans - - - - 

7A2-S1 113,14 mm 1,5 ans - - - - - - 

7A2-S22 98,6 mm 1 an - - - - - - 

7A2-S24 108,24 mm 1 an - - - - - - 

7A2-S32 - - 144,9 mm 1 an 120,34 mm 1,5 ans - - 

7A9-S39 156 mm 3-4 ans - - - - - - 

7A9-S53 131 mm 2-2,5 ans - - - - - - 

12C-S2 238 mm 9-11 ans - - - - 120 mm 13-15 ans

12AA-S6 131,47 mm 2-2,5 ans - - - - - - 
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Annexe # 8  

Comparaison des méthodes d’estimation du sexe avec les méthodes sur l’os coxal et le sacrum pour les adultes (N = 19) 

Méthode 

visuelle coxal 

(Buikstra et 

Ubelaker 

1994) 

Méthode visuelle coxal (Bruzek 2002) Méthode visuelle coxal 

(Phenice 1969) 

Méthode visuelle sacrum 

(Byers 2009) 

DSP (Bruzek et Murail 2005) 
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Sainte-

Marie 

1G5 1 F* m-f-f

si
m

p
le

 

P** f - F - - - - - - - - 133,06 66,44 69,42 32,08 49,11 79,5 F 

2B14 2 F m-m-f

si
m

p
le

 

A - - TM - - - - 
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/l
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g

e 

d
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rg
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F 148,26 70,1 66,96 31,77 47,89 90,1 F 

2B15 4 M m-m-m

si
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- - - M - - - - 
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M 146,42 72,98 69,99 36,99 55,11 97,1 M 

2B5 2 F f-m-m
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M 163,11 77,22 79,41 37,02 55,87 78,2 M 
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Méthode 

visuelle coxal 

(Buikstra et 

Ubelaker 

1994) 

Méthode visuelle coxal (Bruzek 2002) Méthode visuelle coxal 

(Phenice 1969) 

Méthode visuelle sacrum 

(Byers 2009) 

DSP (Bruzek et Murail 2005) 
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2E13 1 F f-f-f

si
m

p
le

 

P - - F - - - - - - - - 144,11 60,02 69,26 32,9 50,4 97,6 F 

2E8 3 Ind. m-m-m

si
m

p
le

 

A - - M - - - - - - - - 140 72,45 75,31 39,15 57,2 98,9 M 

2G12 1 F f-f-f

si
m

p
le

 

A - - TF - - - - - - - - - - - - - - - 

2G4 3 Ind. m-m-f

si
m

p
le

 

A - - TM - - - - - - - - 137,37 69,04 77 38,67 56,59 94,9 M 

2G6 2 F f-f-f

si
m

p
le

 

A - - TF - - - - - - - - 139,5 63,74 74,41 35,23 50,4 93,9 F 

Pointe-

aux-

trembles 

7A11-S61 1 F f-f-f

si
m

p
le

 

A f f-m-f TF f f f F 
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/m
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ce
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u

rb
é 
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rg
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TF 161,5 67,99 74,12 32,1 54,03 91,5 F 
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Méthode 

visuelle coxal 

(Buikstra et 

Ubelaker 

1994) 

Méthode visuelle coxal (Bruzek 2002) Méthode visuelle coxal 

(Phenice 1969) 

Méthode visuelle sacrum 

(Byers 2009) 

DSP (Bruzek et Murail 2005) 
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7A2-S5 4 M m-m-m
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- m m-m-m M f m m TM 
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TM 157,72 74,85 79,87 39,52 54,56 65,4 M 

7A2-S7 5 M m-m-m

co
m

p
o

sé
 

A m - M - - - - - - - - 131,21 63,34 70,41 33,21 50,64 85,2 F 

7A9-S13 1 F f-f-f

si
m

p
le

 

P - m-m-m TF f m - Ind. - - - - 147,89 65,11 75,89 30,54 55,99 97,5 F 

7A9-S27 1 F f-f-f

co
m

p
o

sé
 

P - - F - - - - - - - - 149,56 63,63 79,56 29,85 49,14 99,9 F 

7A9-S38 1 F f-f-f

co
m

p
o

sé
 

A m f-f-f F m f m TM - - - - 151,72 65,58 82,34 29,85 49,88 99,9 F 

Notre 

Dame 

4G-S1 2 F f-f-f
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m

p
o

sé
 

P - - F - - - - 
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n
g

/m
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ce
 

co
u
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é 

- M 165 58,17 71,09 24,13 40,68 100 F 
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Méthode 

visuelle coxal 

(Buikstra et 

Ubelaker 

1994) 

Méthode visuelle coxal (Bruzek 2002) Méthode visuelle coxal 

(Phenice 1969) 

Méthode visuelle sacrum 

(Byers 2009) 

DSP (Bruzek et Murail 2005) 
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12C-S2 3 Ind. - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

12EE-S5 1 F f-f-f

si
m

p
le

 

P - - TF - - - - - - - - - - - - - - - 

Description des valeurs : 

* F ou f = trait féminin, M ou m = trait masculin, TF ou TM = tendance féminine ou tendance masculine du trait, ind. = trait ambigü/sexe indéterminé

** P = présence du trait, A = absence du trait
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Annexe # 9 

Nombre d’individus par groupe d’âges pour l’ensemble des cimetières (N = 47) 

Cimetières 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

Notre-Dame 1 1 1 2 4 1 10 

Pointe-aux-

Trembles 
7 1 0 0 4 3 15 

Sainte-Marie 

de Beauce 
3 5 4 3 5 2 22 

Total 11 7 5 5 13 6 47 



181 

Annexe # 10 

Détail du sexe (ostéologie) des individus en fonction du groupe d’âge par cimetière 

Tous les cimetières (N = 47) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 5 6 2 3 7 2 25 

M 1 0 2 2 6 4 15 

Indéterminé 5 1 1 0 0 0 7 

Total 11 7 5 5 13 6 47 

Cimetière Notre-Dame de Ville-Marie (N = 10) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 1 0 0 1 2 0 4 

M 0 0 1 1 2 1 5 

Indéterminé 0 1 0 0 0 0 1 

Total 1 1 1 2 4 1 10 

Cimetière de Pointe-aux-Trembles (N = 15) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 4 1 0 0 3 1 9 

M 0 0 0 0 1 2 3 

Indéterminé 3 0 0 0 0 0 3 

Total 7 1 0 0 4 3 15 

Cimetière de Sainte-Marie de Beauce (N = 22) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 0 5 2 2 2 1 12 

M 1 0 1 1 3 1 7 

Indéterminé 2 0 1 0 0 0 3 

Total 3 5 4 3 5 2 22 
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Annexe # 11  

Numérisation 3D de l’échantillon : Paramètres et réglages des appareils pour la numérisation de 

l’échantillon dentaire 

Appareil Nikon D500 

Lumière 
5 panneaux LED (SP-

500D), lumière du jour 

Sensibilité iso 100 

Ouverture F18 ou F22 

Vitesse 

d’obturation 
1/1.6 ou 1/2.5 

Exposition Focus manuel 
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Numérisation 3D de l’échantillon : Description des photographies à effectuer pour une dent 

Angle vertical de la dent Nombre de photos Angle horizontal 

1- Dent verticale sur les racines (debout), face buccale

vers l’appareil
24 -20°

2- Dent penchée vers face mésiale (en angle), face

buccale vers l’appareil
24 -20°

3- Dent sur face mésiale (couchée), face buccale vers

l’appareil
24 -20°

4- Dent sur face mésiale, face occlusale vers l’appareil 1 -20°

Exemples de position de la dent (photos : Jade Parent 2022) : 

1- 2- 3- 4- 
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Annexe # 12  

Protocole d’extraction des protéines détaillé 

Introduction 

Le protocole suivant a été développé à partir du protocole élaboré par Stewart et collègues (Stewart 

et al. 2017). Nous avons également pris en compte les protocoles de Stewart et collègues (Stewart 

et al. 2016) et de Parker et collègues (Parker et al. 2019). 

Matériel 

Échantillon de 53 molaires à analyser 

Solution de peroxyde d’hydrogène 

(H2O2) à 30% 

Solution d’acide chlorhydrique (HCl) à 

100% 

Solution d’acide formique (CH2O2) à 

100% 

Solution d’acétonitrile (CH3CN) à 100% 

Inhibiteur de protéase 

Pic dentaire 

Eau distillée 

Eppendorfs pour aliquotes 

53 Eppendorfs de 0,2 mL pour FT 

53 Eppendorfs de 0,2 mL pour digestion 

53 Eppendorfs de 0,2 mL pour élution 

Micropipettes (P10, P20, P1000) 

Pincettes 

53 ZipTip à résine C18 (ZTC18S096; 

EMD Millipore) 

Nacelles de pesée 
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Solutions à préparer  

10 mL de solution de H2O2 à 3% (vol/vol)  30% x (V1) = 3% x (10mL)  1mL de H2O2 30% 

10 mL de solution de HCl à 5% (vol/vol)  100% x (V1) = 5% x (10mL)  0,5mL de HCl 100% 

5 mL de solution d’acide formique (CH2O2) à 0,1% (vol/vol)  100% x (V1) = 0,1% x (5mL) 

  0,005mL de CH2O2 100% soit 5L 

2 mL de buffer composé d’acétonitrile (CH3CN) à 60% (vol/vol) et d’acide formique (CH2O2) à 

0,1% (vol/vol)  60% x (2mL) / 100% = 1,2mL d’acétonitrile  

  0,1% x (2mL) / 100% = 0,002mL de CH2O2 soit 2L 

Protocole (Stewart et al. 2017) 

1. Afin d’éliminer les contaminants (sol, tartre, etc.) présents à la surface de la dent, gratter la dent

avec un pic dentaire. Ensuite, traiter l’émail en mettant la dent dans une nacelle avec 1 à 2 mL 

d’une solution de peroxyde d’hydrogène (H2O2) à 3% durant 30 secondes. Puis, rincer la dent avec 

de l’eau distillée. 

2. Pour la digestion des protéines, il faut d’abord procéder à l’abrasion de l’émail. Mettre 60 μL

de HCl à 5% (vol/vol) dans une nacelle en s’assurant que la solution liquide forme un ménisque 

convexe (une grosse goutte).  

3. À l’aide de pincettes, mettre la dent en contact avec la solution de HCl en mettant la surface de

l’émail directement sur la goutte. Garder la dent dans la solution de HCl pendant 2 minutes. Retirer 

la dent et jeter la solution liquide contenant cette première abrasion. 

4. Ensuite, avec la solution de HCl à 5% (vol/vol), préparer une solution de 300 L de HCl à

laquelle on ajoute 33 L d’inhibiteur de protéase. 

5. Mettre 60 μL de la solution de HCl contenant l’inhibiteur de protéase dans la même nacelle qu’à

l’étape 2 en formant un ménisque convexe. Mettre la même surface de l’émail de la dent en contact 
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avec cette nouvelle goutte et la garder en contact avec la solution pendant 1 heure. Retirer la dent 

en gardant cette fois la solution liquide contenant la deuxième abrasion. Conserver cette solution 

dans un Eppendorf pour l’extraction des peptides et centrifuger pour que les résidus minéraux 

forment un culot au fond. Rincer la dent avec de l’eau distillée. 

6. Pour procéder à la séparation des composantes de l’émail et à l’extraction des peptides, attacher

un ZipTip à résine C18 (ZTC18S096; EMD Millipore) à une micropipette ajustée à 10 μL. Ensuite, 

conditionner le ZipTip 3 fois avec 10 μL d’acétonitrile (CH3CN) à 100%, puis 3 fois avec 10 μL 

d’acide formique (CH2O2) à 0,1% (vol/vol) en jetant la solution à chaque fois. Attention à pipeter 

lentement! 

7. Ensuite, prendre l’Eppendorf contenant l’échantillon mis de côté à l’étape 5 et passer l’entièreté

de cette solution 10 fois dans le ZipTip en pipetant et en relâchant dans l’Eppendorf (va-et-vient). 

Attention à ne pas faire de bulles d’air et de ne pas mettre l’embout dans le culot de résidus 

minéraux! Après le 10ième passage, mettre l’entièreté des 60 μL dans un nouvel Eppendorf qui 

accueillera tous les rejets (Flow-through « FT ») pour cet échantillon.  

8. Pour nettoyer le ZipTip, se faire un aliquote de 60 μL avec la solution d’acide formique (CH2O2)

à 0,1% (vol/vol). Nettoyer 6 fois le ZipTip avec 10 μL d’acide formique (CH2O2) à 0,1% (vol/vol). 

Mettre le rejet dans l’Eppendorf FT à chaque fois. 

9. Finalement, pour faire l’élution des peptides restés dans la mini-colonne du ZipTip, mettre 4 μL

d’un éluant (elution buffer) composé d’acétonitrile à 60% et d’acide formique à 0,1% dans un 

nouvel Eppendorf. Ajuster la micropipette à 4 μL et faire passer l’entièreté de l’éluant 10 fois dans 

le ZipTip en pipetant et en relâchant dans l’Eppendorf (va-et-vient). Attention à ne pas faire de 

bulles d’air! Après le 10ième passage, s’assurer que le ZipTip est vide et conserver l’échantillon 

dans ce dernier Eppendorf. C’est cet Eppendorf contenant 4 μL de solution de peptides élués qui 

ira à l’analyse! Attention de ne pas rejeter dans le FT! 

10. Recommencer les étapes 1 à 9 pour chacune des dents à analyser.
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Montage 

Montage des étapes 4 et 5 de l'abrasion de l'émail (modifié à partir de l’image du montage de 

Stewart et al. 2016). En bleu, la solution de peptides déminéralisés. 
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Annexe # 13 

Estimation du sexe selon la présence (P) ou l’absence (A) de chaînes de peptides d’AMELX ou 

d’AMELY (N = 48) 

Échantillons AMELX AMELY Énaméline Sexe protéomique 

2B7 (fragment test) P P P M 

4M1 (test) P P P M 

2B7 (fragment test, sans 

ZipTip) 
P P P M 

2E7 P P P M 

12Z-S1 P P P M 

12AA-S6 P P P M 

12D-S1 P P P M 

2B15 P P P M 

2G5 P A P F 

12CC-S3 P A P F 

2G4 P P P M 

1C2 P A P F 

2A2 P A P F 

2E13 P A A F 

1G2 P A A F 

2E4 P A P F 

12EE-S5 P A P F 

2E3 P A A F 

4G-S1 P A P F 

2A1 M1D A A A ind. 

11D-S1 M1D P P P M 

2E8 M1G P P P M 

2B5 P P P M 

2G6 P A P F 

2G12 P A P F 

12C-S2 P P P M 

12W-S13 P A P F 

2B12 P A P F 

2E2 P A A F 

2B14 P A A F 

2A13 P A A F 

7A11-S61 P A P F 

2A15 P A P F 
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Échantillons AMELX AMELY Énaméline Sexe protéomique 

1G5 P A P F 

7A9-S27 P A P F 

7A2-S7 P P P M 

7A2-S22 P A P F 

7A2-S1 P A A F 

7A2-S32 P P P M 

7A9-S16 P P P M 

7A9-S39 P A P F 

7A9-S38 P A P F 

7A9-S13 P A P F 

7A9-S53 P A P F 

7A2-S5 P P P M 

7A9-S55 P A P F 

7A2-S24 P A P F 

7A9-S18 P P P M 
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Annexe # 14  

Détail du sexe (protéomique) des individus en fonction du groupe d’âge par cimetière 

Tous les cimetières (N = 47) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 8 5 4 3 7 2 29 

M 3 1 1 2 6 4 17 

Indéterminé 0 1 0 0 0 0 1 

Total 11 7 5 5 13 6 47 

Cimetière Notre-Dame de Ville-Marie (N = 10) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 0 1 0 1 2 0 4 

M 1 0 1 1 2 1 6 

Indéterminé 0 0 0 0 0 0 0 

Total 1 1 1 2 4 1 10 

Cimetière de Pointe-aux-Trembles (N = 15) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 5 1 0 0 3 1 10 

M 2 0 0 0 1 2 5 

Indéterminé 0 0 0 0 0 0 0 

Total 7 1 0 0 4 3 15 

Cimetière de Sainte-Marie de Beauce (N = 22) 

Sexe 0-2,5 ans 2,5-5,5 ans 5,5-12 ans 15-20 ans 20-40 ans > 40 ans Total 

F 3 3 4 2 2 1 15 

M 0 1 0 1 3 1 6 

Indéterminé 0 1 0 0 0 0 1 

Total 3 5 4 3 5 2 22 
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Annexe # 15  

Résultats des tests statistiques : Kappa de Cohen mesurant l’accord des résultats du sexe estimé 

d’après les méthodes ostéologiques traditionnelles et l’approche protéomique 

Tous les cimetières, tous les groupes d’âge 

Valeur Erreur asymptotique standard a T approximatif b Signification 

Mesure d’accord Kappa 0,733 0,111 4,581 < 0,001 

Nombre d’individus valides 39 
a. L’hypothèse nulle n’étant pas considérée.

b. Utilisation de l’erreur asymptotique standard en envisageant l’hypothèse nulle.

Tous les cimetières, individus juvéniles 

Valeur Erreur asymptotique standard a T approximatif b Signification 

Mesure d’accord Kappa 0,074 0,266 0,292 0,770 

Nombre d’individus valides 15 
a. L’hypothèse nulle n’étant pas considérée.

b. Utilisation de l’erreur asymptotique standard en envisageant l’hypothèse nulle.

Tous les cimetières, individus adultes 

Valeur Erreur asymptotique standard a T approximatif b Signification 

Mesure d’accord Kappa 1,000 0,000 4,899 < 0,001 

Nombre d’individus valides 24 
a. L’hypothèse nulle n’étant pas considérée.

b. Utilisation de l’erreur asymptotique standard en envisageant l’hypothèse nulle.

Cimetière Notre-Dame de Ville-Marie, tous les groupes d’âge 

Valeur Erreur asymptotique standard a T approximatif b Signification 

Mesure d’accord Kappa 0,769 0,212 2,372 0,018 

Nombre d’individus valides 9 
a. L’hypothèse nulle n’étant pas considérée.

b. Utilisation de l’erreur asymptotique standard en envisageant l’hypothèse nulle.

Cimetière de Pointe-aux-Trembles, tous les groupes d’âge 

Valeur Erreur asymptotique standard a T approximatif b Signification 

Mesure d’accord Kappa 0,800 0,188 2,828 0,005 

Nombre d’individus valides 12 
a. L’hypothèse nulle n’étant pas considérée.

b. Utilisation de l’erreur asymptotique standard en envisageant l’hypothèse nulle.
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Cimetière de Sainte-Marie de Beauce, tous les groupes d’âge 

Valeur Erreur asymptotique standard a T approximatif b Signification 

Mesure d’accord Kappa 0,640 0,187 2,735 0,006 

Nombre d’individus valides 18 
a. L’hypothèse nulle n’étant pas considérée.

b. Utilisation de l’erreur asymptotique standard en envisageant l’hypothèse nulle.

Valeurs du Kappa de Cohen et leur signification 

Valeurs Description de l’accord 

0,8 – 1 Parfait 

0,6 – 0,8 Presque parfait 

0,4 – 0,6 Élevé 

0,2 – 0,4 Modéré 

0 – 0,2 Léger 

0 Presque nul 

Moins de 0 Nul 

Résultats des tests statistiques : Alpha de Krippendorff mesurant la fiabilité inter-méthodologique 

des résultats du sexe estimé d’après les méthodes ostéologiques traditionnelles, l’approche 

protéomique et l’ADN (N = 8). 

Alpha LL95%CI UL95%CI Nb d’individus Nb de méthodes Nb de paires 

Valeurs 0,8036 0,7054 1,00 8 3 22 

Probabilité (q) d’échec d’obtenir un alpha d’au moins alphamin 

Alphamin Probabilité (q) 

0,90 28,41 % 

0,80 9,06 % 

0,70 2,44 % 

0,67 2,44 % 

0,60 0,55 % 

0,50 0,07 % 

Valeurs de l’alpha de Krippendorff et leur signification 

Valeurs Description de la fiabilité 

0,8 – 1 Forte 

0,67 – 0,8 Faible 

0 – 0,67 Très faible 

0 Nulle 
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Annexe # 16 

Détail de la présence ou l’absence des peptides ciblés présents au moins une fois pour chaque échantillon : Énaméline et peptides 

d’AMELY  

Peptides 

PYFGYFGYH SM(ox)IRPPY WYESM(ox)IRPPY VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY M(ox)IRPPY SMIRPPY SM(ox)IRPPYS 

Masse (m/z) 575,7533 440,2233 679,32 670,3568 396,7072 432,2258 483,7393 

AMELX ou AMELY énaméline Y Y Y Y Y Y 

# Échantillon 

4 P P n.a n.a n.a n.a n.a

5 P P n.a n.a n.a n.a n.a

8 P P n.a n.a n.a n.a n.a

9 P P n.a A P A P 

10 P P n.a A A P P 

11 P P n.a A A A P 

12 P P n.a P A A P 

13 P P n.a A A P A 

14 P A n.a A A A A 

15 P A A A A A A 

16 P P P P P P P 

17 P A A A A A A 

18 P A A A A A A 

19 A A A A A A A 

20 A A A A A A A 

22 P A A A A A A 



194 

Peptides 

PYFGYFGYH SM(ox)IRPPY WYESM(ox)IRPPY VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY M(ox)IRPPY SMIRPPY SM(ox)IRPPYS 

Masse (m/z) 575,7533 440,2233 679,32 670,3568 396,7072 432,2258 483,7393 

AMELX ou AMELY énaméline Y Y Y Y Y Y 

# Échantillon 

23 P A A A A A A 

24 A A A A A A A 

25 P A n.a A A A A 

27 A A A A A A A 

28 P P n.a A P P P 

29 P P n.a A P A P 

30 P P n.a A P A P 

31 P A n.a A A A A 

32 P A n.a A A A A 

33 P A n.a A A P P 

34 P A n.a A A A A 

35 P A A A A A A 

36 A A A A A A A 

37 A A A A A A A 

38 A A A A A A A 

39 P A A A A A A 

40 P A A A A A A 

41 P A A A A A A 

42 P A A A A A A 

43 P P A A P P P 
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Peptides 

PYFGYFGYH SM(ox)IRPPY WYESM(ox)IRPPY VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY M(ox)IRPPY SMIRPPY SM(ox)IRPPYS 

Masse (m/z) 575,7533 440,2233 679,32 670,3568 396,7072 432,2258 483,7393 

AMELX ou AMELY énaméline Y Y Y Y Y Y 

# Échantillon 

44 P A A A A A A 

45 A A A A A A A 

46 P P A A A A P 

47 P P P P A P P 

48 P A A A A A A 

49 P A A A A A A 

50 P A A A A A A 

51 P A A A A A A 

52 P P A A A A P 

53 P A A A A A A 

54 P A A A A A A 

55 P A A A A A P 
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Détail de la présence ou l’absence des peptides ciblés présents au moins une fois pour chaque échantillon : Peptides d’AMELX 

Peptides 
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Masse 

(m/z) 

478,313 653,8326 654,3259 697,84 779,37 807,88 857,401 780,0748 653,6961 525,2975 656,3528 448,5875 845,9063 

AMELX 

ou 

AMELY 

X X X X X X X X X X, Y X, Y X, Y X, Y 

# 

Échantillon 

4 n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a P n.a n.a n.a

5 n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a P n.a n.a n.a

8 n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a n.a P n.a n.a n.a

9 P A A A A A A A A P A A P 

10 P P P A A A A A A P P A P 

11 A A A A A A A A A P A A P 

12 P A P A P P A P P P P A P 

13 P A P A A A P A A P P A P 

14 P A P A A A A A A A A A P 
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Peptides 
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Masse 

(m/z) 

478,313 653,8326 654,3259 697,84 779,37 807,88 857,401 780,0748 653,6961 525,2975 656,3528 448,5875 845,9063 

AMELX 

ou 

AMELY 

X X X X X X X X X X, Y X, Y X, Y X, Y 

# 

Échantillon 

15 P P P P P P P A P P P P P 

16 P P P P P P P A P P P P P 

17 P P P A A A A A P P P P P 

18 P P P A A A A A A P P A P 

19 A A P A A A A A A A A A P 

20 P A A A A A A A A P A A P 

22 A A A A A A A A A P A A P 

23 P P P A A A A A A P A A P 

24 A A A A A A A A A P A A A 

25 P A P A A A A A A P P A P 

27 A A A A A A A A A A A A A 

28 P A P A A A A A P P P P P 
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Peptides 
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Masse 

(m/z) 

478,313 653,8326 654,3259 697,84 779,37 807,88 857,401 780,0748 653,6961 525,2975 656,3528 448,5875 845,9063 

AMELX 

ou 

AMELY 

X X X X X X X X X X, Y X, Y X, Y X, Y 

# 

Échantillon 

29 P A P A A A A A A P P P P 

30 P A P A A A A A A P A A P 

31 A A A A A A A A A P A A P 

32 P P P A P A A A P P P P P 

33 P A P A A A P A A P P A P 

34 P P A A A A A A A P P A P 

35 A A A A A A A A A P A A P 

36 A A A A A A A A A P A A P 

37 A A A A A A A A A P A A P 

38 A A A A A A A A A P A A A 

39 P A P A A A A A P P P P P 

40 P A A A A A A A A P A A P 
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Peptides 
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Masse 

(m/z) 

478,313 653,8326 654,3259 697,84 779,37 807,88 857,401 780,0748 653,6961 525,2975 656,3528 448,5875 845,9063 

AMELX 

ou 

AMELY 

X X X X X X X X X X, Y X, Y X, Y X, Y 

# 

Échantillon 

41 P A P P A A P A P P P A P 

42 P A P A A A P A A P P A P 

43 P A P A P A P P P P P P P 

44 P P P A A A A A A P P A P 

45 A A A A A A A A A P P A P 

46 P A A A A A A A A P A A P 

47 P A P P P A P P P P P A P 

48 P A P A A A A P P P P A P 

49 P P P A A A A A P P P A P 

50 A A A A A A A A A P A A A 

51 A A A A A A A A A P A A P 

52 P P P A A A A A P P P A P 
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Peptides 
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Masse 

(m/z) 

478,313 653,8326 654,3259 697,84 779,37 807,88 857,401 780,0748 653,6961 525,2975 656,3528 448,5875 845,9063 

AMELX 

ou 

AMELY 

X X X X X X X X X X, Y X, Y X, Y X, Y 

# 

Échantillon 

53 A A A A A A A A A P A A P 

54 A A A A A A A A A P A A A 

55 A A A A A A A A A P A A P 

Détail du nombre de peptides d’AMELX et d’AMELY présents pour chaque échantillon 

# Échantillon Groupe d’âge Nombre de 

peptides 

d’AMELY 

Nombre de 

peptides 

d’AMELX 

Total de peptides Sexe 

protéomique 

4 Adulte 1 1 2 M 

5 Adulte 1 1 2 M 
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# Échantillon Groupe d’âge Nombre de 

peptides 

d’AMELY 

Nombre de 

peptides 

d’AMELX 

Total de peptides Sexe 

protéomique 

8 Adulte 1 1 2 M 

9 Juvénile 3 3 6 M 

10 Adulte 3 6 9 M 

11 Juvénile 2 2 4 M 

12 Adulte 3 9 12 M 

13 Adulte 2 6 8 M 

14 Juvénile 0 3 3 F 

15 Adulte 0 12 12 F 

16 Adulte 6 12 18 M 

17 Juvénile 0 8 8 F 

18 Juvénile 0 6 6 F 

19 Adulte 0 2 2 F 

20 Juvénile 0 3 3 F 

22 Juvénile 0 2 2 F 

23 Adulte 0 5 5 F 

24 Juvénile 0 1 1 F 

25 Adulte 0 5 5 F 

27 Juvénile 0 0 0 ind. 

28 Adulte 4 7 11 M 

29 Adulte 3 6 9 M 

30 Adulte 3 4 7 M 

31 Adulte 0 2 2 F 

32 Adulte 0 9 9 F 

33 Juvénile 2 6 8 M 

34 Juvénile 0 5 5 F 

35 Juvénile 0 2 2 F 
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# Échantillon Groupe d’âge Nombre de 

peptides 

d’AMELY 

Nombre de 

peptides 

d’AMELX 

Total de peptides Sexe 

protéomique 

36 Juvénile 0 2 2 F 

37 Adulte 0 2 2 F 

38 Juvénile 0 1 1 F 

39 Adulte 0 7 7 F 

40 Juvénile 0 3 3 F 

41 Adulte 0 8 8 F 

42 Adulte 0 6 6 F 

43 Adulte 4 10 14 M 

44 Juvénile 0 6 6 F 

45 Juvénile 0 3 3 F 

46 Juvénile 2 3 5 M 

47 Adulte 5 10 15 M 

48 Juvénile 0 7 7 F 

49 Adulte 0 7 7 F 

50 Adulte 0 1 1 F 

51 Juvénile 0 2 2 F 

52 Adulte 2 7 9 M 

53 Juvénile 0 2 2 F 

54 Juvénile 0 1 1 F 

55 Juvénile 1 2 3 M 
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Annexe # 17  

Détail de la fréquence de détection des peptides détectés au moins une fois pour 48 échantillons 

Peptides Masse (m/z) AMELX ou 

AMELY 

Fréquence de détection % 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 16 33,33 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 14 29,17 

SMIRPPY 432,2258 Y 7 14,58 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 6 12,50 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 3 6,25 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 2 4,17 

SYEVLTPLK 525,2975 X, Y 45 93,75 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF 845,9063 X, Y 40 83,33 

TALVLTPLK 478,313 X 29 60,42 

WYESIRPPYP 654,3259 X 25 52,08 

YEVLTPLKWY 656,3528 X, Y 23 47,92 

VLTPLKWYQSIRPPYP 653,6961 X 13 27,08 

WYQSIRPPYP 653,8326 X 11 22,92 

SIRPPYPSYGYEPMG 857,401 X 8 16,67 

WLHHQIIPVLS 448,5875 X, Y 8 16,67 

WYESIRPPYPSY 779,37 X 6 12,50 

WYESIRPPYPS 697,84 X 4 8,33 

SYEVLTPLKWYQSIRPPYP 780,0748 X 4 8,33 

WYESIRPPYPSYG 807,88 X 3 6,25 

Détail de la fréquence de détection des peptides détectés au moins une fois pour les individus 

identifiés comme étant de sexe masculin (N = 18) 

Peptides Masse (m/z) AMELX ou 

AMELY 

Fréquence de détection % 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 16 88,89 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 14 77,78 

SMIRPPY 432,2258 Y 7 38,89 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 6 33,33 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 3 16,67 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 2 11,11 
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Détail de la fréquence de détection des peptides détectés au moins une fois pour les 25 échantillons 

provenant d’individus adultes  

Peptides Masse (m/z) AMELX ou 

AMELY 

Fréquence de 

détection, adultes 

% 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 13 52 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 2 8 

SMIRPPY 432,2258 Y 3 12 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 5 20 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 6 24 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 9 36 

SYEVLTPLK 525,2975 X, Y 18 72 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF 845,9063 X, Y 7 28 

TALVLTPLK 478,313 X 19 76 

WYESIRPPYP 654,3259 X 4 16 

YEVLTPLKWY 656,3528 X, Y 6 24 

VLTPLKWYQSIRPPYP 653,6961 X 3 12 

WYQSIRPPYP 653,8326 X 7 28 

SIRPPYPSYGYEPMG 857,401 X 3 12 

WLHHQIIPVLS 448,5875 X, Y 11 44 

WYESIRPPYPSY 779,37 X 24 96 

WYESIRPPYPS 697,84 X 16 64 

SYEVLTPLKWYQSIRPPYP 780,0748 X 7 28 

WYESIRPPYPSYG 807,88 X 21 84 

Détail de la fréquence de détection des peptides détectés au moins une fois pour les individus 

identifiés comme étant de sexe masculin, individus adultes (N = 13) 

Peptides Masse (m/z) AMELX ou 

AMELY 

Fréquence de détection, 

adultes 

% 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 13 100 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 9 69,23 

SMIRPPY 432,2258 Y 6 46,15 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 5 38,46 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 3 23,08 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 2 15,38 
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Détail de la fréquence de détection des peptides détectés au moins une fois pour les 23 échantillons 

provenant d’individus juvéniles 

Peptides Masse (m/z) AMELX ou 

AMELY 

Fréquence de 

détection, juvéniles 

% 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 3 13,04 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 0 0 

SMIRPPY 432,2258 Y 0 0 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 1 4,35 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 1 4,35 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 5 21,74 

SYEVLTPLK 525,2975 X, Y 11 47,83 

M(ox)PLPPHPGHPGYINF 845,9063 X, Y 4 17,39 

TALVLTPLK 478,313 X 6 26,09 

WYESIRPPYP 654,3259 X 0 0 

YEVLTPLKWY 656,3528 X, Y 0 0 

VLTPLKWYQSIRPPYP 653,6961 X 0 0 

WYQSIRPPYP 653,8326 X 1 4,35 

SIRPPYPSYGYEPMG 857,401 X 1 4,35 

WLHHQIIPVLS 448,5875 X, Y 2 8,70 

WYESIRPPYPSY 779,37 X 21 91,30 

WYESIRPPYPS 697,84 X 7 30,43 

SYEVLTPLKWYQSIRPPYP 780,0748 X 1 4,35 

WYESIRPPYPSYG 807,88 X 19 82,61 

Détail de la fréquence de détection des peptides détectés au moins une fois pour les individus 

identifiés comme étant de sexe masculin, individus juvéniles (N = 5) 

Peptides Masse (m/z) AMELX ou 

AMELY 

Fréquence de détection, 

juvéniles 

% 

SM(ox)IRPPY 440,2233 Y 3 60 

SM(ox)IRPPYS 483,7393 Y 5 100 

SMIRPPY 432,2258 Y 1 20 

M(ox)IRPPY 396,7072 Y 1 20 

VLTPLKWYQSM(ox)IRPPY 670,3568 Y 0 0 

WYESM(ox)IRPPY 679,32 Y 0 0 
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Annexe # 18 

Détails des analyses pour les individus dont la protéomique a modifié l'estimation du sexe (N = 

6). 

Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Nombre de 

biomarqueurs 

Détails des 

résultats 

Commentaires Conservation 

12AA-S6 11 Juvénile Y = 2, X = 2 Y = 2, X = 2 Modifié : F → M 

Deux essais. 1er : 

Aucun peptide 

détecté. 2e : 

Avec fragment, 

aucun problème 

de 

manipulations. 

Brunâtre 

7A2-S32 46 Juvénile Y = 2, X = 3 Y = 2, X = 3 Modifié : F → M 

Aucun problème 

de 

manipulations. 

Grisâtre 

2A2 18 Juvénile Y = 0, X = 6 Y = 0, X = 4 Modifié : TM → F 

Aucun problème 

de 

manipulations. 

Fissure 

2E2 36 Juvénile Y = 0, X = 2 Y = 0, X = 2 Modifié : TM → F 

Aucun problème 

de 

manipulations. 

Grisâtre 

2E7 9 Juvénile Y = 3, X = 3 Y = 2, X = 3 Modifié : F → M 

Aucun problème 

de 

manipulations. 

Gris/brun 

2A1 27 Juvénile Y = 0, X = 0 Y = 0, X = 0 
Non concluant : F 

→ ind.

Deux essais. 1er : 

Liquide difficile 

à recueillir, car 

absorbé par la 

fissure. 2e : Avec 

fragment, aucun 

problème de 

manipulations. 

Fissure 

Détails des analyses des individus identifiés comme masculins par la protéomique (N = 17). 

Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Présence des 

biomarqueurs 

SM(ox)IRPPY, 

SM(ox)IRPPYS 

Détails des résultats Commentaires Conservation 

11D-S1 28 Adulte Y = 4, X = 7 P, P Confirmé : M → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 

usure dentaire 

forte 

12C-S2 33 Juvénile Y = 2, X = 6 A, P Confirmé : TM → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 
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Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Présence des 

biomarqueurs 

SM(ox)IRPPY, 

SM(ox)IRPPYS 

Détails des résultats Commentaires Conservation 

usure dentaire 

légère 

12AA-S6 11 Juvénile Y = 2, X = 2 P, P Modifié : F → M 

Deux essais. 

1er : Aucun 

peptide détecté. 

2e : Avec 

fragment, 

aucun 

problème de 

manipulations. 

Brunâtre 

12D-S1 12 Adulte Y = 3, X = 9 P, P Confirmé : TM → M 

Deux essais. 

1er : Aucun 

peptide détecté. 

2e : Avec 

fragment, 

aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 

usure dentaire 

forte 

4M1 5 (test) Adulte Y = 1, X =1 P, A Confirmé : M → M 

Détermination 

du protocole. 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 

usure dentaire 

légère 

12Z-S1 10 Adulte Y = 3, X = 6 P, P Confirmé : M → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 

usure dentaire 

légère 

7A2-S5 52 Adulte Y = 2, X = 7 P, P Confirmé : TM → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne, carie à 

la jonction 

entre la racine 

et la couronne 

7A2-S7 43 Adulte Y = 4, X = 10 P, P Confirmé : TM → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 

usure dentaire 

forte 

7A2-S32 46 Juvénile Y = 2, X = 3 P, P Modifié : F → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Grisâtre 

7A9-S16 47 Adulte Y = 5, X = 10 P, P Confirmé : TM → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Tartre, carie à 

la jonction 

entre la racine 

et la couronne 

7A9-S18 55 Juvénile Y = 1, X = 2 A, P Attribué : ind. → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Brunâtre 
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Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Présence des 

biomarqueurs 

SM(ox)IRPPY, 

SM(ox)IRPPYS 

Détails des résultats Commentaires Conservation 

2B15 13 Adulte Y = 2, X = 6 P, A Confirmé : M → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne 

2B5 30 Adulte Y = 3, X = 4 P, P Confirmé : M → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 

usure dentaire 

légère 

2B7 8 (test) Adulte Y = 1, X = 1 P, A Confirmé : TM → M 

Détermination 

du protocole. 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Dentine 

exposée, 

usure dentaire 

légère 

2E7 9 Juvénile Y = 3, X = 3 P, P Modifié : F → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Gris/brun 

2E8 29 Adulte Y = 3, X = 6 P, P Confirmé : M → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne 

2G4 16 Adulte Y = 6, X = 12 P, P Confirmé : M → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne 

Détails des analyses des individus dont l'échantillon dentaire provient de germes de dents 

permanentes en croissance (N = 12). 

Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Nombre de 

biomarqueurs 

Détails des 

résultats 

Commentaires Conservation 

12AA-S6 11 Juvénile Y = 2, X = 2 Y = 2, X = 2 Modifié : F → M 

Deux essais. 1er : 

Aucun peptide 

détecté. 2e : Avec 

fragment, aucun 

problème de 

manipulations. 

Brunâtre 

7A9-S18 55 Juvénile Y = 1, X = 2 Y = 1, X = 2 Attribué : ind. → M 
Aucun problème 

de manipulations. 
Brunâtre 

7A2-S24 54 Juvénile Y = 0, X = 1 Y = 0, X = 1 Confirmé : F → F 
Aucun problème 

de manipulations. 
Brunâtre 

7A2-S32 46 Juvénile Y = 2, X = 3 Y = 2, X = 3 Modifié : F → M 
Aucun problème 

de manipulations. 
Grisâtre 

2E2 36 Juvénile Y = 0, X = 2 Y = 0, X = 2 Modifié : TM → F 
Aucun problème 

de manipulations. 
Grisâtre 

2E3 24 Juvénile Y = 0, X = 1 Y = 0, X = 1 Confirmé : F → F 
Aucun problème 

de manipulations. 
Grisâtre 
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Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Nombre de 

biomarqueurs 

Détails des 

résultats 

Commentaires Conservation 

2E4 22 Juvénile Y = 0, X = 2 Y = 0, X = 2 Confirmé : F → F 

Deux essais. 1er : 

Aucun peptide 

détecté. 2e : Avec 

fragment, aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne 

2E7 9 Juvénile Y = 3, X = 3 Y = 2, X = 3 Modifié : F → M 
Aucun problème 

de manipulations. 
Gris/brun 

2B12 35 Juvénile Y = 0, X = 2 Y = 0, X = 2 Attribué : ind. → F 

Deux essais. 1er : 

Aucun peptide 

détecté. 2e : Avec 

fragment, aucun 

problème de 

manipulations. 

Grisâtre 

2A15 40 Juvénile Y = 0, X = 3 Y = 0, X = 3 Confirmé : F → F 

Deux essais. 1er : 

Aucun peptide 

détecté. 2e : Avec 

fragment, aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne 

1G2 20 Juvénile Y = 0, X = 3 Y = 0, X = 3 Attribué : ind. → F 
Aucun problème 

de manipulations. 
Grisâtre 

2A1 2 (test) Juvénile Y = 0, X = 0 Y = 0, X = 0 
Non concluant : F 

→ ind.

Détermination du 

protocole. Aucun 

problème de 

manipulations. 

Brunâtre 

Détails des analyses pour les individus dont la protéomique a attribué une estimation du sexe (N 

= 7). 

Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Nombre de 

biomarqueurs 

Détails des 

résultats 

Commentaires Conservation 

12W-S13 34 Juvénile Y = 0, X = 5 Y = 0, X = 3 Attribué : ind. → F 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne 

7A9-S18 55 Juvénile Y = 1, X = 2 Y = 1, X = 2 Attribué : ind. → M 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Brunâtre 

7A9-S53 51 Juvénile Y = 0, X = 2 Y = 0, X = 2 Attribué : ind. → F 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Brunâtre 

7A9-S55 53 Juvénile Y = 0, X = 2 Y = 0, X = 2 Attribué : ind. → F 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Brunâtre 
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Individus Échantillon Âge Nombre de 

peptides 

détectés 

Nombre de 

biomarqueurs 

Détails des 

résultats 

Commentaires Conservation 

1G2 20 Juvénile Y = 0, X = 3 Y = 0, X = 3 Attribué : ind. → F 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Grisâtre 

2A13 38 Juvénile Y = 0, X = 1 Y = 0, X = 1 Attribué : ind. → F 

Aucun 

problème de 

manipulations. 

Bonne 

2B12 35 Juvénile Y = 0, X = 2 Y = 0, X = 2 Attribué : ind. → F 

Deux essais. 

1er : Aucun 

peptide détecté. 

2e : Avec 

fragment, 

aucun 

problème de 

manipulations. 

Grisâtre 
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Annexe # 19 

Détail du sexe (ostéologie vs protéomique) des individus adultes et juvéniles par cimetière 

Tous les cimetières (N = 47) 

Sexe Ostéologie Protéomique 

Femmes 12 12 

Filles 13 17 

Hommes 12 12 

Garçons 3 5 

Adultes ind. 0 0 

Juvéniles ind. 7 1 

Total 47 47 

Cimetière Notre-Dame de Ville-Marie (N = 10) 

Sexe Ostéologie Protéomique 

Femmes 3 3 

Filles 1 1 

Hommes 4 4 

Garçons 1 2 

Adultes ind. 0 0 

Juvéniles ind. 1 0 

Total 10 10 

Cimetière de Pointe-aux-Trembles (N = 15) 

Sexe Ostéologie Protéomique 

Femmes 4 4 

Filles 5 6 

Hommes 3 3 

Garçons 0 2 

Adultes ind. 0 0 

Juvéniles ind. 3 0 

Total 15 15 
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Cimetière de Sainte-Marie de Beauce (N = 22) 

Sexe Ostéologie Protéomique 

Femmes 5 5 

Filles 7 10 

Hommes 5 5 

Garçons 2 1 

Adultes ind. 0 0 

Juvéniles ind. 3 1 

Total 22 22 




