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DNA  قدیمی و تاریخچه انسان 

 

ما مطالعه اطلاعات ژنومی را که توسط توالی یابی فسیل های انسانی فراهم شده است، مرور میکنیم با تاکید بر اطلاعات 

ی جمعیت انسان و نزدیکترین خویشاوندان آن فراهم  میتواند درباره ی تاریخچه   aDNAقدیمی    DNAیگانه ای که  

خیر چاپ شده است تمرکز کردیم. در بسیاری از موارد، بخصوص  کند. ما بر توالی های ژنوم هسته ای که در سال های ا

الگوی جمعیتی تاریخی به این صورت نشان داد که توسط   aDNAدر قطب شمال و آمریکای شمالی و جنوبی و اروپا ،  

)شبه انسان های( قطب شمال ، تاریخچه  ی    homininsاز  قدیمی    DNAآنالیز ژنوم امروزه به تنهایی فاش نمیشود.  

را نشان    Denisovans)انسان های غار نشین(  و    Neanderthalsغنی از اختلاط بین انسان های مدرن امروزه ،  

،  در حال حاضر نزدیک  aDNAداد و به ما اجازه داد که فرآیند انتخابی پیچیده را رها کنیم. اطلاعات از مطالعات  

 ادامه میدهد.   homininsآینده به تغییر درک ما از تاریخچه ی     aDNAما معتقدیم که توالی یابی    اشباع شدن است و 

تکامل ژنومیکس به خوبی در حال انجام است. در زمانی که اولین توالی های ژنوم انسان فراهم شد، تقریبا غیر ممکن 

ی یابی شود، احتمالا کمی ممکن تر است که توالی  با پوشش بالا توالهزار ژنوم از مردم در سراسر دنیا    15است که با  

، و حتی فسیل از گروه خواهری    Neanderthalsهای بخشی یا کل ژنوم از صدها فسیل انسانی مدرن ، چندین فسیل  

خوانده میشوند، فراهم شود، برخی از این ژنوم های قدیمی چنان با عمق     Denisovansکه     Neanderthalsقبلی  

 با پوشش بالا از انسان های امروزی را ارزیابی میکند.   توالی های ، ابی شده اند که خطاهای آنها زیادی توالی ی

وقتی که    دانان جمعیت است را افزایش داده است.تقاضای ژنتیک غنای اطلاعات ژنومی امروزه و قدیمی به خوبی آنچه  

تعداد کمی لوکوس با استفاده از لوکوس مارکر مطالعه شد، به طور عمده گروه های خونی، آلوزیم ها و آمار توصیفی  

، فاصله های ژنتیکی متنوع مطالعه شدند که برای    Wright’s FSTمیکروساتلایت ها از قبیل هتروزیگوتی،    -ناخالص  

از تمایز جمعیت کا الگوهای گسترده  بودند.  شناسایی  و    Luca Cavalli-Sforzaاین روشهای کلاسیک توسط  فی 
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 15و همکارن درخت فیلوژنتیک از    Cavalli-Sforza  1964در    بسیاری از همکارانش برای اولین بار استفاده شدند.

برای آنها اطلاعات چاپ لوکوس اکثرا گروه های خونی، چاپ کردند که    5آلل در    20جمعیت های انسان بر مبنای  

ده ی کافی وجود داشت.  مولفان درخت را بر نقشه ی دنیا اضافه کردند که مسیر پراکنش گذشته را پیشنهاد کنند. ش 

به آمریکایی های بومی ،    Maoriنقشه ی آنها شامل بیشتر مطالعات اخیر بر مبنای بیشتر اطلاعات بود. تنها ارتباط   

 آمده است.   Polynesiansز جزیره ی ا Maoriبا نظریه ی رایج پذیرفته شده مغایر بود که  

در حال حاضر، نه تنها می توان الگوهای گسترده روابط بین جمعیت ها را روشن کننده بلکه آنها میتوانند پاسخهای  

مفصل به سوالات تاریخی مرتبط با دیرینه شناسی را فراهم کنند. از چه زمانی ، کجا و چه منبعی ، جمعیت های  

بوجود آمدند؟ چه کسی با انها آمیزش کرد و چه زمانی آمیزش رخ داد؟ تغییرات واضح در دیرینه  انسانی مخصوص  

آیا فرهنگ های گذشته فرزاندان ژنتیکی از خود   شناسی ، نتایج جایگزینی جمعیت یا ابداع فرهنگی را ثبت میکنند؟

قدیمی در پاسخ چند تا از این سوالات موفق بوده     DNAته اند. همانطور که ما بحث خواهیم کرد، آنالیز  به جا گذاش 

یک بعد موقتی از مطالعات ژنتیکی را فراهم    aDNAاست اما همچنین سوالات جدیدی در فرآیند را به وجود می آورد.  

 کشف شده است.  aDNAا می داند که همه علائم میکند که به تنهایی توسط ژنوم امروزه قابل دسترسی نیست و تنه

 

 آلودگی  

یابی   توالی  از مشکلات عمده که  برای چندین سال جلوگیری کرد   aDNA  homininیکی  مواد  را  بود.  آلودگی   ،

آن فرد است اگر    DNAژنتیکی استخراج و توالی یابی بافت نمونه زنده به طور انفرادی شامل طیف وسیعی از قطعات  

بسیار نادر و قطعه قطعه است،    aDNAاستاندارد آزمایشگاهی پیروی شود. برخلاف آن، به این دلیل که    فعالیت های 

بیشتر مواد ژنتیکی که  از فسیل ها گرفته میشوند تمایل دارند که اگزوژنز باشند معمولا از میکروب های محیطی یا  

انسان امروزه در    DNAا دردسرساز است زیرا  مخصوص  DNAانسان هستند که فسیل ها را به کار گرفتند. نوع بعدی  

 است و میتواند انحراف در آنالیز پایین دست را معرفی کند. homininاندوژنز از فسیل های   aDNAتوالی مشابه 
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دیرینه با آلودگی مشکل داشت، اختراع های محاسباتی    homininهسته ای از    aDNAاگرچه برخی از مطالعات اولیه  

برای کاهش دادن اثر در مطالعات معاصر انجام شدند. در دهه ی گذشته، محققان دو مجموعه ی گسترده از  و تجربی  

 روش ها را برای مطالعه ی توالی های مفید گذشته ایجاد کردند.  

، تیمار سفید کننده سطح   uvیط اتاق استریل شامل اشعه ی  تحت شرا aDNAاول، تمرین استاندارد برای استخراج  

اگزوژنز در عصاره ی فسیل کم کردیم. به علاوه، در زمان ساخت   DNAبود بنابراین آمادگی  و سیستم تصفیه ی هوا  

برای نشاندار کردن مولکول ها ترکیب   DNA، دانشمندان، آداپتورهای یگانه ساختار کتابخانه ی  DNAکتابخانه ی  

جلوگیری از مولکول های اضافه به طور تصادفی در طول گام های توالی  دند که در زمان استخراج حاضر است، برای  کر

 یابی اضافه میشود که با مولکول های اندوژنز اشتباه میشوند. 

توالی را حذف   توالی یابی شد، چندین ابزار بیوانفورماتیک می تواند استفاده شود تا یا قطعات  DNAثانیا، بعد از اینکه  

این است که نرخ آلودگی را با استفاده  رایج    کار  تخمین بزند.  DNAکند یا آمادگی این قطعات حاضر در کتابخانه ی  

هسته ای فراوان تر است و از این رو توالی ان با پوشش خیلی    DNAمیتوکنرایی تخمین بزنند که خیلی از  DNAاز  

اند    DNAبالاتراز   برای جمعیت هایی که خیلی مشتق شده  انجام میشود.  توان    (Neanderthals)هسته ای  می 

موقعیت های تشخیصی استفاده کرد که دو گروه را مشخص میکند و ارزیابی میکند که چه تعداد قطعات توالی ناسازگار  

. برای جمعیت های مدرن انسانی )اروپایی های قدیمی( میتوان قطعات توالی را چک کرد  ر هر موقعیت وجود داردد

همچنین روش های تخمین دارند.    aDNAنهایی که علائم مولکولی پایدار با  انشعاب پیدا کردند یا آکه از توالی اجماعی  

آلودگی تصادفی بیشتری وجود دارند که اطلاعات بزر اتوزوم را  نرخ  گتری شامل کروموزوم های جنسی و کل ژنوم 

برای اینکه قطعاتی    - aDNAمرگ شیمیایی    - استفاده میکنند. به علاوه، میتوان الگوهای دآمیناسیون در انتهای قطعات  

 را که این علائم را نشان نمی دهند فیلتر کند که احتمالا قدیمی نیستند.
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Hominins  دیرینه 

بین   زادآوریو وابستگان آن نقص در تکامل را نشان داد. ابتدا، سوال از    Neanderthalsتوالی یابی و آنالیز ژنوم از   

Neanderthals    30که با  –و انسان مدرن بود  y   اکنون به طور قانع کننده ای پاسخ ،  دیرینگی از هم جدا میشوند

نامیده میشوند ، کشف شدند و    Denisovansکه    Neanderthalsداده شده است. به علاوه، یک گروه خواهری  

 و انسان تثبیت شد. Neanderthalsرابطه ی آنها با 

 
. تکامل دیرینه شناسی انسان. نقشه مکان بقایای انسان را نشان میدهد که از همه ژنوم ها و مجموعه  1شکل 

. رنگ ها نشان میدهند که سال انتشار هر مطالعه  حاصل شده است  سال گذشته  6در طول میانگین   snpاطلاعات 

نشان دادند که در نقشه نیست. خط زمان،  را با پوشش پایین  snpی قدیمی چیست. بریخ از مطالعات هم ژنوم و  

 زمان بقایا  مقیاس زمان را نشان میدهد . 
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Neanderthals    علیرغم اینکه محدوده ی .Neanderthals    و انسان مدرن در اروپا و آسیای غربی برای حداقل

10000 y    همپوشانی داشته، هیچ مدرک قدیمی پذیرفته شده وجود ندارد کهNeanderthals    و انسان مدرن تعامل

که    Neanderthalsمیتوکندریایی از فسیل    DNAو همکاران دریافتند که توالی یابی   Kringsیا زاد و ولد کردند. 

ه است که متشکل از همه توالی های میتوکندری  میتوکندریایی قرار گرفته فراهم شد    DNAدر بیرون از کلاد توالی های  

است. مدرن  های  انسان  الگو   از  دیرتر    دوجانبه  ی این  مطالعات  از  بسیاری  در  نیایی  میتوکندریای     DNAتک 

Neanderthals    ثابت شده است.اگرچه، درختDNA    میتوکندریایی با این فرضیه پایدار است که آمیزشی بین دو

ن موضوع مدارک واضح کافی بر علیه آن فراهم نمیکند. در حقیقت، تک نیایی دو جانبه با  گروه وجود ندارد، اما ای

،    Neanderthalsاحتمال بالایی دیده شده است حتی اگر آمیزش وجود داشته باشد. قبل از توالی یابی ژنوم اولیه  

هر دو ژنوم آفریقای غربی و اروپا   آنالیز نمونه های انسانی امروزه نشان داده است که احتمالا سطوح بالای قدمت در 

 مشتق شده است.   homininوجود دارد که احتمالا از گروه  

aDNA    هسته ایNeanderthals     این مشکل را حل کرده است، و این آنالیز نشان داد که آمیزش واقعی از انچه

بینی میشود، متفاوت است. اولن پش نویس ژنوم    Green  توسط ژنتیک دانان و دیرینه شناسان پیش  و همکاران 

Neanderthals     را از یک مجموعه اطلاعات ترکیب شده از استخوان استخراج شده از سه فرد که درVindija 

Cave    درCroatia    بود. ژنوم افراد از سه جمعیت 1یافت شدند، را بیان کردند و نشان داد که سطح آلودگی کمتر از %

تا ژنوم افرادی که از دو جمعیت     Neanderthals% شبیه تر به ژنوم  4ی، نئو گنیا(  غیر آفریقایی ) فرانسوی، چین 

بود و اجداد جمعیت های غیرآفریقای امروزه    Neanderthalsآفریقایی بودند. به صرفه ترین گستره برای این الگو  

ی  این نتیجه داشته است.    در خاورمیانه که آمیزش کرده اند در جایی که محدوده شان به نظر میرسد که همپوشانی

و ژنوم های انسان های مدرن اولیه تثبیت   Neanderthals بعدی با استفاده از ژنوم  تجربی توسط مطالعات متعدد

، شباهت بیشتری به غیر آفریقایی ها داشتند تا آفریقایی  توالی یابی شدند که تا کنون     Neanderthalsشد. همه ژنوم  

مشتق شده اند اثبات کردند     Neanderthalsها. به علاوه، دانستن قطعات ژنومی که از ژنوم غیرآفریقایی امروزه  

  ،   Ust’-Ishimساله از    45000که آمیزش باید رخ داده باشد. نهایتا، ژنومی که از فسیل یک انسان مدرن امروزی  
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Siberia    فراهم شد شامل اثرNeanderthals   .بود که طویلتر از آنهایی بود که در انسان های امروزه یافت میشد 

زیست کنند، استوار است   Ust’-Ishimقبل از اینکه افراد    13000تا    7000این مشاهدات بر آمیزش رخ داده در   

د از زمانی که آمیزش رخ میدهد. یک الگوی مشابه در ژنوم  زیرا آمیزش تمایل دارد که زمان طولانی تر را کوتاه تر کن 

Kostenki-14   ساله مشاهده شده.  37000، یک انسان اروپایی مدرن 

با تعداد بیشتری از ژنوم انسان امروزه حقیقت جالبی را فاش میکند که    Neanderthals    Vindijaمقایسه ژنوم  

اروپایی    Neanderthalsاندکی است اما به شدت شبیه      Neanderthalsشباهت ژنتیکی انسان های شرق آسیا به  

 هستند. 

در   Neanderthalsاز زمین های دیرینه خالص انتظار می رفت زیرا هیچ فسیل این الگو متضاد آن چیزی است که  

فرضیه این که تنها   Akeyو    Vernotاخیرا،    آسیای شرقی شناخته نشد  و تنها اندکی در غرب و مرکز آسیا یافت شد.

نسان های آسیای شرقی و اروپایی وجود داشت را رد کردند که پیشنهاد میکند که یا  نوع امیزش در اجداد رایج ایک  

که   همانطور  دیگری  گست  Neanderthalsآمیزش  شرق  یا  به  شده  علامت رده  اینکه  یا  داشته  وجود 

Neanderthals  در اروپایی ها توسط زادآوری با گروه انسان های مدرن رقیق شده است که باNeanderthals  

 آمیزش نداده است.  

مرکز سیبری فراهم شد -دو سال پیش، ژنوم با پوشش بالا، از یک فسیل یافت شده در کوهستانهای آلتای در جنوب

به عنوان پیامد بهبود در مسیری که استخراج ، مضاعف سازی و توالی یابی  نامیده میشد.    Altai Neanderthal“که  

انجام میشود، کیفیت توالی با ژنوم های با کیفیت بالا فراهم شده از افراد زنده قابل مقایسه است.   aDNAقطعه ی  

Prüfer     دریافتند که جد جمعیت  استفاده از روش پیوسته دو به دو  با  و همکارانشAltai Neanderthal    اندازه

به علاوه، به این دلیل که تعداد   ی کوچکی دارد بعد از اینکه از خط اجدادی که منجر به انسان مدرن شد، مشتق شد.

دارند، که معنی می دهد که    8/ 1زیادی اجرای هموزیگوتی وجود داشت ، افراد استنباط شده که یک ضریب زادآوری  

 والدین شان یا خواهر برادر ناتنی بودند یا عمه/ عمو زاده، پدربزرگ و نوه یا عموزاده های اول. 
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به شدت تایید میکرد  ، کشور رمانی یافت شد که  Pes¸tera cu Oaseساله در    42000تا    37000اخیرا، ژنوم فسیل  

این پنوم شامل سه قطعه کروموزوم    وجود داشته است.  Neanderthalsکه  آمیزشی بین انسان های مدرن اولیه و  

تا    Neanderthals 4سانتیمتر طویل تر است، که نشان میدهد که اجداد    50است که از    Neanderthalsاجداد  

 Oaseدرصد در ژنوم انسان امروزی بالاتر بود. ژنوم    Neanderthals  6-9نسل قبل بودند. تناسب نهایی اجداد    6

ذارند که پیشنهاد میکند که  با آسیایی های شرق امروزه به اشتراک نمیگ بیشتری نسبت به اروپایی های امروزه  آلل  

جمعیتی که به آن وابسته اند، به طور قابل توجهی با اروپایی های امروزه مشارکت نمیکنند. بنابراین، آمیزش بیشتر در  

هستند توسط جمعیت های انسان مدرن جایگزین میشود که در وقایع  اروپا رخ داده است، جمعیت هایی که مخلوط  

 زادآوری بعدی درگیر نیستند.

 

Denisovans  .  انگشت کوچک که در    استخوان  ، محققان یک ژنوم از یک  2010درDenisova Cave    در سیبری

ع رسان نبود که معلوم  مرکزی یافت شده را منتشر کردند. ریخت شناسی این استخوان به اندازه ی کافی اطلا -جنوبی

میتوکندریایی    DNAو یا چیز دیگر آمده است. با این وجود، توالی    ,Neanderthalکند آیا این از انسان مدرن ،  

وقتی    اگرچه،  میلیون سال پیش رخ داده بود.  1به سختی    Neanderthal  -نشان داد که این اشتقاق از کلاد انسان

ان دگری را مطرح کرد: گروهی که توسط این استخوان نمایندگی میشد یک  هسته ای توالی یابی شد، داست  DNAکه  

مشتق شده است.   Neanderthalاست که از آنها بعد از اجداد انسان های مدرن از    Neanderthalگروه خواهری از  

 آلتای حاصل شد.  Neanderthalاین نتایج توسط آنالیز ژنوم با پوشش بالا تثبیت شد که از فسیل یکسانی و از  

Denisovans  اولیم گروه قدیمیhominin   بود که تقریبا بر مبنای ژنومیکس مشخص شد زیرا بقایای فسیل بسیار

 نادر بودند که اطلاعات بیشتر ریخت شناسی فراهم کنند.  

افت.  آلتای کاهش ی  Neanderthalبا پوشش بالا یک الگوی جمعیت نشان داد که مشابه ژنوم   Denisovansژنوم  

اجداد    Denisovansاگرچه،   دارد.  مدرن  های  انسان  با  آمیزش  از  متفاوتی  ی  در    Denisovansتاریخچه 

Melanesians    و استرالیایی  های  بومی  میشود. و  یافت  شرق  های  آسیایی  در  کمتر  درجه  یک  اگرچه،    با 
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Denisovans  یکند که آنها زمانی محدوده  تنها از یک غار تک در سیبری شناخته میشود، الگوی آمیزش پیشنهاد م

که از دو دندان یافت شده در  فراهم  شده است    جغرافیایی وسیعتری داشتند. این نتیجه توسط آنالیز جزیی ژنوم  

Denisova Cave  .است که اولین سال مسن تر از استخوان انگشت  60000یکی از این دندان ها تقریبا آمده است

که به طور پیوسته آب و    یدر آن مناطق  Denisovansتوالی هسته ای از آن فراهم شده است، که نشان میدهد که  

نظر ژنتیکی بیشتر نسبت   از  Denisovansبه علاوه،    یا حداقل دو بار وارد شده است، پایدار است.  هوای ناگوار دارد، 

  Denisovansپراکنش دارد. یکی از دندان هایی که توالی یابی شده تفاوت های بیشتری از    Neanderthalsبه  

 دارد.  ژنوم با پوشش بالا نسبت به تفاوت های یافت شده بین ژنوم های اسپانیا و سیبری 

آلتای بیشتر شبیه    Neanderthalsنشان داد که    Neanderthalsبا پوشش بالا و    Denisovansمقایسه ی ژنوم  

آمیزشی از سایر    Denisovans.  سایر مدارک منجر به این نتیجه میشود که  Denisovansژنوم آفریقایی است تا  

قدیمی   های  احتمالا    honininگروه  است،  کرده  ها  Homoerectusدریافت  انسان  از  رایجی  اجداد  از  ، که 

Neanderthals    و  Denisovans    آمیزش این گروه احتمالا درخت مشتق شده استمیلیون سال پیش    1بیشتر از .

mtDNA    :غیر عادی را توضیح میدهدmtDNA  Denisovans     احتمالا از این گروه قدیمیhominin    مشتق شده

 است. 

 

aDNA    انسان های مدرن 

سال پیش آغاز به گسترش در قطب دنیای جدید کردند. دیرینه شناسان    y  4500انسان های اولیه      قطب شمال. 

. گروه    Thuleدیرینه دیر و    -دیرینه اولیه، اسکیمو   -سه فرهنگ عمده در این گسترش را تشخیص دادند: اسکیمو

سال پیش پایدار مانده    y  1000به سختی تا    تکنولوژی مشابهی در میان محدوده جغرافیایی دارد و اسکیمو دیرینه  

ژنوم انسان قدیمی اولیه از افراد    امروزی بودند.   Inuitجایگزین شدند که جد مستقیم    Thuleاست زمانی که توسط  

اسکیموها از سیبری فراهم میکند که از  -این قضه مدارکی از مهاجرت اولیه دیرینهدیرینه ایجاد شده است.    -اسکیمو

 بعدی متفاوت است که موجب افزایش آمریکایی های بومی امروزه شده.   مهاجرت های
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توالی ژنومی از استخوان های قدیمی در قطب فراهم کردند  و دریافتند که پیوستگی  26و همکاران    Raghavanاخیرا،  

ی کاستند و به  ژنتیکی در هر دو زمان و مکان در بین همه اسکموهای دیرینه وجود دارد. آنها از مهاجران آسیا شرق

دیرینه شناسی دیده   تکنولوژی که در گزارش  ابداع  بعدی  پراکنش  ناپدید شدند.  آمریکایی قطب  از قسمت  سرعت 

دیرینه همراه نبود. این الگو پیشنهاد میکند که اسکیمو های دیرینه متحرک    - میشود توسط تغییرات ژنتیکی در اسکیمو

جریان بین گروه های محلی وجود دارد. پیوستگی ژنتیکی مرتبط در    و عشایری بودند و در نتیجه در ژن های وسیع

 که نتیجه ی سطوح بالا بیان ژن است، را نشان می دهد.جمعیت موثر سرتاسری   اندازه ی یک  ، زمان 

Raghavan    و همکاران همچنین نشان دادند که مردمThule    از موج جدایی از مهاجرت از سیبری شرقی سرازیر

بحث کرد که    Parkها جایگزین کرد.  هیچ زاده ی قابل بررسی بین گروه  دیرینه را با–اسکیموهای    Thuleشدند.  

همپوشانی داشتند.   Thuleاسکیموهای دیرینه و    y  200دروه  که  جاد کرد که ادعا میکرد  ی زادآوری سوالی انقص درون

متحرکی احتمالا با یکدیگر مواجه میشوند و به نظر میرسد که احتمال ندارد که انها موانع فرهنگی قوی    چنین مردم 

 برای جلوگیری از زادآوری کامل داشته باشند.  

 

. آمریکایی های بوم در آمریکای شمالی و جنوبی بیشتر از وقایع مهاجرت متفاوت و اولیه  آمریکای شمالی و جنوبی

. مدارک دیرینه شناسی گسترده ای وجود دارد که شمال آمریکا   thuleاز اسکیموهای دیرینه و    سرازیر میشوند تا 

در شمال و  سال پیش تکثیر شدند و برخی مناطق    13000بودند تا    clovisتوسط مردمی که مرتبط با تکنولوژی  

  Beringiaجنوب آمریکا اشغال شدن زودتر را پیشنهاد میکند. این مشاهدات با مهاجرت از سیبری شرقی از طریق  

در برخی مناطق اولیه آمریکا،  جمجمه  سال پیش.    17000  –  22000استوار است، که بالاتر از سطح دریا بودند  

وزه استرالیا و مالزی باشد احتمال را افزایش می دهد که  هایی یافت شده که به نظر میرسد بیشتر شبیه مردم امر

 اصراری بر آن نداشتند. 

ژنوم  مرکز سیبری برای درک منشا آمریکای های بومی مهم است.    - در جنوب  Mal’taساله از    24000توالی فسیل  

Mal’ta  ریکایی های بومی دارند اما هم در قاعده گروه اروپای های غربی امروزه  قرار میگیرند هم ارتباط نزدیکی با آم
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% اجداد  38-14و همکاران تخمین زده اند که   Raghavanوابستگی نزدیکی با آسیایی های شرقی امروزه ندارند. 

مشتق شده اند که در نتیجه آمیزشی است که احتمالا در آسیا بعد از اجداد    Mal’taآمریکایی های بومی از جمعیت  

آمریکایی های بومی رخ داده و از آسیایی های شرقی مشتق شده و قبل از اشتقاق گروه آمریکایی های بومی از سایرین 

 بوده است.  

بومی توسط   آمریکایی های  توالی ژنومی کاملاز  بیا  Rasmussenاولین  افرادی که  و همکاران   Anzick-1ن شد. 

به آمریکایی    Anzick-1سال قدمت دارند. توالی    12600ارتباط دارند و حدود    Clovisخوانده میشوند، با مصنوعات 

های امروزه بومی نزدیکتر است تا هر گروه غیر آمریکایی دیگر و از اینرو جمعیت که مربوط به ان هستند مستقیم  

و    Rasmussenروزه هستند یا ارتباط بسیار نزدیکی با اجداد مستقیم شان دارند.  اجداد جمعیت های آفریقایی ام

همکاران همچنین گزارش دادند که یک شاخه ی عمیق جمعیت های آمریکایی بومی امروزه شمال را از آمریکایی های  

 شمال و جنوب جدا میکند.  

نامیده    Kennewick Manساله افرادی که    9200و همکاران یک توالی پوشش اندک از بقایای    Rasmussenبعدا  

این بقایا در واشینگتون یافت شده بود. ارتباط آنها با گروه آمریکایی های بومی سوالات تاریخی  میشدند فراهم کردند.  

بومی که در منطقه ی جغرافیایی یکسان   امروزه  توالی ژنومی قرابت بین گروه آمریکایی های  ایجاد کرد.  و منطقی 

ند را نشان داد، که پیشنهاد میکند که این عضوی از جمعیتی است که مستقیم اجداد این جمعیت ها زندگی میکن

شدند اما جمعیت پراکنده  به سرعت  هستند. بنابراین، اگرچه، آمریکایی های بومی در میان آمریکای شمالی و جنوبی  

مطالعات ژنومی در مقیاس وسیع در  غربی آمریکا در آن بخش برای چندین هزار سال باقی ماند.  ها در بخش شمال  

انسان امروزی و   31و همکاران ژنوم  Raghavanسال گذشته بیشتر تاریخچه ی آمریکایی های بومی را روشن کرد.  

ند که همه آمریکایی های بومی  سال بررسی کردند. آنها نتیجه گرفت   6000تا    200را در سن    انسان مدرن قدیمی  23

  Raghavan  . در آمریکای شمالی،  جدا شدند  سال    23000با محدوده ی بالایی  سال پیش    20000از اجدادشان در  

و جنوبی و مرکزی حدود   از آمریکای شمالی Athabascansشامل   Amerindiansو همکاران استنباط کردند که 
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نزدیک به مکان استقرار اولیه  در آمریکاست که پشنهاد میکند که  نوع  این زمان تمشتق شده است.    سال قبل   1300

 جدایی این خطوط انجا رخ داده است اما نه قبل از مهاجرت از آسیا.  

Raghavan    تنها یک موج مهاجرت وجود نداشت. به جای آن آمریکایی  نتیجه گرفتند که اگرچه،    چنینو همکاران

های شرق آسیا و استرالیا  از طریق اجداد امروزه ی ساکنان جزایر    Melanesianهای بومی جریان ژنی مهمی  از  

هیچ گروه آمریکای بومی امروزی که از بازمانده از موج    برایو همکاران مدرکی  Raghavan آلتیان دریافت کردند.

نظر ریخت   اولیه  از   نیافتند که جمجمه فسیل که  ژنومی  انها همچنین هیچ مدرک  نیافتند.  تکثیر شدن هستند،  

 مالزیایی و استرالیایی هایی هستند که حاصل مهاجرت اولیه بودند. شناسی مشابه 

Skoglund    و همکاران یک مجموعه اطلاعات بزرگSNP    ومی  جمعیت ب   21فرد از    63را آنالیز کردند که شامل

   Skoglundاما در برخی نقاط متفاوت بود .  و و همکاران رسیدند.  Raghavanامریکا امروزی بود و به این نتیجه مشابه   

استرالیایی مخصوصا -و همکاران دریافتند که برخی نه همه جمعیت های بومی آمریکایی یک علامت قوی جد مالزی

بومی از جمعیت نها توانستند فرضیه اینکه جمعیت های آمریکایی  به علاوه، آ  بین جمعیت های آمریکایی جنوب دارند.

مخبلوط تصادفی تک سرازیر شوند را رد کردند. به جای ان، مولفان فرض کردند که یک جمعیت حدواسط وجود دارد  

می نامند که به طور نزدیک با مالزیایی ها و استرالیایی ها ارتباط دارد و اینکه در جمعیت های     Yکه آنها جمعیت  

و همکاران در بحث بر سر این است که امیزش   Raghavanآمریکای بومی برای درجه تنوع مشارکت دارد. تفاوت ان از  

و   Raghavanو همکاران و    Skoglundر دو  با امریکایی ها در فرآیند تکثر اولیه واقع شد. مشکل برای ه Yجمعیت 

همکاران توضیح می دهد که چرا علامت قویتری از جد مالزی استرالیایی در آمریکایی های بومی جنوب نسبت به  

 شمال وجود دارد.  

مجزا سرازیر شدند که با  panmicticبنابراین، منشا آمریکایی های بومی هنوز کاملا مشخص نیست. آنها از جمعیت 

Beringia    تعیین کردن ایکه کجا کی و چطور قرابت مالزیایی ها و استرالیایی ها بالا گرفت به آنالیز  تلاقی داشتند اما

 ژنوم قدیمی و امروزه ی بیشتری نیاز دارد.  
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جمعیت های اوراسیای غربی گسترده تر از امریکایی ها هستند و تاریخچه ی شان پیچیده تر است.  . اسیای غربیاور

نسبت به سایرین در دنیا نتیجه گرفته است. اولین   aDNAسال گذشته ، این منطقه بیشتر از ژنوم های    5در طول  

یافت شده.  Tyrolean Alpsساله که در   5300ندار آمده یک پستا Ötziکه توالی یابی شده از ژنوم اروپایی قدیمی  

Keller    و همکاران وSikora    ژنتیکی نزدیکی با    روابط که این افراد    ند نشان دادو همکارانSardinians   .امروزه دارند

هم یافت شد که روابط ژنتیکی نزدیکی با   Sardiniansاز  سال پیش    5000به علاوه، یک توالی ژنومی از کشاورزان  

Sardinians    ،بر خلاف تجمع شکارچی همزمان از منطقه ی یکسان.دارند  Skoglund    و همکارانش وSikora    و

همکارانش یک مدل مخلوط دو راه را برای منشا اروپایی با منشا تجمع شکارچی اروپایی در منطقه ای که به طور  

سال پیش رسیده بودند.  6000-  8000د فرض کردند با کشاورزانی که از شرق نزدیک پیشرونده بیشتر مخلوط میش 

Ötzi    آمادگی بالا جد اولیه کشاورز در ژنوم های  و کشاورز اسکاندیناوی احتمالا  جزو این جمعیت گسترده است و

Sardinians  روابط آنها با ژنوم های قدیمی را توضیح دهد. حاضر است که میتواند 

با قرات به اروپایی ها  حضور جمعیت های قدیمی اروسیای شمالی  و همکاران درباره پیشنهاد Raghavanیافته های  

و همکاران ژنوم های با پوشش بالا از تجمع    Lazaridisو آمریکایی های بومی بحث میکند. در مطالعه ی مربوط ،  

اهم کردند و یک مدل سه راهی مخلوط برای منشا شکارچی اروپای غربی قدیمی و از کشاورزان اروپای مرکزی فر

متعلق به انسان های مدرن که اروپا را اشغال کردند   Loschbourافراد    اروپایی ها بیان کردند. بر اساس این مدل،

اجداد این جمعیت با جمعیت اروپایی قاعده مخلوط شدند که از شرق  نامیده میشوند.  WHGشکارچی غربی –تجمع 

کشاورزی  د، که احتمالا  می آیتا تولید یک جمعیت  که کشاورزان اولیه اروپایی نامیده میشوند    Neolithicدور در طول  

موج سوم مهاجرت    عضو آن هستند. بعد از این،   Ötziو    Stuttgartرا به این منطقه اوردند. این جمعیتی استکه افراد  

 در این منطقه را معرفی می کند.    ANEاز شیب پونتیک اجزا جد 

بینش از اطلاعات دوازده عدد تا بیشتر از صد کشف شدند.  اوراسیا از کمتر از  Adnaدر سال گذشته، تعداد ژنوم های 

و    Haakکمک کرده اند که تئوری های گذشته بهتر شوند. به عنوان مثال،    SNPتوالی کل ژنوم همچنین اطلاعات  

و    Haakرا شامل میشد.    ANEجد    %50یک جمعیت اولیه از شیب پونتیک    Yamnayaهمکارانش نشان دادند که  
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و  در اروپای مرکزی    ANEاین منبع احتمالا یکی از دلایل برای جد    از   همکارانش بحث کردند که یک جمعیت ناشی

سال پیش  باشد. و احتمالا مسئول برای زبان انگلیسی هند و اروپایی    4500شرقی از طریق مهاجرت غربی انبوه   

سال پیش    4500دریافتند که مردمی که در کوهستانهای آلتای در روسیه تا  و همکارانش    Allentoft. به علاوه،  است

که می تواند توضیح دهد که چرا زبان هند و اروپایی در  داشتند   Yamnayaزندگی میکردند قرابت ژنتیکی نزدیک با  

 آسیای مرکزی هم صحبت میشود.  

Haak    و همکاران همچنین تجدید حیات جدwhg    را فورا قبل از مهاجرتYamnaya    تاریخ به اروپا کاوش کردند و

و همکاران    joneسال پیش قرار داد. به علاوه،    Neolithic  8000-9000 برای مهاجرت شرق دور کشاورزان اولیه در  

که از    Caucasus hunter-gatherersاز چهار جمعیت امده اند:    Yamnayaنشان دادند که نیمه دیگر اجداد  

whg  45000    و قبل  واضح است که جمعیت های    ess  25000سال  اند. در حال حاضر،  قبل مشتق شده  سال 

با این وجود،  ارواسیای غربی از چهار   تغییرات داده شده در درک ما از تاریخچه ی  منبع اجدادی مخلوط شده اند. 

 مدل های رایج جایگزین شده اند.  اروپایی که از هر گروه جدیدی از فسیل های توالی شده می آید احتمالا 

 

توالی  دنیا فراوانی کمتری دارند.    یهاهسته ای از فسیل ها در سایر بخش  توالی های ژنومی  . جغرافیایی  سایر مناطق 

از    yمیتوکندریایی و کروموزوم   آنالیز ژنومی گونه ها  و  انسان  بقایای    Polynesian، مدل گسترش    Oceaniaاز 

ژنوم   استثنا  تنها  نیست.  در دسترس  هنوز  قدیمی  ای  ژنوم هسته  هیچ  تقریبا  اما  شد  تایید  شناسان  دیرینه  توسط 

سال پیش فراهم شده است. آنالیز ژنوم استرالیا این فرضیه را    100ه از نمونه ی موی  استرالیایی های بومی است ک 

حمایت میکند که دو موج تکثیر شدن آسیا شرقی و جنوب شرقی وجود دارد. بر طبق این مدل اولین موج احتمالا 

 رخ داده.  75000تا  62000زودتر از 

و چین   caveساله از تایبان ،   40000ان از انسان مدرن  و همکار  fuدر آسیای شرقی توالی هسته ای جیی توسط  

فراهم شد. اگرچه، این توالی ها تنها قسمتی از کل ژنوم بودند آنها برای اینکه افراد را متعلق به جمعیتی نشان دهند 

 زه جدا هستند. که اجداد امروزی آسیایی های شرقی و امریکای بومی بودند کافی بود و تقریبا از اجداد اروپایی های امرو
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DNA   قدیمی از آسیا نادر است. مطالعات پیشنهاد میکنند که برخی از ژنوم های آفریقایی امروزه علایمی از آمیزش

فراهم شده از فسیل های آفرقایی احتمالا در شناسایی   DNAبنابراین، توالی  قدیمی با گروه های انسانی دیرینه دارند. 

فسیل ها را    DNAشرایط محیطی در این بخش از دنیا بازیابی    ی آنها کمک میکند.این گروه ها و تاریخچه  ی تکامل

 به عنوان مواد زیستی دشوار میکند.

 MOTAساله که در    4500و همکاران ژنوم اولین انسان آفریقایی را تامین کردند. آنها ژنوم از فرد    GALLEGOاخیرا  

CAVE     جنوب شرق اتیوپی یافت شد تولید کردند. مولفان نتیجه گرفتندکه این افراد از نظر ژنتیکی مشابه ساکنان

با جمعیت های امروزی نشان داد    MOTAنوم  امروزه همین مناطق اند که پیوستگی ژنومی را نشان میدهد. مقایسه  ژ

جمعیت   امروزی    MOTAکه  های  جمعیت  که  همانطور  است  نکرده  دریافت  اروپایی  کشاورزان  از  -subآمیزشی 

Saharan  به برخی جمعیت های آفریقایی اولیه آفریقای شرقی از جمعیت نزدیک  دارند. به جای آن جریان برگشتی

و همکاران ادعا کردند که جریان برگشتی   GALLEGOاگرچه،  وجود داشت.  Neolithic huntergatherersبه 

 .   MBUTIو   YORUBAبر همه جمعیت آفریقایی اثر میگذارد شامل 

 

همچنین اجازه میدهد که فرآیند انتخابی در انسان ها را    DNAفراوانی اطلاعات اجدادی  .  استنباط انتخاب مثبت

جستجو برای لوکوس را تسهیل میکند که بعداز انسان های مدرن که از    aDNAبررسی کنیم. در بین سایر چیزها،  

گروه های قدیمی مشتق شدند انتخاب شدند و به انسان های مدرن اجازه میدهند که گسترده شوند. به علاوه، محققان  

از گروه های دیرینه به انسان مدرن و در درجه دوم برای انسان های مدرن توسط انتخاب مثبت   ای یافتن هاپلوتیپ بر

کمک میکند به ما که وقایع انتخابی   aDNAو فرآیندی که  به عنوان دخول تطبیقی معروف است،مجاز هستند.  نهایتا،  

از انتخاب   یط محلی مجاز میکند. ما بر تعداد معدودی مورد اخیر رابفهمیم و جمعیت های خاص را برای تطبیق با مح

 مهم تر است.  aDNAجایی که  تمرکز کردیم محلی در اوراسیا

مربوط به تحمل لاکتوز    lctو همکاران دریافتند که افزایش در فراوان واریته های ژن    Allentoftدر یک مطالعه ،  

است و احتمالا در اروپا از طریق مهاجرت شیب پونتیک معرفی    bronzeاست اخیرا این واریته در فراوانی کمتر در  
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-EEFو همکاران برای مناطق ژنومی جستجو کردند که انحراف مهمی از ژنوم    Mathiesonمطالعه دیگر ،  در  میشود.  

ANE-WHG    .چنین الگوهای آنومولوس در جمعیت های مخلوط دیدند که برای هر جمعیت امروزی مورد انتظار است

میدهند اگر یک منطقه تحت انتخاب مثبت یا متوازن کننده باشه. مولف چندین لوکوس دیگر را کشف کرد شامل  رخ  

LCT, SLC45A2, SLC24A5,    وHERC2,    و منطقه یhla  برای اینکه    ها ژنوم دیرینه را استفاده کردند.. سپس ان

که در    SLC24A5از  واریانتی  پیشرفت موقتی این فرایند انتخابی را مطالعه کنند. به عنوان مثال، انها دریافتند که  

روشنی پوست مشارکت میکنددر اروپا در فراوانی به سرعت افزایش می یابد احتمالا به خاطر مهاجرت. انها همچنین 

ایجاد شد. مخصوصا مولفان berg SLC24A5با استفاده از روشی که توسط  علائم سازگاری پلی ژنیک را کاوش کردند  

در   ارتفاع  کاهش  و  افزایش  برای  دار  انتخاب جهت  از  وابسته  غیر  های     Neolithicدو علامت  و جمعیت  اسپانیا 

Neolithic   .یافتند 

 

 بحث 

انچه   از  انسان زیاد  از تاریخ  انچه ما   Cavalli-Sforzaبرون نمای گسترده  بر مبنای  و همکاران گفتند دور نیست. 

الگوهای جزیی فزاینده ای از جایگزینی مهاجرت . زاداوری وجود دارد که در گذشته برای محققان اگرچه،    میدانیم .

تاکید میکنند که ما  Reichو   Pickrellقراوان است ظاهر میشود. همانطور که  adnaمشخص نبودند در مناطق که 

که جمعیت های امروزی توسط یک تاریخچه ی پیچیده آمیزش و حرکت جمعیت به وجود آمده اند. اگرچه،  می دانیم  

پیوستگی محلی ژنتیکی در طول دوره طولانی در موراد معدودی مدرک شده است اینها استثنا هستند. قوانین عمومی  

 این است که اجداد جمعیت های امروزی جای دیگری زندگی میکردند.  

Dna  یمی ما را قادر ساخت که  سوالات مهمی را درباره ی ارتباط بین انسان قدیم و مدرن را پاسخ دهیم. آمیزش قد

بین گروه های قدیمی و بین انها و انسان های مدرن به نظر میرسد که انها به مناطق جغرافیایی نزدیکی  امدند. انها 

جداد انسان های اخیر را می توان از جمعیت های آفریقایی  تفاوتی با گروه های انسان های  مدرن نداشتند. اگرچه، ا 

که هر بخش  همچنین اجاز ه میدهد که به ما    aDNAسال قبل گسترده شدند.    100000ردیابی کرد که به اوراسیا  
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قدیمی است که اوراسیا را قبل از انسان های مدرن اشغال کرده است.  homininاز چنوم را تعیین کنیم  که از کدام 

را حمل میکنند و برخی از آنها اجزا بیشتری از اجداد   Neanderthalه ژنوم غیر آفریقایی مقدار اندکی از اجداد هم

Denisovan   .را دارا هستند 

  Neanderthalاحتمالا فسیل های    از آسیا که کمتر مطالعه شده است    رینه شناسی بسیارییبه دلیل گزارشات د

یافت خواهد شد. حتی ممکن است که گروه های مستقیم    Denisovanو   این منطقه  در  با    homininبیشتری 

 شناخته شوند.  Adnaاستفاده از 

را واضح کرد. جمعیت ها در هر دو اوراسیای غربی و آمریکایی موضوع گسترش    adnaگذشته ی نزدیک مطالعات  

شده بودند. ژنوم انسان های امروزه نشان داد که مدارک    متنوع، جایگزینی جمعیت ها، و آمیزش بین گروه های مشتق

این وقایع وجود دارد. به عنوان مثال، ژنوم های اجداد اروپایی زنده از حداقل سه یا چهار جمعیت شامل شد. سایر  

جز آن هستند   oaseکه افراد  یا جمعیت    دیرینه  –دودمان ها به وضوح از نظر ژنتیکی انتهای بسته دارند یا اسکیمو  

 نیست.  adnaو ارتباطشان باانسان امروزه مبهم باقی مانده مربوط به 

است. تقریبا هر ژنوم هسته ای قدیمی    17و    16سن رایج کشف ژن آنالوگ کشف جغرافی توسط اروپایی ها در قرن  

نجا علامتی برای اشباع  دید جدیدی به تاریخچه ی انسان حاصل میکند و افق جدیدی را کشف را برای ما باز میکند. ای

بسیاری از گروه های استوایی دارند که شرایط جزیی    adnaدر هر قاره نیست. مناطق قطبی و استوایی توالی های  

دارند زیرا انها بیشتر مورد نمونه برداری واقع شده اند . اگرچه، با توجه به بازیابی ژنوم    adnaمطلوبتری برای حفظ  

اتیوپی ، دید کلی به نظر میرسد که تغییر کرده است . زیرا به دلیل نادر بودن  توالی  در    mota Caveهای قدیم از  

فراهم میشود که آگاهانه و فاش کننده است. در    Oceaniaاز مناطقی شبیه آفریقا و    adnaاز مناطق حاره هر ژنوم  

 عیتی فراهم میکند. ل جمآینده ی نزدیک ژنوم های بیشتری از روابط جدید درباره تکامل انسان و انتقا
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