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فناوری های جدید، منجر به افزایش توانایی و کارآمدی روش های ما در استخراج DNA از دفینه ها شده اند. مطالعه DNA باستان 
به سرعت نظر ما را در مورد ریشه های انسان مدرن اصلاح کرد. یکی از ویژگی های شگفت انگیز DNA، ماندگاری آن است. بیشتر 

مولکول های زیستی پس از مرگ به سرعت تخریب می شوند. با این حال در شرایط خاص، DNA می تواند تا مدت ها باقی بماند.
به منظور دستیابی به DNA باستانی روش های مولکولی بسیاری وجود دارد که بسته به نوع و جنس نمونه های مورد مطالعه، هر 
کدام از آنها را مورد استفاده قرار می دهند. روش های مبتنی بر واکنش های زنجیره ای پلیمراز4 به 3 بخش تقسیم می شوند که بر پایه 

نشانگرهای مبتنی بر آشکارسازی از پرایمر بوده که در این مقاله به طور مفصل به آن اشاره شده است.
از تجزیه و تحلیل DNA برای تعیین جنسیت نیز می توان استفاده کرد. اختلافات ژنتیکی میان جنسیت ها، ناشی از کروموزوم 
Y در مردهاست؛ بنابراین، با شناسایی قسمتی از DNA کروموزوم Y می توان دفینه مرد و زن را از هم تمییز داده و تعیین جنسیت 

اسکلت های به دست آمده از محوطه های باستانی را انجام داد.
نشانگرهای DNA میتوکندری انسان5 مربوط به ناحیه غیر کدکننده ژنوم انسان است. یک فرد باید با مادر و خویشاوندان 
مادری اش یکسان باشد. ویژگی mtDNA که در طول نسل های متمادی کم و بیش دست نخورده به ارث رسیده و نوترکیبی ژنتیکی 
سبب تنوع جدید در آن نمی شود، در ردیابی خانواده ها و نسل های خویشاوند مفید است. بنابراین، این بخش ژنتیکی در مطالعات 

ژئوآرکئولوژی بسیار اهمیت دارد.
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  بررسی های ژنتیکی و روش های آنالیز DNA و 
کاربردها:

اواسـط قـرن نوزدهـم، گریگور منـدل قوانینی را بـرای توصیف 
وراثـت صفـات زیسـتی تنظیـم کـرد. فـرض اساسـی ایـن قوانیـن 
آن اسـت کـه هـر صفـت قابل تـوارث جانـدار، بـا عاملی بـه نام ژن 

کنتـرل می شـود.
حـال بـا توجـه بـه آنکـه بخـش اعظمـی از مطالعـات ژنتیـک 
باسـتان، آشـنایی بـا مفاهیـم ژنتیکـی اسـت، در ذیـل بـه شـرح 
اسـت  نظـر  مـورد  ژئوآرکئولـوژی  مطالعـات  در  کـه  مفاهیمـی 

می پردازیـم.

  نشانگرها:

توالـی DNA به صـورت دو یـا چنـد آلـل وجـود دارد کـه از آن 
می تـوان در نقشـه برداری ژنتیک اسـتفاده کـرد. انواع نشـانگر ها به 

شـرح ذیل هستند:

  نشانگرهای فنوتیپی یا مورفولوژیکی:
کـه  می شـود  گفتـه  علائمـی  بـه  مورفولوژیکـی  نشـانگرهای 
و  تشـخیص  قابـل  گیـاه  و  جانـور  فنوتیـپ  در  مسـتقیم  به طـور 
توارث پذیـر هسـتند. وراثـت ایـن گونـه صفـات را می تـوان بـدون 

نیـاز بـه روش هـای بیوشـیمیایی و مولکولـی دنبـال کـرد ]1[.

  نشانگرهای سیتوژنتیکی:
تفاوت این نشـانگرها در شـکل، انـدازه و تعداد کروموزوم ها اسـت 
کـه تنـوع در سـاختمان کروموزوم هـا را نشـان می دهنـد. مطالعـات 
سـیتوژنتیکی به منظور مقایسـه اختلافات موجود بین افراد یک گروه 
و بـه دنبال آن آشـکار شـدن مسـیر تکاملـی کروموزوم های تشـکیل 
دهنـده ژنـوم در تفکیـک گونه هـا و در بعضـی مـوارد، جمعیت هـای 

مختلـف از نظـر تعـداد و نـوع کروموزوم هـا انجام می گیـرد ]6[.

  نشانگرهای مولکولی:
نشـانگرهای مولکولـی بـدون در نظر گرفتن رشـد، نمو، تمایز و 
وضعیـت سـلول، در تمـام بافت ها پایدار و قابل سـنجش هسـتند و 
بـه دو دسـته نشـانگرهای مبتنی بـر پروتئین و نشـانگرهای مبتنی 

بر DNA تقسـیم می شـوند.
در  باسـتانی  حـوزه  در  مفاهیـم  ایـن  بـا  آشـنایی  و  بررسـی 
بررسـی جمعیت هـا، بررسـی معیشـت ها، نـوع زندگـی مـردم در 
ادوار مختلـف، نـوع جانـوران و فرآیندهـای اهلـی شـدن و یا حتی 

انقـراض یـک گونـه جانـوری را بـرای مـا ترسـیم می نمایـد.

  روش های مورد استفاده در مطالعات ژنتیکی:

  روش های مبتنی بر پروتئین )نشانگرهای پروتئینی(:
 غیرآنزیمـی: ایـن گـروه شـامل مولکول هـای بیوشـیمیایی 
کوچـک نظیـر ترکیبـات فنلـی، ترکیبات معطـر و یـا پروتئین های 
ذخیـره ای ماننـد هموگلوبیـن و ترانسـفرین بودنـد کـه اسـتفاده از 
آنهـا به عنـوان نشـانگر، عمـر بالایی نداشـت و به سـرعت به سـمت 

پروتئین هـای آنزیمـی شـیفت پیـدا کردند.
 آنزیمـی: آنزیم هـا بـا توجـه بـه چگونگـی کـد شـدن آنهـا، 
)آنزیم هایـی  آلوآنزیم هـا  می شـوند:  تقسـیم  کلـی  دسـته  دو  بـه 
کـه توسـط آلل هـای مختلـف یـک جایـگاه ژنـی کـد می شـوند( 
و ایزوزیم هـا )آنزیم هایـی کـه توسـط آلل هایـی در بیـش از یـک 
جایـگاه ژنـی کد می شـوند(. بـا این حال اصطـلاح ایزوآنزیـم به هر 

دو دسـته اشـاره دارد ]1[.

  روش های مبتنی بر DNA یا نشانگرهای ژنتیکی:
بیشـتر  در  یـاد می شـود،  آن  از  نشـانگر  به عنـوان  آنچـه کـه 
مـوارد به جایگاه ژنی اشـاره دارد. نشـانگرهای ژنتیکـی جایگاه های 
خاصـی روی یـک کرومـوزم دارنـد که به عنـوان علائـم اختصاصی، 
در تشـخیص جوامـع اسـتفاده می شـود و ایـن کار از طریق حضور، 

مه
قد

م

 DNA 7پیشرفت و کاربرد علم ژنتیک، علوم جنایی6 را به طور کلی متحول کرده است. آنالیز نواحی چند شکلی
در سال 1984 ابداع شد، این آنالیز را در اصطلاح انگشت نگاری DNA نامگذاری می کنند.

ژنوم هر فرد حاوی مقدار زیادی DNA است و هدفی بالقوه برای پروفایلینگ DNA محسوب می شود. انتخاب 
ناحیه خاصی از DNA پلی مورف به منظور آنالیز، برای هر فرد و با توجه به فناوری های در دسترس می تواند متفاوت 

باشد.
هدف از به کار بردن آنالیزهای ژنتیکی، تهیه پروفایل DNA  با قدرت تمایز بالا است، حالت مطلوب آن است که 
پروفایلی از DNA تهیه شود که برای هر شخص منحصر به همان فرد باشد. با استفاده از پروفایل تهیه شده می توان 

مدارک زیستی به دست آورد.
کلون سازی ژن ها و آنالیز DNA در علوم جنایی و باستان شناسی از جمله مواردی بسیار مهم است که در ادامه، 

در زمینه انواع آزمون ها و دلیل استفاده از هرکدام، به تفصیل صحبت شده است.
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عدم حضور و یا فراوانی در جمعیتی نسـبت به سـایر جوامع، انجام 
می شـود. در واقـع تفـاوت موجـود بیـن ردیـف DNA کرومـوزوم 
افـراد یـک جامعـه و یـا نـژاد که بـه فرزنـدان آنها منتقل می شـود، 
می توانـد به عنـوان نشـانه یـا نشـانگر ژنتیکـی بـه کار گرفته شـود. 
ایـن نشـانگرها ژنوتیپ موجـودات را توصیف می کنند. نشـانگرهای 
بـر  مبتنـی  روش هـای  گـروه  دو  بـه  نوبـه خـود  بـه  نیـز   DNA
 PCR و روش هـای مبتنی بر )PCR هیبریداسـیون )غیرمبتنـی بـر

تقسـیم می شـوند ]2[.
مطالعـات  در  اسـتفاده  مـورد  از شـایع ترین روش هـای  یکـی 
باسـتانی، اسـتفاده از روش PCR اسـت ولـی علاوه بـر آن، از سـایر 
روش هـای ژنتیکـی بـا توجه به نـوع نمونه باسـتانی به دسـت آمده 

در کاوش هـا نیـز می تـوان اسـتفاده کـرد.

روش PCR به دو بخش تقسیم می شود:

:)PCR 1. روش های مبتنی بر هیبریداسیون )غیرمبتنی بر
در این نوع نشـانگرها یک قطعه DNA نشـاندار شـده به منظور 

هیبریداسـیون استفاده می شود:

 چندشکلی طولی قطعات محدودکننده8:
طـول  تفـاوت  روش  سـال1980،  در  همـکاران  و  بوسـتاین9 
 DNA را برای مطالعه مسـتقیم RFLP قطعـات حاصـل از هضم یـا
اسـاس  نمودنـد.  معرفـی  جدیـد  ژنتیکـی  نشـانگرهای  به عنـوان 
مولکولـی RFLP بـر وجـود یـا عـدم وجـود نقـاط قابـل تشـخیص 
تفـاوت  ایـن  کـه  اسـت  محدودکننـده  آنزیم هـای  عمـل  بـرای 
می تواند ناشـی از وقـوع جهش های نقطـه ای حذف/اضافه، معکوس 
شـدن قطعـه ای از کرومـوزوم و یا سـایر تغییرات ژنـی کروموزومی 
باشـد. تمامـی ایـن تغییـرات، باعـث ایجـاد چندشـکلی می شـود. 
در ایـن روش بعـد از هضـم کـردن قطعـات DNA بـا آنزیم هـای 
محدودکننـده، قطعـات حاصل را بـا ژل پلی اکریل آمیـد از یکدیگر 
جـدا نمـوده و سـپس از روش لکه گـذاری سـاترن و هیبریداسـیون 
بـرای آشکارسـازی قطعـات اسـتفاده می شـود. کاوشـگرهای مورد 
اسـتفاده در هیبریداسـیون می تواننـد از نـوع رادیواکتیـو و یـا غیـر 
رادیواکتیـو باشـند کـه بعد از اینکـه DNA با آنزیم محـدود کننده 
بـرش خـورد و بـه روش الکتروفـورز از هـم تفکیـک شـدند، با یک 

یـا چنـد قطعـه از آن هیبریـد می شـود ]2 و 7[.

:PCR 2. روش های مبتنی بر
در نشـانگرهای مبتنی بر PCR برای آشکارسـازی از پرایمر )1 
یـا 2 پرایمـر( اسـتفاده می شـود. ایـن گـروه شـامل طیف وسـیعی 
از نشـانگرها اسـت و از آنجـا کـه خیلی سـریع قابل انجام هسـتند، 
هـر روزه گسـترش بیشـتری می یابنـد. ایـن روش هـا به دو دسـته 

می شوند: تقسـیم 

پرایمرهـای  از  اسـتفاده  بـا   PCR بـر  مبتنـی  نشـانگرهای   
تصادفـی )روش غیراختصاصـی توالی( که شـامل موارد ذیل اسـت:

DNA  چندشکل تکثیر شده تصادفی10:
در روش RAPD قطعـات زیـادی از ژنـوم )1 تـا 20 جایـگاه 
ژنـی و یـا حتـی بیشـتر( به طـور تصادفـی تکثیر می شـوند. حضور 
و عـدم حضـور ایـن قطعـات یـا باندهـا معیـاری بـرای تشـخیص 
چنـد شـکلی در بیـن افـراد مختلـف اسـت. قطعـات تکثیـر شـده 
در  ژنـوم  کل  از  نماینـده ای  می تـوان  را   RAPD پرایمرهـای  بـا 
نظـر گرفـت، زیـرا کوتـاه بـودن پرایمرهـای آن سـبب می شـود 
کـه در تمـام ژنـوم، مکانـی بـرای اتصـال بـه آنهـا یافـت شـود. 
دلیـل پلي مورفیسـمی کـه در روش RAPD مشـاهده می شـود را 
می تـوان بـه تفـاوت در محـل اتصـال پرایمرها در اثـر جهش هاي 
نقطـه اي و یـا بازآرایـي در داخـل قطعـات تکثیـر یافته که ناشـی 
از حـذف، واژگونـي و دخـول هسـتند، نسـبت داد. قطعاتـی که با 
پرایمرهـای RAPD تکثیر شـده را مي تـوان به عنوان نشـانگرهاي 

ژنتیکـي اسـتفاده کـرد ]2[.

 واکنش زنجیرهای پلیمراز با پرایمرهای تصادفی11:
ایـن روش شـامل روش هایی اسـت که به طور مسـتقل توسـعه 
AP- بـه حسـاب می آینـد. در RAPD یافته انـد و شـکل هایی از
PCR از یـک تـک پرایمـر )بـا طـول 15-10 نوکلئوتیـد( اسـتفاده 
می شـود. ایـن مرحلـه شـامل تکثیـر طـی دو چرخـه PCR اولیـه 
در شـرایطی بـا سـخت گیری کمتـر اسـت. پـس از آن بـا افزایـش 
دمـای اتصـال، ادامـه چرخه هـا در شـرایط سـختگیرانه تری انجـام 

.]2[ می گیـرد 

:DNA 12انگشت نگاری تکثیر 
در روش DAF از تـک پرایمرهـای تصادفـی بـا طـول کوتاهتـر 
از ده نوکلئوتیـد بـرای تکثیـر اسـتفاده می شـود و قطعـات تکثیـر 
شـده بـا اسـتفاده از ژل پلی اکریل آمیـد همراه بـا رنگ آمیزی نقره 

آنالیـز می شـوند ]2[.

 چندشکلی طولی قطعات تکثیر شده13:
زابئــو14 و همــکاران در ســال 1993 روش جدیــدی را بــا 
عنــوان قطعــات بــرش یافتــه انتخابــی ابــداع نمودنــد کــه نتیجــه 
ــاس  ــی براس ــانگر ژنتیک ــن نش ــود. ای ــانگرهای AFLP ب آن، نش
ــه  ــه ب ــت ک ــان شده اس ــه DNA بنی ــرش یافت ــات ب ــز قطع آنالی
علــت اســتفاده از واکنــش PCR، متفــاوت از روش RFLP اســت. 
در حقیقــت ایــن روش ترکیبــی از RFLP و PCR اســت. در مرحله 
ــم  ــده هض ــرش دهن ــم ب ــط دو آنزی ــر توس ــورد نظ اول DNA م
ــرم  ــه دارای ف ــرش یافت ــای ب ــه دو انته ــوری ک ــه ط ــود ب می ش
ــور( DNA دو رشــته ای  ــاوت باشــند. ســپس دو آداپت برشــی متف
ــمت  ــا از قس ــی از آنه ــه یک ــاز ک ــت ب ــدود 18 جف ــول ح ــه ط ب
ــه دو انتهــای  ــرش یافتــه باشــد( ب ــی، مکمــل دو انتهــای ب انتهای
بــرش یافتــه اتصــال می یابــد. در مرحلــه بعــد بــا اســتفاده از روش 
ــی  ــاس توال ــده براس ــی ش ــای طراح ــک پرایمره ــه کم PCR و ب
ــر  ــورد نظــر تکثی ــات م ــاز(  قطع ــا )حــدود 20 جفــت ب آداپتوره

.]2[ می شــوند 
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 روش های مبتنی بر PCR مخصوص توالی:
DNA هسـته ای می توانـد بـه نواحـی کدکننـده و غیرکدکننده 
تقسـیم شـود. DNA کدکننـده بـه بخش هایـی اطلاق می شـود که 
پروتئیـن سـنتز می کننـد و بخـش غیرکدکننده کـه 98 درصد ژنوم 
DNA هسـته ای را تشـکیل می دهـد، هیـچ پروتئینی رمـز نمی کند. 
از ایـن رو، واریاسـیون  آنهـا سـاختارهای عملکـردی ژن نیسـتند 
بیشـتری را نشـان می دهنـد. چندیـن نـوع چندشـکلی در ژنـوم 
انسـان وجـود دارد کـه اسـاس بیشـتر آنهـا بـر اختـلاف تنهـا یـک 
بـاز بـا دیگری اسـت. چندشـکلی تـک نوکلئوتیـدی15 و نیـز حذف 
و اضافـه شـدن16 گاهـی آنهـا را همچنـان در یـک خانـواده باقـی 
نگـه مـی دارد، گرچـه سـازوکاری کـه منجـر به آنهـا می شـود با هم 
متفـاوت هسـتند. indelهـای بزرگتـری هـم در ژنـوم ممکن اسـت 
اتفـاق بیفتد. از سـوی دیگـر، توالی های تکـراری 17DNA  که تقریبا 
45 درصـد ژنـوم را تشـکیل می دهـد، توالی هایی هسـتند که پشـت 
سـر هـم تکـرار می شـوند و ریـز ماهواره هـا18، کوچـک ماهواره ها19، 
رتروالمنت هـا20 )توالی هایـی کـه بـه روش ترنـس کریپتـاز معکوس 

بـه ژنـوم وارد می شـوند( انواعـی از آن هسـتند ]2[.

  انواع چندشکلی:

چندشـکلی بـه تغییـری رایـج در رمـز یـا کـد ژنتیکـی موجود 
بیـان  تفصیلـی  به طـور  آن  انـواع  ذیـل  در  می گوینـد.   DNA در 

شده اسـت.

 :SNPs  
نشـانگرهای واقـع بـر مناطـق غیـر کدکننـده کروموزوم هـای 
اتـوزوم در مطالعـات ژنتیک انسان شناسـی بسـیار مفیدنـد. یکی از 
مهمتریـن آنهـا که SNPها )چندشـکلی تک نوکلئوتیدی( هسـتند 
)اسـنیپ نیـز تلفـظ می شـوند( سـرعت تکامـل بسـیار آهسـته ای 

دارنـد )10-8×2/3(.
در جـدول زیـر بـه سـرعت جهـش در تعـدادی از نشـانگرهای 

DNA اشـاره شده اسـت:

.]2[ DNA جدول )1(: میانگین سرعت جهش در نشانگرهای

DNA سرعت جهش به ازای هر نشانگرهای
لوکوس در یک نسل

1-10 تا 2-10ریز ماهواره ها

3-10 تا 4-10کوچک ماهواره ها

4-10 تا 5-10بعضی از چندشکلی های ساختاری

7-10 تا 8-10چندشکلی تک نوکلئوتیدی

10-10 تا 11-10رتروالمنت ها

ایـن جابجایی هـای سـاده ژنـی ممکـن اسـت بـه دلیـل عوامل 
جهش زایـی ماننـد تابش هـای رادیواکتیـو یـا الصاق های اشـتباهی 
انتقـال21  داد  رخ  احتمـال  بیافتـد.  اتفـاق   DNA تکثیـر  حیـن 
)جابجایـی یـک پوریـن با پورین دیگـر و یا جابجایـی پیریمیدین ها 
بـا هـم( بسـیار محتمل تـر از انتقـال عرضـی22 )جابجایـی پورین ها 
و پیریمیدین هـا بـا همدیگـر( اسـت. سـرعت پایین جهـش در این 
نشـانگرها باعـث می شـود کـه در طـول رخـداد تکاملـی انسـان 
امـروزی، احتمـال دو بار رخ دادن آن بعید باشـد؛ از این رو، افرادی 
که نشـانگر یکسـان داشته باشـند ممکن اسـت معرف یک دودمان 
یـا نژاد یکسـان باشـند. حالـت اجدادی یـک جایگاه ژنـی خاص را 
می تـوان بـا مقایسـه توالی آن با نزدیکترین خویشـاوندش به دسـت 
آورد. تخمیـن زده شـده کـه انسـان ها و میمون هـا 5 میلیون سـال 
نشـانگرهای  به عنـوان  SNPهـا  از  شـده اند.  جـدا  هـم  از  پیـش 
مضاعـف23 و یـا رویدادهـای جهشـی منحصر به فرد24 یاد می شـود 
کـه در تفسـیر پرسـش های فیلوژنـی مربـوط بـه فواصـل زمانـی 

بـزرگ بـه کار می آیـد ]8 و 9[.

  توالی های اتصال کوتاه25:
STRهـا موسـوم بـه ریـز ماهواره هـا توالی هایـی هسـتند کـه 
در سرتاسـر ژنـوم پراکنده انـد و حـدود 2 درصـد از ژنـوم انسـان 
ژنـوم  رمزگـذار  غیـر  مناطـق  در  STRهـا  می دهنـد.  تشـکیل  را 
 STR انسـان، حیوانـات و گیاهـان وجـود دارنـد. انـواع توالی هـای
در تمـام کروموزوم هـای اتوزومـی و کروموزوم هـای جنسـی Y و 
X موجـود هسـتند. ریـز ماهواره هـا یـا توالی هـای پشـت سـر هـم 
متشـکل از یـک آرایـه سـاده یـک تـا چنـد نوکلئوتیـدی هسـتند. 
آرایه هـای تکـراری 6-1 جفـت بـاز )CA-CAT-CCG-CAG( و 
در مجمـوع کمتـر از 350 جفـت بـاز واحـد تکـراری طـول دارنـد. 
اینهـا تقریبـا در هـر 10-6 کیلو بـاز رخ می دهند و به طـور عمومی 
بیـن ژن هـای رمزگـذار و یا برخی از آنهـا مانند تکرارهای سـه تایی 
کاهـش  یـا  افزایـش  می گیرنـد.  قـرار  رمزگـذار  توالی هـای  درون 
تعـداد تکرارهـا بیشـتر بـا دو فراینـد کراسـینگ اور نامتعـادل26 و 
تحلیل هـای  می گیـرد.  همانندسـازی27 صـورت  در  خـوردن  سـر 
گوناگونـی در تعـداد ایـن تکرارهـا موسـوم بـه چندشـکلی در بین 
جمعیت هـا یـا افـراد یـک جمعیـت، نشـانگرهای مفیـدی را بـرای 
مطالعـات ژنتیـک جمعیـت و مردم شناسـی فراهم می کنـد. یکی از 
راه هـای مهـم برای تمایـز جمعیت ها، بررسـی تنوع ژنتیک اسـتناد 
بـه جایگاه هـای ژنـی اسـت که چندشـکل بـوده و جایـگاه آلل های 
زیـادی هسـتند. در سـال 1980، اولیـن بار جفریـس28 تفاوت هاي 
ژنتیکـي موجـود در افـراد جامعه را با بررسـي نشـانگرهای DNA و 
اسـتفاده از PCR و الکتروفـورز روي ژل پلي آکریـل آمیـد، ردیابـي 
و جمعیت هـاي  نژادهـا  بررسـي  در  مطالعـات  ایـن  بعدهـا  کـرد. 
مختلـف دنبـال شـد، بـه طـوری کـه در سـال 1995 بـودل29 و 
همکارانـش بـا اسـتفاده از چنـد پرایمـر مربـوط بـه توالـی تکراری 
سـاده30 در یـک جمعیت، موفق شـد حدود 17 زیرگـروه جمعیتي 
را تفکیـک کنـد. بـر همیـن اسـاس کیـم31 و همکارانـش در سـال 
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 Y 2000 بـا بـه کارگیـري پنـج لوکـوس چنـد شـکل کرومـوزوم
توانسـتند چهـار هاپلوتایـپ منحصـر بـه فـرد را در جمعیت هـاي 

آسـیاي شـرقي تشـخیص دهند.
توالی DNA تکراری پشـت سـر هم با سـرعت بیشـتری نسبت 
بـه SNPهـا تکامـل پیـدا می کننـد. اعتقاد بر این اسـت کـه این ها 
بـا از دسـت دادن یـا به دسـت آوردن یـک تـک واحـد تکـراری 
جهـش می یابنـد، گرچـه ممکـن اسـت در شـرایطی قـرار گیرنـد 
کـه بـه واسـطه آن به طـور هم زمـان دچـار حـذف یـا اضافه شـدن 
شـوند. نـرخ جهش در میـان جایگاه هـای ژنی STR متفاوت اسـت 
کـه دلیـل آن، انـدازه و ترکیـب واحدهای تکرار شـونده و نیز تعداد 
تکرارهـا اسـت )آلل هایـی بـا تعـداد توالی تکـراری سـریع تر جهش 

پیـدا می کننـد تـا آنهـا که تکـرار کمتـری دارنـد( ]3 و 8[.

  چندشکلی های توالی تکراری با تعداد متغیر32:
دسـته ای دیگـر از توالی هـای تکـراری، کوچـک ماهواره هـا یـا 
چندشـکلی های توالـی تکـراری بـا تعـداد متغیـر هسـتند. بعضـی 
محققیـن از سیسـتم نامگـذاری دیگـری اسـتفاده می کننـد که در 
آن VNTRs بـه همـه توالی هـای تکرارپذیـر ماهواره ای شـامل ریز 
ماهواره هـا، کوچـک ماهواره هـا و ماهواره هـا اطـلاق می شـود. بـا 
توجـه بـه تعریـف اختصاصی تـری کـه اینجـا از آن اسـتفاده شـد، 
از 10-100  اسـت کـه  تکـراری  واحدهـای  از  VNTR هسـته ای 
جفـت بـاز تشـکیل شـده و طـول آن تـا 1000 جفت باز می رسـد، 
به طـور معمـول غنـی از جفت بازهـای سـیتوزین وگوانیـن33 بوده 
و چـه از نظـر توالـی و چـه از نظـر تعـداد تکرارهـا بسـیار متنـوع 
هسـتند. سـرعت جهـش در VNTR هـا نسـبت بـه STRها بیشـتر 
اسـت، بیـن ده بـه تـوان منفـی یـک تـا دو )احتمـال( جهـش در 
هـر جایـگاه ژنـی بـه ازای هـر نسـل بـوده و رونـد جهـش در آنهـا 
پیچیده تـر اسـت. VNTRهـا تنـوع بالایـی در افراد دارنـد به طوری 
کـه آنهـا را بـه ابـزاری مناسـب به منظور اسـتفاده در علـوم جنایی 
تبدیـل کـرده اسـت. کاربـرد آن در شناسـایی افـراد بـا اسـتفاده از 
VNTR انجـام می شـود. کاربرد DNA روشـی بنام انگشـت نـگاری
هـا در مطالعـات ژنتیـک انسان شناسـی نیـز موفقیت آمیز اسـت. از 
آنهـا بـرای تشـخیص سـاختار جمعیـت و روابط ژنتیکـی گروه های 
سـیبریایی اسـتفاده شـد. سـیبری در مطالعـات جوامـع مـا قبـل 
تاریـخ اهمیـت تکاملـی زیـادی دارد چرا کـه تقاطع34 اروپا و آسـیا 
و آمریـکا اسـت و VNTRهـا در کشـف منشـاء سـیبریایی بومیـان 

آمریـکا مؤثـر بودنـد ]2 و 8[.

  آرایه تلومر و ماهواره35:
آرایه هـا و ماهواره هـای تلومریک انواعی از چندشـکلی هسـتند 
کـه ژنتیـک انسان شناسـی چنـدان از آنهـا بهـره نبـرده اسـت. این 
توالی هـای  بـا  هسـتند،   DNA-Protein سـاختارهای  آرایه هـا 
تکـراری )تکرارهای پشـت سـر هم( کـه در انتهای کرومـوزوم قرار 
دارنـد، گاهـی در دسـته کوچـک ماهواره هـا قـرار می گیرنـد. آنهـا 
نقـش اساسـی در ممانعـت کروموزوم ها از ترکیب شـدن با یکدیگر 

و در ممانعـت از تخریـب کروموزوم هـا دارنـد ]2 و 8[.

  ماهواره36:
توالی هـای تکـراری بسـیار بـزرگ بـا صدها هـزار تـا میلیون ها 
جفـت بـاز طـول هسـتند. بعضـی از آنهـا ماننـد آلفـا ماهواره ها که 
بخشـی از سـانترومر را تشـکیل می دهنـد، نقـش محافظـت کننده 
از سـاختار را دارنـد. کار کـردن روی توالی هـای ماهواره هـا بدلیـل 

انـدازه بسـیار بزرگ آنها بسـیار دشـوار اسـت ]2 و 8[.

  رتروالمنت ها37:
بـا   RNA رونویسـی  از  پـس  کـه  DNA هسـتند  از  اجزایـی 
رونوشـت بـرداری معکـوس از DNA، دوبـاره بـه فـرم ژنی شـان 
تبدیـل می شـوند. به عنـوان مثـال، خانـواده )ژنـی( Aluهـا  جـزء 
ایـن دسـته هسـتند کـه از واحدهـای تکـراری متقاطـع کوتـاه39  
تشـکیل شـده اند کـه تنهـا در میـان نخسـتی ها دیـده می شـوند. 
هـر Alu توالـی بـه شـدت تکـراری به طـول 300 نوکلئوتید اسـت 
در  درج40 می شـوند.  بـار  هـزاران  تـا  تصادفـی صـد  به طـور  کـه 
انسـان در هـر ژنـوم هاپلوئیـد تقریبا 500 هـزار کپـی از آنها وجود 
دارد. تصـور می شـود کـه از ایـن تعـداد، چنـد هزار چندشـکلی در 
انسـان وجـود دارد؛ بنابرایـن در مطالعـات ژنتیـک انسان شناسـی 
سـودمند اسـت. در ایـن اجـزا وقتـی رویـداد »درج« اتفـاق افتد به 
شـدت پایـدار اسـت. حالـت اجدادی هـر تکـرار Alu، عـدم حضور 
آن اسـت در حالـی کـه حضـور آن بـه نظـر می رسـد کـه حالـت 
مشـتق شـده آن باشد. هیچ سـازوکار شناخته شـده ای برای حذف 
کامـل Alu از محـل درج وجـود نـدارد. از دیگـر رتروالمنت هـا بـه 
بلنـد پراکنـده41 می تـوان اشـاره کـرد کـه  توالی هـای هسـته ای 
شـامل عناصـر L1 و رتروویروس هـای درونـی انسـانی42 هسـتند. 
ایـن رتروویروس هـا نویدبخـش درک علـت برخـی از بیماری هـا و 

نیـز روابـط فیلوژنیـک جوامـع انسـانی هسـتند ]2 و 8[.

:DNA تعیین جنسیت با آنالیز  

از تجزیـه و تحلیـل DNA بـرای تعیین جنسـیت نیـز می توان 
دلیـل  بـه  جنس هـا  میـان  ژنتیکـی  اختلافـات  کـرد.  اسـتفاده 
کرومـوزوم Y در مردهاسـت؛ بنابرایـن، شناسـایی ناحیـه ای خـاص 
در کرومـوزوم Y می توانـد مردهـا و زن هـا را از هـم متمایـز نماید. 
همچنیـن از آزمایش هـای DNA می تـوان بـرای تعییـن جنسـیت 

جنیـن متولـد نشـده نیـز اسـتفاده کرد.
سـاده ترین راه بـرای تعییـن جنسـیت DNA، طراحـی یـک 
واکنـش PCR بـرای بخشـی از کرومـوزوم Y اسـت. در ذیل به طور 

کامـل در ایـن زمینـه توضیـح داده شده اسـت:

:Y نشانگرهای کروموزومی  
کرومـوزوم Y از مقادیـر عظیـم کروماتیـن و مقادیـر انـدک ژن 
تشـکیل شده اسـت کـه صرفـاً از پدر به پسـر بـه ارث می رسـد. تنها 
بخـش کوچکی در نوک بـازوی کروموزومی آن با کروموزوم جنسـی 
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دیگـر ترکیب می شـود و 95 درصـد کروموزوم Y کـه ناحیه مختص 
بـه کرومـوزوم Y 43 نامیـده می شـود بـدون نوترکیبی باقـی می ماند 
کـه ایـن بخش، هدف مطالعات جمعیت شناسـی اسـت. این نشـانگر 
هاپلوئیـد اسـت و تنهـا یـک کپـی از آن وجـود دارد. ریـز ماهواره ها 
تقریبـاً در تمـام طـول بـازوي بلنـد کرومـوزوم Y یافـت مي شـوند. 
کرومـوزوم Y سـه ناحیـه متمایـز دارد. دو ناحیـه موسـوم بـه شـبه 
اتـوزوم44 کـه یکـي در انتهـاي بـازوي کوتـاه موسـوم بـه PAR1 و 
دومـي در نـوک بـازوي بلنـد موسـوم بـه PAR2 واقـع شده اسـت. 
ناحیـه دیگـر که به طـور عمده هتروکروماتین اسـت بـه ناحیه غیرنو 
ترکیـب شـونده45 موسـوم اسـت. در طـي میـوز در مـردان، ناحیـه 
 X بـا نواحـي همتـا روي کرومـوزوم PAR2 و گاهـي اوقـات PAR1
جفـت مي شـوند و تبـادلات میـوزي انجـام مي دهنـد. نواحـي خارج 
از ناحیـه شـبه اتوزومـي کروموزومـی Y، چندیـن لوکـوس بـا توالي 
تکـراري شـناخته شـده اند کـه مي تـوان براسـاس آنهـا گروه هـاي 
مختلـف را در یـک جمعیـت از یکدیگـر متمایـز سـاخت. توالي هاي 
تکـراري کوتـاه کرومـوزوم Y 46 روي منطقـه غیـر نوترکیب شـونده 
کرومـوزوم Y قـرار دارند و از لحاظ طول، متغیر هسـتند. تنوع اندازه 
توالي هاي Y-STR حالت چندشـکلي گسـترده اي نشـان مي دهند و 
از نسـلي بـه نسـل دیگـر منتقـل شـده و در جمعیت هـاي متعدد به 
شـکل های متفاوتي مشـاهده مي شـوند. در سـال 1992 لوتز روور47  
اولیـن نشـانگر کرومـوزوم Y را شـرح داد. برای حدود 10 سـال بعد، 
کشـف نشـانگرهایی با توالي هـاي تکراري پي در پـي روي کروموزوم 
Y به تدریج نسـبت به نشـانگرهای اتوزومي، رشـد کرد. سـال 2003 
پیشـرفت سـریعی در به کارگیری نشـانگرها برای تعیین چندشکلی 
 Y-STR صـورت گرفـت و ایـن رشـد سـریع در کشـف نشـانگرهای
جدید، نتیجه مسـتقیم دسترسـی به اطلاعات توالـی DNA از پروژه 
ژنـوم انسـان و ابـزار بهبـود یافتـه بیوانفورماتیـک بـراي جسـتجوي 
پایـگاه اطلاعاتـي DNA بـود. هم اکنـون بیـش از Y-STR 50 روي 
کرومـوزوم Y شناسـایي شده اسـت. Y-STR برخـلاف توالي هـاي 
اتوزومـي STR و کرومـوزوم X ز )X-STR( ز، وضعیـت منحصـر بـه 
 Y-STR فـرد هاپلوتایپـي نشـان مي دهنـد؛ زیرا بخش هـاي حامـل
در کرومـوزوم Y هیـچ همتایـی روي کرومـوزوم X نـدارد و از آنجـا 
 Y-STR از پـدر به پسـر منتقل مي شـود، تعییـن Y کـه کرومـوزوم
کروموزومـي، ردیابـي و پیگیـري دودمـان پدري را ممکن مي سـازد. 
همان طـور کـه گفتـه شـد توالي هـاي Y-STR در شناسـایي افـراد 
مذکـر کاربـرد دارد، امـا کاربرد مهمتر آنها در ژنتیک جمیعت اسـت. 
تنـوع فراوانـي هاپلوتایپ هـاي روي  کروموزوم Y ابزاری سـودمند در 
مطالعـات مهاجـرت و تکامـل اسـت و در دودمان شناسـي48 کاربـرد 
 Y دارد. بـه اسـتثنای ناحیـه شـبه اتوزومی، سـایر نواحـی کروموزوم
در نوترکیبـی بـا کروموزوم X طی تقسـیم میتوز شـرکت نمی کنند، 
بنابرایـن تنـوع هاپلوتایپـی ایـن ناحیـه از کرومـوزوم Y در مقایسـه 
بـا کروموزوم هـای اتوزومـی کمتـر اسـت، از ایـن رو بـرای افزایـش 
قـدرت تمایـز بایـد از تعـداد بیشـتر و مشـخص تری از نشـانگرهای 
Y-STR اسـتفاده کـرد تا پاسـخگوي تنـوع درون و بـرون جمعیتي 
این نشـانگرها باشـد ]MSY .]5 حداکثر یک چهـارم میزان آلل های 
موثـر جمعیـت را نسـبت بـه نشـانگرهای اتـوزوم نشـان می دهد که 

بـا توجـه بـه اینکـه کرومـوزوم Y در معرض رانـش ژنی اسـت )چرا 
کـه همـه مـردان به طـور یکسـان ذخیـره ژنی شـان را بـه نسـل بعد 
منتقـل نمی کننـد( و نیـز تعـدادی از کروموزوم های Y ممکن اسـت 
طـی فرایندهـای تصادفـی کامـلا از بیـن برونـد، می توانـد حتـی از 
 Y کرومـوزوم DNA ایـن مقـدار کمتـر هـم شـود. چندشـکلی های
در بازسـازی/ مدلسـازی جمعیـت مفیـد هسـتند چـرا که بـه دلیل 
اتفـاق نیفتـادن نوترکیبـی در آن، جهش هـای رخ داده را بـه نسـل 
بعـد منتقـل می کننـد. بـه این ترتیـب می تـوان اجداد پدری بسـیار 
دور را شناسـایی کـرد تـا بـه یـک جـد مشـترک پـدری رسـید. در 
مقیـاس کلی تـر، نـرخ بالاتـر مهاجـرت زنـان نسـبت به مـردان )که 
دلایـل فرهنگـی داشـت نظیـر میهـن پرسـتی، مهاجـرت زنـان بـه 
محـل زندگـی همسرشـان بعـد از ازدواج( موجـب می شـود که تنوع 
در کرومـوزوم Y نسـبت بـه mtDNA کمتـر باشـد. گرچـه برخـی 
بررسـی ها نشـان می دهد کـه این الگـو در مقیاس جهانی گسـترش 
یافتـه اسـت امـا بـه نظـر نمی رسـد دیگـر ایـن مـورد وجود داشـته 
باشـد چـرا کـه مهاجرت هـای راه دور اینـک بیشـتر توسـط مـردان 

می شـود. انجام 
شـده اند،  بررسـی  کـه   MSY چندشـکلی های  پرکاربردتریـن 
Indel و SNP هسـتند و به طـور عمـده STR نشـانگرهای دوتایـی
هـا را شـامل می شـود کـه تکامـل بسـیار کنـدی دارنـد و به عنـوان 
رخدادهـای ژنـی منحصـر بـه فـرد شـناخته و از آنهـا بـرای ارائـه 
دودمـان کرومـوزوم Y یـا هاپلوگـروپ اسـتفاده می شـوند. اخیـراً 
طبقه بنـدی هاپلوگروپ هـا بازبینی شـده تـا سیسـتم هایی ارائه کند 
کـه بازتاب کننـده روابـط بیـن فیلوژنی هـا اسـت و ایـن انعطـاف را 
دارد کـه بیـن جهش هـای جدید ارتبـاط برقـرار کند. تا قبـل از این 
7 سیسـتم نامگـذاری مخفـف بـرای STRها که بسـیار چندشـکلی 
هسـتند اسـتفاده می شـد و بـرای تشـخیص تنـوع در هاپلوگروپ ها 
بـه کار می رفـت. یـک کوچـک ماهـواره  مخصـوص Y  ز)MSY1( به 
دلیـل تغیّرپذیـری بـالا، بیشـتر مـورد توجـه محققان اسـت. ویژگی 
نشـانگرهای کروموزومی Y در سرتاسـر جوامع به افزایش سودمندی 
آنهـا بـرای مطالعات ژنتیک انسان شناسـی منجر شـده کـه تا همین 
چنـدی قبل، پشـت مطالعـات mtDNA پنهـان مانده بـود ]8 و 9[.

  mt DNA مورد استفاده در مطالعات باستانی:

mt DNA یکـی از بخش هـای مهم در مطالعات باسـتانی اسـت 
از ایـن حیـث که تنهـا از جد مادری بـه ارث می رسـد. البته ناگفته 
نمانـد روی 2 بخـش خـاص آن در چرخـه میتوکنـدری اسـتفاده 
شـده کـه در ادامـه به طـور کامل مـوارد ژنتیـک آن بیان می شـود.

  نشانگرهای ماده وراثتی میتوکندریایی49
اسـت.   mtDNA انسـان،  ژنـوم  کدکننـده  غیـر  دیگـر  ناحیـه 
mtDNA مولکـول دو رشـته حلقـوی اسـت و عقیـده بـر ایـن اسـت 
کـه منشـاء باکتریایـی داشـته، در خـارج هسـته قـرار دارد و تامیـن 
کننـده انرژی سـلول اسـت. mtDNA توارث مـادری دارد و از مادر به 
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تمـام فرزنـدان بـه ارث می رسـد اما تنها دختـران آن را به نسـل بعد 
منتقـل می کننـد. مولکـول DNA در پروکاریوت ها غنی از سـیتوزین 
 mtDNA و گوانیـن اسـت و پایـداری زیـادی در برابـر گرمـا دارد. از
بسـته بـه نـوع بافـت بیـن صدهـا تـا هـزاران کپـی50 در هـر سـلول 
وجـود دارد. ایـن ویژگـی آنهـا را در مطالعـات DNA باستان شناسـی 
کـه مواد به دسـت آمـده از دفینه ها اغلب تجزیه شـده هسـتند، مورد 
 mtDNA پسـند کـرده اسـت. تقریبـا 16569 جفت بـاز در مولکـول
وجـود دارد کـه متشـکل از یـک منطقـه کدگـذاری بـا 37 ژن و 2 
منطقـه بـه شـدت تغییرپذیـر غیرکد کننده و بسـیار متغیـر51 به نام 
Displacement-loop ز )D-loop( اسـت کـه با فرکانس بسـیار زیادی 
حـدود 10 برابـر DNA هسـته ای تمایـل بـه جهـش دارد. براسـاس 
تخمیـن محققین تفـاوت نوکلئوتیدهـا در mtDNA در بین افراد غیر 
خویشـاوند حـدود 1 تـا 2 نوکلئوتیـد بـه ازای هـر 100 نوکلئوتیـد 
اسـت. میـزان بـالای جهـش و وجود تفـاوت در افراد مختلـف در این 
ناحیه سـبب شده اسـت تا این ناحیه در تشـخیص هویت مورد توجه 
دانشـمندان قرار گیرد. در بیشـتر سیستم های تشـخیص هویت از راه 
آنالیـز DNA از ژنـوم هسـته ای اسـتفاده می شـود اما در مـواردی که 
مقـدار DNA اسـتخراج شـده از بافت هایی نظیر اسـتخوان، دندان یا 
مـو بسـیار کم باشـد یـا در مـواردی کـه نمونـه بیولوژیـک قدیمی و 
تخریب شـده باشـد، احتمال DNA typing توسـط mtDNA نسبت 
 STR به سـایر شـاخص های چند شکلی هسـته ای نظیر نشـانگرهای
بسـیار بیشـتر اسـت، چرا که تا هـزاران نسـخه از ژنـوم mtDNA در 
هـر سـلول وجـود دارد. mtDNA بـه دلیـل فراوانـی و انـدازه نسـبتاً 
کوچکـش، در مقایسـه بـا DNA هسـته ای آخریـن DNA باقیمانده 
قابـل type کـردن در نمونه هـای تخریب شـده، قدیمـی و نمونه های 
جزئـی اسـت. mtDNA را از سـلول های مـرده تـار مـو، اسـتخوان و 
دنـدان می توان اسـتخراج کرد. بـه علت فراوان بـودن میتوکندری در 
درون سـلول ها اگر نمونه های زیسـتی بسـیار تخریب شـده باشند باز 
هـم mtDNA بـه قـدر کافی وجـود دارد که بتـوان توالـی نوکلئوتید 
نسـل های  طـول  در  کـه   mtDNA ویژگـی  آورد.  به دسـت  را  آن 
متمـادی کـم و بیـش دسـت نخـورده بـه ارث رسـیده و نوترکیبـی 
ژنتیکـی سـبب تنـوع جدیـد در آن نمی شـود، در ردیابـی خانواده ها 
و نسـل های خویشـاوند مفیـد اسـت. اگـر چـه در mtDNA می توان 
اختلافـات جدیـدی را در میـان اعضـای یک خانـواده به وجـود آورد 
 mtDNA امـا مقـدار ایـن تفاوت هـا زیاد نیسـت. لـذا از نظـر تئـوری
یـک فـرد بایـد با مـادر و خویشـاوندان مـادری اش یکسـان باشـد. از 
ایـن روش پیـش از ایـن در شناسـایی اسـتخوان های بسـیار قدیمـی 
سـربازان گمنام جنگ ویتنام و نیز در شناسـایی جسـد تزار نیکلاس 

دوم روسـیه اسـتفاده شده اسـت.
هماننـد کرومـوزوم Y، ز mtDNA نیـز یـک انـدازه جمعیـت موثر 
دارد کـه یـک چهـارم اتوزوم هاسـت کـه تحـت تاثیـر رانش ژنـی قرار 
می گیـرد. ایـن مولکـول بـه دلیـل اینکـه فاقـد سـازوکار های ترمیـم 
هسـته ای اسـت، تقریبـا ده برابـر سـریعتر از DNA هسـته ای جهش 
می یابـد. ناحیـه D-loop حتـی سـرعت تکاملی سـریعتری هـم دارد 
کـه آن را بـه ابـزاری مناسـب در مطالعـات مربوط بـه تاریخ جمعیت 
بشـر کـرده اسـت. ایـن ویژگـی mtDNA کـه منشـاء مـادری دارد و 

نوترکیبـی در آن رخ نمی دهـد، باعث بروز اختلاف ژنتیکی بیشـتر در 
ژنوم میتوکندری نسـبت به ژنوم هسـته شده اسـت؛ از این رو، نشـانگر 
خوبـی بـرای تشـخیص گروههایی که بـرای 10، 100 یا 1000 سـال 
 mtDNA از هم جدا بوده اند، اسـت. سـرعت جایگزینی نوکلوتیدها در
مهـره داران عالـی تقریبـا 5 تا 10 برابر بیشـتر از ژنوم هسـته ای اسـت 
کـه حـدود 2 درصـد تغییـر بـه ازای هر یک میلیون سـال اسـت. این 
چند شـکلی ها هاپلوگروپ هـای مهم mtDNA را که به نسـبت پایدار 
در نظـر گرفته می شـوند، تعریف می کنـد. توالـی HV1 و HV2 برای 
مشـخص کـردن تنـوع درون هاپلوگروپ هـا به کار مـی رود. از آنجا که 
جهش هـای مکـرری در ناحیـه HVR رخ می دهـد، چند شـکلی های 
ایـن منطقـه یکسـان بـه ارث نمی رسـند. برخـی محققـان کل ژنـوم 
DNA را توالی یابـی می کننـد تـا تصویـر دقیقـی از دودمـان مـادری 

افـراد ارائـه دهنـد ]4 و 5[ و ]7 و 8[.

  بررسـی رونـد تکامل براسـاس توالی هـای ژنی 
و تحلیـل یـک منطقـه باسـتانی براسـاس مطالعـات 

: نتیکی ژ

تحـولات جدیـد موجب افزایـش توانایی ما به منظور اسـتحصال 
DNA از فسـیل ها و امکان مشـاهده واقعی DNA اسـتخراج شـده 
از دفینه هـا شده اسـت. مطالعـه DNA باسـتان بـه سـرعت نظـر ما 
را در مـورد ریشـه های انسـان مـدرن اصـلاح می کنـد. یکـی دیگـر 
از ویژگی هـای شـگفت انگیز DNA، مانـدگاری آن اسـت. بیشـتر 
مولکول هـای زیسـتی پـس از مـرگ بـه سـرعت تخریب می شـوند. 
بـا ایـن حـال در شـرایط خـاص، DNA می توانـد مدت هـا بعـد از 
آن باقـی بمانـد. سـوانته پابـو52 بـرای اولیـن بار ایـن واقعیـت را با 
اسـتخراج DNA از بافـت مومیایـی مصری 2400 سـاله نشـان داد 
و اکنـون ثابـت شـد توالی DNA بـا بیش از 110000 سـال قدمت 

هم قابل اسـتخراج هسـتند.
تکامـل در ابتدایی تریـن سـطح خـود، تغییر در فراوانـی آلل در 
طـول زمـان اسـت. فراوانـی آلـل در یک جمعیـت می توانـد به تبع 
چهـار عامـل، تغییـر کند: جهش، انتخـاب طبیعی، رانش و شـارش 
ژنـی. وقتـی DNA از یـک والـد بـه دو رشـته دختر کپی می شـود، 
 DNA گاهـی اوقـات خطا رخ می دهـد. وقتی اختـلاف در دو توالی
را کـه ناشـی از جهـش اسـت مشـاهده می کنیـم، در حال بررسـی 
رخـداد جانشـینی هسـتیم. جانشـینی ها تاریخچه تکاملـی یک ژن 
را ثبـت می کننـد. جانشـینی مشـترک بیـن افـراد نشـان می دهـد 
کـه این افراد نسـب مشـترک بـا فردی دارنـد که جهـش اصلی در 
آن رخ داده اسـت. همچنیـن نشـان می دهـد کـه همه کسـانی که 
یـک جانشـینی را دارنـد بـه احتمـال زیاد با هـم رابطـه نزدیکتری 
داشـته باشـند تـا بـا آنهایـی کـه جانشـینی را در ایـن ژن خـاص 
ندارنـد. یعنـی اخیـراً آنهـا یـک جـد مشـترک داشـته اند. بنابراین، 
بـا ردیابـی الگـوی جانشـینی های مشـترک، متخصصـان ژنتیـک 
 - ارگانیسـم ها  نمونـه  بیـن  در  را  فیلوژنتیکـی  روابـط  می تواننـد 

درخـت تکاملـی آنها- بازسـازی کننـد ]10[.
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دلیل  و  مطالعه  مورد  نمونه های  جنس  و  نوع  به  بستگی  که  دارد  وجود  بسیاری  روش های  ژنتیکی  آزمایش های  در 
اختصاصی هر روش دارد. از تجزیه و تحلیل DNA برای تعیین جنسیت نیز می توان استفاده کرد. اختلافات ژنتیکی میان 
جنسیت ها ناشی از کروموزوم Y در مردهاست؛ بنابراین، با شناسایی قسمتی از DNA کروموزوم Y می توان دفینه مرد و زن 

را از هم تمییز داده و تعیین جنسیت اسکلت های به دست آمده از محوطه های باستانی را انجام داد.
استفاده از روش های مختلف ژنتیکی با توجه به نوع یافته به دست آمده از محوطه های باستانی مختلف )با اختصاصات 
اقلیمی خود( موجب دست یافتن به اطلاعات ژنتیکی آن منطقه شده و قیاس آن ها و تطبیق با سایر یافته های باستانی 

به دست آمده می تواند اطلاعات بسیاری به ما ارائه دهد.
همچنین می توان با به دست آوردن اطلاعات ژنتیکی هر منطقه باستانی و قیاس آنها با هم به بسیاری از سوالات باستانی 
پاسخ داد. البته شایان ذکر است این سرآغاز راهی عظیم با کمک و مشارکت علمی همه سازمان های علمی - پژوهشی است 

ولی نتایج حاصل شده سبب حفظ میراث فرهنگی این مردم است که باید از آن حفظ و صیانت کرد و به نسل آتی سپرد.
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New technologies have increased the ability and efficiency of our methods of extracting DNA 
from burials. The study of ancient DNA quickly corrected our view of the origins of modern man. 
One of the amazing properties of DNA is its durability. Most biomolecules are rapidly destroyed 
after death. However, under certain conditions, DNA can remain for a long time.

In order to obtain ancient DNA, there are many molecular methods that are used depending 
on the type and material of the samples, there are many methods for genetic testing that depending 
on the type and type of samples, Is used. PCR-based methods are divided into three sections 
based on markers based on primer detection, which are discussed in detail in this article.

DNA analysis can also be used to determine gender. Genetic differences between the sexes are 
due to the Y chromosome in men; Therefore, by identifying a piece of DNA on the Y chromosome, 
it is possible to distinguish between male and female burials and determine the sex of skeletons 
obtained from ancient sites.

Human mitochondrial DNA markers belong to the non-coding region of the human genome.
A person should be the same as his mother and 

maternal relatives. The mtDNA trait, inherited over 
generations of more or less intact, and genetic  
recombination does not cause new diversity, is  
useful in tracing families and related generations. 
Therefore, this genetic component is very important 
in geoarchaeological studies.
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