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 چکیده
است، پتانسیل بسیار  شناسی باستانعلوم ژنتیک و  ی آمیزه ی بر پایه که( Archaeogenetics) شناسی باستانژنتیک ی علم نوپا

و سیر تکاملی آن، چگونگی انسان مدرن  منشأاز قبیل  های فرهنگی و معیشتی دوران باستانبالایی در کشف حقایق و ناگفته

باستانی در نقاط مختلف  DNAهای تنوع ژنتیکی نمونهمهاجرت و توزیع جغرافیایی آن در پنج قاره جهان و همچنین بررسی 

 STRای مانند مارکرهای هسته DNAمورفیک  پلیتحلیلی آن با جمعیت انسان امروزی دارد. مناطق بسیار  ی جهان و مقایسه

 فاده های باستانی است( برای بررسی تنوع ژنتیکی نمونهmtDNA)میتوکندریایی  DNAمناطق بسیار متغیر  و Yکروموزوم 

ها از حفاری د. نمونهشو دندان انسانی استخراج  یاستخوان های نمونهاز ی تعدادباستانی از  DNAحاضر  پژوهش در شود.می

، با استفاده از روش mtDNA لکولوم HVIIو  HVIآمد. سپس مناطق  دست بهایلام میانی  ی متعلق به دوره تپه هفتمنطقه 

PCR  ها با توالی مرجع مقایسه و هاپلوگروپ این اقوام د. توالیشتکثیر و در ادامه تعیین توالیR2 و R5  .ردیابی باتعیین شد 

 . است ایلام تمدن و ایلام غربی جنوبR2 منشأ هاپلوگروپ که شد مشخص آریانشین مناطق از ها هاپلوگروپ این

 mtDNA، 2 و 1ایلام، تعیین توالی، فوق متغیر تمدن شناسی، باستانژنتیک :یکلیدهای  واژه
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 مقدمه. 1

. در استهای ژنتیکی مولکولی پیشینیان با استفاده از تکنیک  ی عهمعنای مطال به شناسی باستان ژنتیک

وقایع  وتحلیل تجزیه منظور بههای نژادی مختلف از سراسر جهان گروه DNAاطلاعات  ،باستانی ژنتیک

برای در معرض نمایش قرار دادن  DNAهای رود. دادهکار می نابع تاریخی بهمو  ها گزارشو اثبات  ازتاریخ پیش

 .یابد میشناسان تطبیق  انسان شناسان و دیرین شناسان، زبان گذشته با نتایج باستان

DNA کند. این شامل اطلاعات موروثی ژنتیکی است که ساختمان، تکامل و متابولیسم بدن را کنترل می

و  ها(استئوبلاست) استخوانهای سازنده ، سلولها(استئوسیت) استخوانیهای ها، مانند سلولدر تمام سلولمولکول 

های استخوان DNAوجود دارد. اطلاعات ژنتیکی موجود در  ها(استئوکلاست) استخوانی های خورندهسلول

ها و افراد مدفون در یک گورستان، گروهتر، ی ارتباطات اقوام و در ابعاد کوچکتواند در مطالعهباستانی، می

مطالعات پالئوپاتولوژیک برخی از در حتی ها مفید باشد. تواند در تعیین جنسیت اسکلتمی ،سودمند باشد؛ نیز

موجود در  DNAکه سبب آلودگی  برد پیهای ارثی و عفونی توان به آن دسته از بیماریها، میروی این نمونه

 ی مطالعه قابلبرخی از مواد  .اند کردهرد  کلی بهبرخی از دانشمندان آن را  هرچند، اندها شدهاستخوان

طبیعی یا مصنوعی، استخوان، دندان، مدفوع  ی از: بقایای جانوری مومیایی شده اند عبارت یشناس باستان ژنتیک

بقایای گیاهی خشک در کهربا،  مانده یباقبقایای حشرات داری شده در الکل، های نگههای باستانی، نمونهانسان

از استخوان و  DNAهای خاکی است. البته بهترین مورد، استخراج گیاهی و جانوری از نمونهبقایاهای و اخیراً 

قابل  DNA هیچهای باستانی، نیست. در بسیاری از نمونه نیز از این قاعده مستثنی DNA دندان است.

اند و تنها کمی یافت شده که تا حدی تخریب شده DNAوجود ندارد؛ اما در مواردی، مقداری  ایشناسایی

های باستانی در استخوان DNAمانده است. در موارد مشابه که ها باقینوکلئوتید سالم در آن صدیکبیش از 

های متأخر استخوانی نهاز مقداری است که در نمو %2 ازیافت شده، معمولاً تعداد آن بسیار کم و حتی کمتر 

تکنیکی   بزرگ تدیگر مشکلااز آلودگی،  .( ,Higuchi, et al. 1984 Richards, et al. 1995) شوندپیدا می

انسانی مدرن، ممکن است در حین حفاری،  DNAباستانی است. آلودگی با  DNAمطالعه و استخراج  هنگام به

باستانی، نسبتاً سالم  DNAمدرن، برخلاف  یها DNAدر مراحل پس از کاوش یا در آزمایشگاه ایجاد شود. 

مدرن، سبب  DNAاین معنی است که آلودگی با  هستند و به مقادیر بسیار بیشتری وجود خواهند داشت و به

 باستانی، عموماً DNAبه جای  PCRباستانی خواهد شد. در نتیجه باعث خواهد شد  DNAگرفتن نادیده

DNA  ترین شاخص آلودگی ، بزرگمسئلهمدرن را شناسایی کند؛ اینDNA های پوستی باستانی است. سلول

   سری اقدامات البته با انجام یکباستانی هستند.  DNA کردن آلودهانسان، تعرق و بزاق، عوامل مهمی در 

 باستانی جلوگیری کرد. DNAتوان تا حدودی از آلودگی می

های یکی از اندامک ،ایهسته DNAها قرار دارد. علاوه بر بیشتر ماده ژنتیکی بدن انسان در هسته سلول

 DNA عنوانکه به. استمستقل حلقوی  DNAدارای  ،برای سلول داردرا انرژی  ی کننده تأمینسلول که نقش 

عنوان یک نشانگر مولکولی میتوکندری باعث شد تا به DNAهای ویژگی. شود میشناخته  میتوکندریایی

 تقریباًه ازای هر سلول، ب از: اند عبارتفیلوژنتیکی شناخته شود. این مشخصات  وتحلیل تجزیهمطلوب در 

 ,Renfrew ) شودنسخه و بیشتر موجود است که باعث بهبود شرایط آزمایشی و بررسی علمی آن می 1000

 های باستانی(ویژه در نمونه)به ها کم باشدنمونه که زمانی خصوص بهها، از آن توان میبه همین دلیل  ،(2000
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استفاده کرد. ساختار ژنتیکی آن بسیار ساده است و با توجه به دقت روزافزون وسایل آزمایشگاهی، راندمان 

این است  DNAمهم در بررسی  ی نکته .(Aris-Brosou and Excoffier 1996) رودبالا می DNAتشخیص 

 )اعم از پسر و دختر(دیگر، توارث آن به فرزندان عبارتیابد. بهمی از طریق مادر انتقال mtDNAکه عامل وراثت 

)مانند نشده شده و حفاظت، وجود نواحی حفاظتmtDNAپذیر است. خصوصیت دیگر تنها از طریق مادر امکان

D-loop) است (Parsons, et al. 1997 Kim, et al. 2002)  خصوص که دورنمایی در خصوصیاتاین مجموعه

ای د؛ نشانگر بسیار مطلوبی نیز برای تشخیص بیناگونهدهدست میی مجموعه ژن انسانی بهیابی و جانمایعلت

 ,Stringer and Andrews 1988) اندزیستههم میسال جدا از  هزار دهتا  صدهایی است که به مدت در گروه

Vigilant, et al. 1991a, Sykes, et al. 1995, Matthee and Davis 2001). مثال، در بررسی  عنوانهب

mtDNA  انسان سال پیش،  هزار شصتحدود که در شد مشخصبقایای استخوانی غار دنیسوآ در جنوب روسیه

 . نتایج مثبت ستا های نئاندرتال آمیزش داشتهگونهبا از مهاجرت مجدد به آفریقا  هوموساپینس، بعد

 DNAمیتوکندری در مقایسه با  DNAسو، و سرعت بالای تکامل ای از یکها در بررسی بیناگونهآزمایش

ها از در مطالعات تکاملی نظیر شناخت اعقاب انسانی و انشعاب آن mtDNAای از سویی دیگر، باعث شد هسته

ژنتیکی انسان مدرن،  و نیز بررسی منشأ (Adachi and Hasegawa 1995) گونه به انسان( ترین نزدیک) شامپانزه

 .King and Wilson 1975, Cann, et al. 1984, Cann et al) ترین ابزار مطالعاتی محسوب شودعنوان مهمبه

1987, Wilson et al. 1991, Koji Lum and Cann 2000) .مانند نخستین هایی نظیر مهاجرت در پدیده(

 ,Avise, Arnold et al. 1987, Hagelberg, et al. 1989) کشور ایسلند( و اسکان مردمان درمهاجرت از امریکا 

Forster et al. 1996, Hagelberg, et al. 1999, Helgason, et al. 2000, Vigilant, et al. 1991b)  و نیز

روی  انگیزی پیشهای حیرتپاسخ mtDNAمواردی مانند پزشکی قانونی و موارد مربوط به آن، آنالیز 

 (.et al. 2013 سادات ،لسانی) متخصصان نهاده است

شوند. میمناطق در ژنوم دچار تغییر همین برابر بیشتر از  10تا  5بعضی از مناطق در ژنوم میتوکندری، 

پروتئین و  ی کدکننده ی ناحیه دو. ژنوم میتوکندری حاوی ند ور می کار به قانونی پزشکیاین مناطق در 

و با عنوان  دارد قرار 576تا  16024در موقعیت نوکلئوتیدی  است که تقریباًای کنندهکدوسیع غیر ی ناحیه

بیشترین تنوع در بین افراد، در  .(Anderson, et al. 1981) شودمی شناسایی (CR/D-loop) کنترلناحیه 

 1افتد.اتفاق میHV2 (Hypervariable 2 ) و ناحیهHV1 (Hypervariable1 ) ناحیهدر دو  و D-loop منطقه

 (Lutz, Weisser et al. 2000)اند باز را به خود اختصاص داده 350تا  250حدود دراز این دو ناحیه  هرکدام

(Budowle, et al. 1999) (Lutz, et al. 2000 .)بینید، معمولاً ناحیه می 1یر که در تصو طورهمانHV1  از باز

 (Malyarchuk and Derenko 2001)را در اختیار دارند  340تا  73از باز  HV2و ناحیه  16365تا  16024

(Meyer, et al. 1999) (Salas, et al. 2000) (Stoneking, et al. 1991) (Budowle, Allard et al. 2002). 

اطلاعات  HVIIبرای تحلیل و تعیین وراثت سودمند هستند، باید توجه داشت بخش  HVIIو  HVIچه اگر

های ژنوم تعیین هاپلوگروپ در ، بعضی از نوکلئوتیدهاوجود باایندهد. فیلوژنتیکی اندکی را نشان می

ها اروپایی تبارزاییکه به حل معمای  HVIIاز ناحیه  73کنند؛ مانند باز سزایی ایفا میمیتوکندری نقش به

 ,Lutz)شناسان با این تفاسیر، مطالعات بسیاری از مردم (Wilkinson‐Herbots, et al. 1996) کمک کرد

Weisser et al. 1996)  بر بخشHVI متمرکز شده است (Handt, et al. 1998) (Röhl, et al. 2001.)  با
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را مشخص کرده و با توجه به  پلی مورفیسم() نوکلئوتیدیتوان تغییرات می (HVI)تعیین توالی این ناحیه 

 ها را تعیین کرد.های فیلوژنی، هاپلوگروپجداول و درخت

 
کدکننده  ی ناحیه 13و  tRNAکننده ژني کد ی ناحیه 22میتوکندری که حاوی  DNA: تصویر شماتیک ساختار حلقوی 1تصویر

 (Kim, Lee et al. 2002) استپروتئین 

های مختلف، تنوع نوکلئوتیدی یابی میتوکندری با مقایسه نوکلئوتیدها و تشخیص اختلاف بین توالیتوالی

، رسند می ارث به والد یک از همدیگر با جاندار یک در که ها ژن از گروهی بهشود. و هاپلوتیپی تعیین می

 گیردهاپلوگروپ شکل می صورت بههایی ها بر درخت فیلوژنتیک، خوشهاز تجمع هاپلوتیپ گویند.هاپلوتیپ می

  R, M, N, Lهای هاپلوگروپمیتوکندری به بزرگ DNAدرخت فیلوژنتیک  (.et al. 2013  سادات لسانی،)

جغرافیایی خاص از کره زمین تعلق دارد.  ی ها به یک منطقههاپلوگروپشود. هر یک از بزرگبندی میطبقه

به  هستند( Mهاپلوگروپ )که متعلق به ماکرو C, D, G, Zهای به قاره آفریقا، هاپلوگروپ Lهای هاپلوگروپ

بیشتر به اوراسیای  هستند( Rهاپلوگروپ )که متعلق به بزرگ HV, J, T, U, H, Vهایاوراسیای شرقی و هاپلوگروپ

 .(همان) غربی تعلق دارند

های انسان در ایران صورت نگرفته است، باستانی استخوان DNAتحقیقی در رابطه با  گونه هیچتاکنون 

که علیرغم این حقیقت  وتان از لحاظ مهاجرت موقعیت جغرافیایی ایران و اهمیت آن در دنیای باسبنابر 
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  های متمایز بر اساس منشأ، زبان، مذهب و زمینههایی با پیشاکنون پذیرای جمعیتگذرگاه ایرانیان هم

به تعیین  ،تپه هفتبومی بودن بقایای اسکلتی و اند شدهها اشغال های معیشتی بوده و توسط آنمدل

کردیم تا در نهایت بتوانیم تصویر اقدام  ی ایلام میانی دورهبقایای اسکلتی فوق با قدمت  mtDNA هاپلوگروپ

 ژنتیک ایرانیان ارائه دهیم. ی واضحی از پیشینه

 هامواد و روش. 2

 جنوب در مربع، کیلومتر شش و سی و دویست و هزار چهار و شصت حدوددر مساحتی با خوزستان استان

 شرقی شمال از لرستان، استان با شمال از ایلام، استان با غربی شمال از استان این. است شده واقع ایران غربی

 کشور با غرب از و فارس خلیج با جنوب از بویراحمد؛ و کهگیلویه و بختیاری  و  محال چهار های استان با شرق و

 ای جلگه و کوهستانی منطقه دو به توان می بلندی و پستی نظر از را خوزستان استان. است مرز هم عراق

 مساحت پنجم دو حدوددر و گرفته قرار استان شرق و شمال در عمده طور هب کوهستانی منطقه ؛کرد تقسیم

 و خشک اقلیم دارای شرقی و شمالی کوهستانی مناطق از برخی در جز خوزستان. شود می شامل را استان کل

 . است خشک نیمه

 ترین قدیمی خوزستان، تپه هفت در( 1 تصویر ) دارد قرار خوزستان دشت غربی جنوب در تپه، هفت منطقه

 است شده شناسایی میانی ایلام و(  میلاد از پیش دوم هزاره از اول ی نیمه) مخ سوکل دوره به متعلق فرهنگی بقایای

 .است متر 800×1500 مساحت دارای محوطه این .(2015 بهزاد نصرآبادی،)

 

 
 (همان)تپه  هفت موقعیت و خوزستان محوطه از هوایي عکس: 2 تصویر
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 (همان)خوزستان  شمالي بخش موقعیت: 3 تصویر

 منقطع صورت به شده و آغاز محل این در 1344 در نگهبان الله عزت سرپرستی به حفاری عملیات نخستین

 حروف با ترتیب به که شود می دیده مجموعه پنج حداقل ژئوفیزیک، ی نقشه در. است داشته ادامه 2012 تا

 مجموعه از 2012 کاوش به مربوط پروژه این به مربوط های داده (.4 تصویر)است  شده  نامگذاری E تا A لاتینی

c  منظور به تپه هفت اسکلتی بقایای از برداری نمونه منظور به( رمضانی مریم) نگارندگان از یکی سال این در. است 

 های لایه شناخت برای C مجموعه شمال در بخشی در کردند. حفاری شرکت پروژه این در aDNA استخراج

 شد. انجام بودند، متر 10×10 ابعاد به کدام هر که 294 و 298 های ترانشه در ساختاری

   
 (همان)ژئومغناطیسي  های گیری اندازه مبنای بر چپ سمت      ( راست) تپه هفت در شده شناسایي های مجموعه: 4 تصویر

 

 را تدفین های ویژگی که شد یافت میانی ایلام دوره به متعلق اسکلت زیادی تعداد 298 ترانشه در ، 2012 در

 شده رها محل در و شده  کشته که بودند اشخاصی به متعلق و داشتند قرار نامنظم صورت به بلکه نداشتند،

 ی دوره چهارمین از پس یا ساختاری سوم ی دوره از پس شهر که شد زده تخمین دلیل همین به. بودند

 توان می پس بودند، گرفته قرار هم روی نامنظم شکلی به ها اسکلت. است شده  تخریب جنگ اثر بر ساختاری،

 جمجمه چندین آید می نظر به ها، قسمت از بعضی در حتی. اند شده نهاده هم برروی اجساد کرد تصور یقین به

 زمان صرف مستلزم ها آن آزادسازی و بودند یافته فرسایش شدت به ها استخوان. اند افتاده هم کنار پیکر، از جدا
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 مشخص درستی به هنوز. باشد داده روی شهر تخریب و تسخیر هنگام باید کشتار این. بود دقیق کار و طولانی

 کرده  ترک را جا آن شهر، غارت از پس دشمنان اینکه یا اند ریخته هم روی بر را اجساد این دشمنان که نیست

 برروی و اند آورده گرد جمعی دسته صورت به را اجساد بودند، کرده پنهان اطراف در را خود که بازماندگانی و

 حلقه یک همچنین. شد می دیده سفالی ظروف های قطعه ها، اسکلت میان در گاهی اند؟ ریخته خاک ها آن

 (.همان) است بوده گوشواره احتمالاً که شد یافت شکسته صورت به برنزی کوچک

 فمور، استخوان جداگانه صورت به نفر 10 از اشتباه هرگونه از اجتناب برای و ها اسکلت فرسایش دلیل به

 .دش برداشت مولار دندان و تیبیا استخوان

 
 (همان) نمونه مخزن: 5 تصویر

ها را با مشخصات کامل، داخل فویل و سپس داخل یخچالی با پس از برداشت نمونه از افراد متفاوت، آن

)دکتر های استخوانی به آزمایشگاه ژنتیک تهران برداری، دادهدادیم. پس از نمونهدرجه سرمایش معمولی قرار 

 منتقل شد. (اکبری

وسیله سنباده برداشته شد، تا متر از سطح استخوان بهها، ابتدا دو میلیزدایی از نمونه منظور آلودگی به

ژاول مدت بیست دقیقه در محلول آب که سطح استخوان به رنگ سفید براق متمایل شود. سپس بهآنجایی

شسته شد. پس از  است( خورده UV)که اشعه ها با آب دوبار تقطیر درصد گذاشته شد. سپس استخوان 20 رقیق

درجه قرار گرفت؛ این مرحله دوبار  60در دمای  (Ancubator)دقیقه داخل انکوباتور  20شستشو، به مدت 

ها به مدت ی بعد استخوان انجام شد. برای اطمینان بیشتر در انتهای کار از اتانول نیز استفاده شد. در مرحله

ذکر است برای   ها در هاون پودر شدند. قابلقرار گرفت و در قدم بعد استخوان UVدقیقه در معرض اشعه  10

های استخوانی از دندان مولار یک کودک که در قبر متعلق به یک ها، غیر از این نمونهی آزمایش ارتقای نتیجه

-Usa-mp پودر استخوان و دندان با استفاده از کیت از DNAترانشۀ دیگر قرار داشت نیز استفاده شد. سپس 

bio101-Geneclean kit for ancient DNA .استخراج شد 

در پایگاه  BLASTسپس با استفاده از  (.1)جدول ها با استفاده از پرایمرهای اختصاصی تکثیر یافت نمونه

 د.های موجود مقایسه شها با توالیپوشانی آنبانک جهانی ژن، میزان هم
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 HVIIو  HVI: توالي پرایمرهای قطعات 1جدول

 قطعه پرایمري توال

5’-CCC CAT GCT TAC AAG CA-3’ 

5’-TGG CTT TAT GTA CTA TGT AC-3’ 
HV1-CF 

HV1-CR 

5’-TAC TAC AGG TGG TCA AGT AT-3’ 

5’-CCC AAA GCT AAG ATT CTA AT-3’ 
HV1-AR 

HV1-AF 

5’-CAC CAT GAA TAT TGT ACG GT-3’ 

5’-TGT GTG ATA GTT GAG GGT TG-3’ 
HV1-BR 

HV1-BR 

5’-CAC TAG GAT ACC AAC AAA CC-3’ 

5’-GAG GAT GGT GGT CAA GGG AC-3’ 
HV1-DF 

HV1-DR 

 های زیر و شرایط دمایی و زمانی زیر صورت گرفت:میکرولیتر با غلظت 30حجم در  PCRواکنش 

DNA با غلظت( ng/ml 10) 2 ،PCR Buffer 1X
 Mgcl2 ،10مولار میلی dNTP ،2/2مولار از هر میلی 25% ،

سیکل در  32. تکثیر در صورت گرفت Taq DNA polymerase واحد آنزیم 1مول از مخلوط پرایمرها و پیکو

گراد رجه سانتید 72ثانیه و  40 مدتگراد بهدرجه سانتی 56ثانیه، در  40گراد به مدت درجه سانتی 95دمای 

سازی نهایی گراد و طویلدرجه سانتی 95دقیقه در  5ثانیه انجام شد. دناتوراسیون اولیه به مدت  40به مدت 

ها تعیین ، نمونهموردنظرگراد صورت گرفت. پس از تکثیر نواحی درجه سانتی 72دقیقه در دمای  10به مدت 

 توالی شدند.

 هایافته. 3

باستانی  DNAایلام میانی،  ی استخوان انسانی مربوط به دوره پنجهای تعیین هاپلوگروپ برایدر این مطالعه 

است. سپس  شده  ارائههای تعیین توالی ای از گرافنمونه ،1د. در تصویر شها استخراج و تعیین توالی استخوان

 گردید.مقایسه شده و هاپلوتیپ هر فرد مشخص  Clustal Xهای حاصله با برنامه توالی

مقایسه شد و  NCBI 3 با توالی مرجع کمبریج در سایت Clustal x ی آمده با برنامهدستهای بهتوالی

ی بررسی دنباله منظور بهشد. ها در ژنوم میتوکندری هر فرد مشخص مورفیسمیافته و پلینوکلئوتیدهای جهش

ایلام میانی تعیین  ی در دوره تپه هفتهای استخوانی ساکنان میتوکندری داده DNAاعقاب ایرانیان، سعی شد 

 R5و  R2ها، هاپلوگروپ این مردمان،توالی شود. به این منظور پس از تعیین توالی و تشخیص پلی مورفیسم

 تشخیص داده شد.

 
 HV2الکتروگرام قسمتي از  :2ریتصو
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 HV1: الکتروگرام قسمتي از 3ریتصو

 نتیجه. 4

های سلول اعم از نوع، کاربری و حتی سن، میتوکندری موجود در آن دارای یک یا چند مولکول بر شناسهبنا

DNA ًمجزا از  حلقوی است که کاملاDNA ای است. هستهmtDNA  حاوی ناحیه بسیار متغیری به نامD-

loop میزان بالای جهش و دامنه  .فرکانسی بالا، تمایل به جهش دارد و با کنداست که پروتئینی کد نمی

تغییر بالا در این ناحیه در افراد مختلف، سبب شد تا بررسی این ناحیه در تشخیص هویت افراد و همچنین 

شناسی، بسیار به باستان در گستره ژنتیک که ییازآنجاها سودمند باشد. ارتباط اقوام مختلف و مهاجرت

یا  DNA، دفن نامناسب، اکوسیستم نامطلوب برای بقای زیادعلت قدمت  خوریم که بههایی برمیاستخوان

یا  شده  تخریبهای مانده از بقایای موجودات دیگر، دادهباقی DNAزیستی با  هم واسطه بهحتی آلودگی آن 

سلول، احتمال موجود در یک  mtDNAهای بسیار در ژنوم شود، به دلیل وجود نسخهمشکوک دریافت می

 نشانگرهاینظیر ) ایمورفیک هستههای پلیمیتوکندری، نسبت به سایر شاخص DNA توسط DNAاستخراج 

STR )بیشتر است (Kim, et al. 2002) .  دیگر برتریmtDNA  نسبت بهDNA ای این است که برخلاف هسته

ردیابی  mtDNAتوان از طریق شود، صفات مادری را میکه تنها از طریق پدر به پسر منتقل می Yکروموزوم 

رسد و بیش بکر به ارث میهای متمادی، کمادر طول نسل mtDNAخصوصیت انتقال توارث مادری  .کرد

کند. از تفاوت موجود در توالی نوکلئوتیدهای ژنوم نوترکیبی ژنتیکی، تنوع جدیدی در آن ایجاد نمی

نمایش رابطه این تغییرات با موقعیت جغرافیایی  نظورم بهتوان برای ایجاد شبکه فیلوژنتیکی، میتوکندری، می

 %77شد حدود در ابتدا تصور می . (et al. 2013 سادات لسانی،) ها بهره گرفتو تخمین زمان پیدایش هاپلوگروپ

-هستند و به دلیل وجود ایران در قاره آسیا، انتظار می Mها متعلق به هاپلوگروپ از ژنوم میتوکندری آسیایی

هوشمند و همکاران مسعود  هایفراوانی بالایی از این هاپلوگروپ در ایران مشاهده شود. اما بررسیرفت 

همچنین بررسی ژنوم میتوکندری توسط  )همان(. ایشان، آمار بسیار پایینی از این هاپلوگروپ نشان داده است

های صورت گرفته آزمایشطبق برنشان داد.  Mلسانی و همکارانش، جمعیت کُرد را خارج از هاپلوگروپ 

 ,Xهاپلوگروپ  9ها حداقل متعلق به یکی از از ژنوم میتوکندری اروپایی %99ده بود که نزدیک به شمشخص 

W, V, U, T, K, J, I, H  هاپلوگروپ  6است؛W, T, K, J, I, H  طبق برتنها به جمعیت اروپایی تعلق دارد و

 جداها ها و آسیاییطور ژنتیکی از آفریقاییتخمین زده شد که بهها قفقاز آن منشأگرفته، صورت هایبررسی

تقریب، زمان پیدایش آن  رتر است و بنا بها قدیمیاز دیگر هاپلوگروپ U. از سویی دیگر، هاپلوگروپ اند شده
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در  %9/1نزدیک به  Kو هاپلوگروپ  %11/3، چیزی در حدود Jسال پیش است. هاپلوگروپ  67000تا  51000

نتایج پژوهش لسانی و دیگران در تعیین هاپلوگروپ اقوام کُرد در است.  شده  دیدهها ژنوم میتوکندری اروپایی

 %15ها در حدود و سایر هاپلوگروپ U 14% ،T 8% ،K 4%%، 21 بهنزدیک  H و J هایو یزد، فراوانی هاپلوگروپ

   های اروپایی نشان شده از جمعیتهای شناختهمشاهده شد. نتایج مذکور، تشابه بسیاری را با هاپلوگروپ

در اقوام کرد غالب  (J, T, U. HV) غربیی اوراسیای های ویژهدهد هاپلوگروپدهند. این مطالعه نشان میمی

های ها هاپلوتایپاقوام ایرانی انجام دادند. آن رویفخرز و همکارانش، مطالعاتی بر ،2008است. در سال 

نفر را از اقوام فارس، ترک آذری، گیلک، کرد، سیستانی، بلوچ، عرب و  357ژنوم میتوکندری  HV1 ی ناحیه

در  (J, T, U, V, H) غربیهای مربوط به اوراسیای شاخهکه ترکمن بررسی کردند. نتایج مطالعه نشان داد 

اوراسیای شرقی و اوراسیای های ها غالب است و هاپلوگروپها، کردها و سیستانیها، گیلکها، آذریفارس

های ویژه اوراسیای ها، هاپلوگروپیکسانی وجود دارد. در ترکمن تقریباًها، با فراوانی ها و بلوچغربی در عرب

نشان داد تنوع  mtDNAتوالی کامل تعیینهای اوراسیای غربی است. تر از شاخهغالب (N, R, M) شرقی

های دیگری نظیر با گروه مقایسه قابلایرانی وجود دارد و  ی مطالعه شدههای ژنتیکی بالایی در میان جمعیت

های آناتولی، شناختی، هیچ قرابتی میان جمعیتهای زبانقفقاز جنوبی، آناتولی و اروپا هستند. البته بررسی

و  ها و قشقاییبر قرابتی میان ایرانی دهد؛ اما برخلاف این تصور، شواهد ژنتیکی دالّقفقاز و ایران نشان نمی

از  ها هندواروپاییبا زبان خصوص اینکه ایرانیان  بههای ایران و گرجستان است؛ ها و آذریهمچنین میان ارمنی

یک در . (Derenko, et al. 2013) هستند زبان ترکهای لحاظ مادری، دارای یک مخرن ژنتیکی با قشقایی

 های موجود در اوراسیاتوان میزان فراوانی هاپلوگروپمیهای مطالعه شده ایرانی، جمعیتگیری کلی از نتیجه

 صورت زیر بیان کرد:به را

N1, N2, N3, X, R0, R2’JT  وU  :ها و در بین ایرانی %7/86ها، در بین آذری %9/99در اوراسیای غربی

 ها.در بین قشقایی 1/91%

A4, B4, C4, C5, D4, F1b1, G2a3  :ها و در بین ایرانی% 1/1ها، آذری در بین% 1/9در اوراسیای شرقی

 ها.در بین قشقایی% 5/4

ی  در دوره تپه هفتهای استخوانی ساکنان میتوکندری داده DNAی اعقاب ایرانیان، بررسی دنباله منظور به

ها، مورفیسم پس از تعیین توالی و تشخیص پلی .دافراد بومی ایرانی، تعیین توالی ش عنوان بهایلام میانی 

 DNAدر  Rدر ژنتیک میتوکندری انسانی، هاپلوگروپ  تشخیص داده شد. R5و  R2هاپلوگروپ این مردمان،

. (Derenko, et al. 2013) ترین هاپلوگروپ در غرب اوراسیا استمیتوکندری بسیار گسترده و شایع

های آن در سراسر اوراسیا، اقیانوسیه و و زیرگروه Rاست.  Nهای بزرگ هاپلوگروپ از زیرگروه Rهاپلوگروپ 

مطالعات نشان داد ،  2009بیشتر در غرب اوراسیا متمرکز هستند. در  Rهای و زیرگروه اند شده  پراکندهآمریکا 

طی این مطالعات در  (.Budowle, et al. 2002) رسدسال پیش می 66800این هاپلوگروپ به  منشأکه 

 عمان و یمن() عربستان جزیره شبههای ایران، آناتولی، قفقاز و قسمتی از جمعیت بود که هژنتیکی مشخص شد

 .Grugni, et al) (Karmin 2005) .(Soares, et al. 2009) را دارا هستندمجموعه مشترکی از اقوام مادری 

اند و در همین منطقه از ایران خارج نشده mtDNAبرخی از اعقاب این نوع از  است شدهورد ابر .(2012

که در جنوب پاکستان و در هند با فراوانی کمی و در نواحی همسایه  R2ها، و در بین آن اند یافته  گسترش
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 پاکستانوجود دارد و در مناطق بلوچستانِ  عرب و آسیای مرکزی( جزیره شبه)مانند خاور نزدیک، قفقاز، فلات ایران، 

(Al‐Abri, et al. 2012) هند(مال ش) اوتارپرادیش، راجستان و (Salas, et al. 2000)،  گرجستان و ترکیه

(Grugni, et al. 2012)  ؛ ایرانیان مهم جلوه کندوهند مهاجرت ازنظر تواند مینابراین ب ،است شدهیافت

 19000-25000) یخبندان ی هاپلوگروپی نادر است و پیدایش آن، با تقریب، پیش از آخرین دوره R2که درحالی

 ی مرکز هند گسترانده شده است.که فراوانی آن در محدوده R5است؛ همچنین هاپلوگروپ  پیش( سال

قرار دادیم،  موردبررسینیز  Yهاپلوگروپ کروموزوم  نظر ازمناطق مذکور را  تربرای تحقق نتایج دقیق

ها وجود دارد در آن R5و  R2  میتوکندریایی DNAهاپلوگروپ  بین مناطقی کهکه ها حاکی از آن است بررسی

 هاپلوگروپی عنوان به R1a هاپلوگروپوجود دارد.  پوشانی هم Yکروموزوم  J2, L, R1b, R1aهای هاپلوگروپبا 

 Y-DNAهای جغرافیای این هاپلوگروپ ی محدوده. است شده شناخته دارد ارتباط آریانشین مناطق با که

 از: اند عبارت

J2: آفریقای شمالی و غرب آسیا، آسیای مرکزی، اروپای جنوبی 

R1aاروپای شرقی و : آسیای مرکزی، آسیای جنوبی، اروپای مرکزی، اروپای شمالی 

R1b: آفریقای مرکزی و اروپا، قفقاز، آسیای مرکزی، آسیای جنوبی، آفریقای جنوبی، آفریقای شمالی 

L: مدیترانهو  آسیای جنوبی، آسیای مرکزی، آسیای جنوب غربی 

مشخص کرد که تنوع ژنتیک بالایی در این مناطق  Yو کروموزوم  mtDNAوالی ت وتحلیل تجزیه ،در کل

اروپا  و تولیاها از قفقاز جنوبی، آندیگر گروهبا قابل قیاس  ایرانی وجود دارد که ی شده بررسیهای جمعیت

 است.

با  ،ایلام میانیافراد بومی ایران با قدمت  عنوان به تپه هفتمیتوکندری بقایای اسکلتی  DNA تعیین توالی

 Yکروموزوم  R1bپوشانی آن با هاپلوگروپ آمد و هم دست بهاز آن  R2این هاپلوگروپ توجه به مناطقی که 

هاپلوگروپ حداقل از ، این شته باشدایرانیان ارتباط داوهندتواند با مهاجرت هاپلوگروپ می، این نشان داد که

ایران و در  غرب جنوب آن را باید در منشأیران وجود داشته است و در ا( م.ق 1100-1450) پیش سال 3000

 .جستجو کرد تمدن ایلام

 

 نوشت پي
 نیز ذکر شده است. 576تا  438جفت باز شامل بازهای  138دارای  HVR3در برخی از منابع   .1

از این مقدار  ،دست آوردهب توان میبا غلظت پایینی را  DNAآلودگی بسیاری دارد و  ،باستانی DNAبا توجه به اینکه غلظت . 2

DNA روددر برخی موارد این غلظت بالاتر نیز می استفاده کردیم که. 
3. National Center for Biotechnology Information. 

 و قدرداني تشکر

که  تپه هفتفصل هفتم  شناسی باستانحفاری  گروهآبادی سرپرست نصراز آقای دکتر بهزاد مفیدی 

 .نماییمتشکر میصمیمانه اجازه دادند از یافته های ایشان در این تحقیق استفاده شود 
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