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  8( بخش 5فرضیه ی تکامل؛ منطقه ی ممنوعه! )

 ژنتیک مطالعات و«  ها نئاندرتال»  های فسیل مبحث ی ادامه

                   

به نشانی « وعده صادق»متعلق به وبسایت « فرضیه ی تکامل؛ منطقه ی ممنوعه!»تذکر: سلسله مقالات 

www.alvadossadegh.com  شکوه آفرینش: » می باشد. وبگاهafarinesh.ir-shokooh  » تنها این

کشی و رنگ گذاری کرده و آن ها را در قالب مطالب را جمع آوری کرده است و نکات مهم آن را برجسته، خط

PDF  مقالات عرضه کرده است. بنابراین خوانندگان محترم هم چنین می توانند برای مطالعه ی این سلسله

 مراجعه نمایند.« وعده صادق»در وبگاه « مقالات ویژه»و یا به بخش « شکوه آفرینش»به وبگاه 

هم چنین، همان طور که در بند بعد می خوانید طبق بیان نویسنده این مقالات انتشار این مطالب بدون ذکر 

 ( مورد رضایت نویسنده ی آن ها نمی باشد:سایت وعده صادقمنبع اصلی )

با جبهه ی حامیان آن، قطعاً دوستان عزیز و بزرگواری هستند « فرضیه ی تکامل » توجه به نابرابری عددی جبهه ی منتقد  }}با

که تمایل دارند تا به نشر این سلسله مقالات کمک نمایند و ان شاء الله ما را در مسیر پیش رو، یاری فرمایند. ضمن تشکر از 

 می نماییم که تمامی مطالب نقل شده از این سلسله مقالات، با ذکر منبع باشد.این عزیزان و بزرگواران، استدعا 

و ناتوانی « وعده ی صادق » به دلیل بروز مشکلات زیاد ناشی از عدم درج منبع مقالات لینک داده شده یا کپی شده از وبسایت  

، پیگیری «وعده ی صادق » طرف مقابل، وبسایت بسیاری از افراد کپی کننده ی این مطالب از پاسخگویی به سوالات و شبهات 

 {{این نوع کپی کاری بدون درج منبع را از طریق مجاری قانونی، حق خود می داند.

http://www.alvadossadegh.com/
http://shokooh-afarinesh.ir/
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 ژنتیک مطالعات و«  ها نئاندرتال»  های فسیل مبحث ی ادامه

 

G علاوه بر مطالبی که تاکنون پیرامون مشکلات مربوط به انواع مطالعات ژنتیکی انجام شده )

 DNA» روی فسیل ها ذکر گردید، مشکلات جدی نیز در مورد مطالعات مبتنی بر پروتکل 

 ( وجود دارد.mtDNAمیتوکندریال ) DNAاستفاده کننده از «  Ancient DNAباستانی : 

DNA میتوکندريال (mtDNA نقش مهمی در مطالعات مبتنی بر روش ،) «DNA  : باستانی

Ancient DNA  »و بسیاری از آنالیزهای انجام شده بر روی  بازی می کندDNA  فسیل ها، با

« نئاندرتال ها » ( صورت گرفته است و فسیل های mtDNAمیتوکندریال ) DNAاستفاده از 

 (194نیز از آن بی نصیب نبوده اند!)

 

  

DNA ( میتوکندريالmtDNA نقش مهمي در مطالعات مبتني بر روش ،) «DNA 

 DNAدارد و بسیاری از آنالیزهای انجام شده بر روی «  Ancient DNAباستاني : 

( صورت گرفته است و فسیل mtDNAمیتوکندريال ) DNAفسیل ها، با استفاده از 

 !نیز از آن بي نصیب نبوده اند« نئاندرتال ها » های 
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DNA ( میتوکندريالmtDNA نقش مهمي در مطالعات مبتني بر روش ،) «DNA 

 DNAدارد و بسیاری از آنالیزهای انجام شده بر روی «  Ancient DNAباستاني : 

( صورت گرفته است و mtDNAمیتوکندريال ) DNAفسیل ها، با استفاده از 

 نیز از آن بي نصیب نبوده اند!« نئاندرتال ها » های فسیل

  

باستانی  DNA» ( در مطالعات فسیلی مبتنی بر روش mtDNAمیتوکندریال ) DNAاستفاده از 

 :Ancient DNA » :اولاً گرچه ، به چند دلیل مورد توجه بوده استDNA  میتوکندریال

(mtDNA درصد بسیار کمی از کل ،)DNA  ،سلولی را تشکیل می دهد، اما همین درصد کم
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و بازیابی آن ها امکان پذیر ( 170)در کپی های متعدد و فراوان در سطح سلول ها پخش شده اند

 DNAمیلادی(، انتقال  1995به دلیل این که مطابق مفروضات علمی )تا سال  ثانیاً است.

« توارث مادری » (، از مادر به فرزندان در طی نسل ها رخ داده و mtDNAمیتوکندریال )

گزینه ی جذابی برای مطالعات تبارشناسی و  از  جمله  بررسی  زمان  جدا شدن  (، 173)دارد

 (173)ار می رود.نسل ها  از  یکدیگر  به  شم

  

 
( عمدتاً تنها از مادران به mtDNAمیتوکندريال ) DNAبنا بر مفروضات قبلي، 

اين مادران مي توانند  فرزندان انتقال مي يابد و به همین ترتیب، عمدتاً تنها دخترانِ

DNA ( میتوکندريالmtDNA کسب شده را به فرزندان خود انتقال دهند و ... بدين )

 DNAترتیب، عمدتاً تنها مادران و دختران مي توانند عامل انتقال نسل به نسل 

میتوکندريال  DNAمیتوکندريال به نسل بعد از خود باشند! به همین دلیل توارث 

(mtDNA را ) « مادران به مي نامند که مي تواند تنها از طريق « توارث مادری

 DNAدختران و سپس نواده های دختری و ... انتقال يابد. با توجه به اين مفروضات، 

( به عنوان يک گزينه ی جذاب برای بررسي زمان جدا شدن mtDNAمیتوکندريال )

 نسل ها از يکديگر به شمار مي رود.
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ه و این نوع مطالعات هسته ای فسیل ها نیز رونق گرفت DNAالبته امروزه، کم کم مطالعه بر روی 

 (195در حال افزایش است!)

تا این جای کار برای مخاطبان محترم و به خصوص عزیزانی که مطالعاتی در حوزه ی 

دارند، مسئله ی عجیب و غریبی نیست! اما موضوع هنگامی جالب می شود که « شناسی زیست»

میلادی  1995الی سال ( از حوmtDNAمیتوکندریال ) DNAبدانیم، مفروضات قبلی در مورد 

 به بعد، با ابهامات و ایرادات جدی موجه شده است که برخی از آن ها به شرح زیر می باشند:

 

( صرفاً به صورت mtDNAمیتوکندریال ) DNAبرخلاف تصورات قبلی در مورد این که  الف(

توارث مادری انتقال می یابد، 

(196) 

 
( صرفاً به mtDNAمیتوکندريال ) DNAبرخلاف تصورات قبلي در مورد اين که 

صورت توارث مادری انتقال مي يابد، شواهدی به دست آمده است که نشان مي دهد 
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( موجود در اسپرم پدر نیز بعد از لقاح mtDNAمیتوکندريال ) DNAدر برخي موارد، 

 !مي تواند زنده مانده و به فرزندان انتقال يابد

  

 
( صرفاً به mtDNAمیتوکندريال ) DNAبرخلاف تصورات قبلي در مورد اين که 

صورت توارث مادری انتقال مي يابد، شواهدی به دست آمده است که نشان مي دهد 

( موجود در اسپرم پدر نیز بعد از لقاح mtDNAمیتوکندريال ) DNAدر برخي موارد، 

 ل يابد!مي تواند زنده مانده و به فرزندان انتقا

 

( صرفاً به mtDNAمیتوکندریال ) DNAبدین ترتیب، مفروضات قبلی در مورد این که توارث 

« توارث توام » یا « توارث پدری » است، زیر سوال می رود و احتمال « توارث مادری » صورت 

 نیز در این میان مطرح می گردد!
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( زیر سوال mtDNAمیتوکندریال ) DNAنکته ی دیگری که مفروضات قبلی را درباره ی  ب(

هتروپلاسمي » کشف مسئله ی تنوع داخل سلولي میتوکندری ها يا می برد، 

 است.«  Heteroplasmy)ناهمگوني( : 

به عبارت دیگر، قبلاً تصور می شد که تمامی میتوکندری های داخل سلولی، کپی یکسانی از 

DNA در بسیاری از موجودات زنده و که  دارند؛ حال آن که در مطالعات بعدی مشخص گردید

 های متفاوتي DNAاز جمله انسان ها، ممکن است میتوکندری های مختلف داخل یک سلول، 

 (197:)داشته باشند!

 

 
را نشان مي دهد که در «  Homoplasmyهوموپلاسمي : » تصوير راست، نمايي از 

يکساني هستند. قبلاً  DNAآن تمامي میتوکندری ها )بیضي های زرد رنگ(، حاوی 

تصور مي شد که تمامي سلول های بدن موجودات زنده از جمله انسان، دارای وضعیت 

هتروپلاسمي » هستند. تصاوير چپ، نمايي از «  Homoplasmyهوموپلاسمي : » 

زا نشان مي دهند که در آن ها، میتوکندری های «  Heteroplasmy)ناهمگوني( : 

های متفاوتي هستند! امروزه  DNAو قرمز رنگ(، حاوی سلول )بیضي های زرد رنگ 

، « Heteroplasmyهتروپلاسمي )ناهمگوني( : » مشخص گرديده است که پديده ی 

 يک پديده ی واقعي و شايع در سلول های بدن موجودات زنده و از جمله انسان است!

 

ها، پدیده ی  میتوکندری«  Heteroplasmyهتروپلاسمی )ناهمگونی( : » البته پدیده ی 

«  Heteroplasmyهتروپلاسمی )ناهمگونی( : » ناشایعی نیست! بلکه برخی مطالعات، شیوع 
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درصد افراد جوامع انسانی گزارش  20درصد الی  10میتوکندری ها را در سلول های انسان ها، از 

 (197نموده اند:)
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میتوکندری ها در داخل «  Heteroplasmyهتروپلاسمي )ناهمگوني( : » پديده ی 

هتروپلاسمي » سلول ها، پديده ی ناشايعي نیست! بلکه برخي مطالعات، شیوع 

 10میتوکندری ها را در سلول های انسان ها، از «  Heteroplasmy)ناهمگوني( : 

 درصد گزارش نموده اند! 20درصد الي 

 

مکن است از بافتی به بافت اما نکته ی شگفت انگیزتر این که حتی در بدن یک انسان نیز، م

میتوکندری ها متغیر «  Heteroplasmyهتروپلاسمی )ناهمگونی( : » دیگر، میزان 

«  Heteroplasmyهتروپلاسمی )ناهمگونی( : » ( برای مثال، ممکن است میزان 198)باشد!

هتروپلاسمی )ناهمگونی( : » میتوکندری ها در سلول های عضلات اسکلتی، با میزان 

Heteroplasmy  » میتوکندری ها در سلول های پوست، متفاوت باشد! همچنین مشخص

هتروپلاسمی )ناهمگونی( : » حتی با تغییر سن انسان نیز، ممکن است میزان شده است که 

Heteroplasmy  »!(198:)میتوکندری ها تغییر کند 
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هتروپلاسمي » حتي در بدن يک انسان نیز، ممکن است از بافتي به بافت ديگر، میزان 

میتوکندری ها متغیر باشد! برای مثال، ممکن است «  Heteroplasmy)ناهمگوني( : 

میتوکندری ها در سلول های «  Heteroplasmyهتروپلاسمي )ناهمگوني( : » میزان 

«  Heteroplasmy)ناهمگوني( :  هتروپلاسمي» عضلات اسکلتي، با میزان 

میتوکندری ها در سلول های پوست، متفاوت باشد! همچنین مشخص شده است که 

هتروپلاسمي )ناهمگوني( : » حتي با تغییر سن انسان نیز، ممکن است میزان 

Heteroplasmy  »!میتوکندری ها تغییر کند 
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هتروپلاسمي » ت ديگر، میزان حتي در بدن يک انسان نیز، ممکن است از بافتي به باف

میتوکندری ها متغیر باشد! برای مثال، ممکن است «  Heteroplasmy)ناهمگوني( : 

میتوکندری ها در سلول های «  Heteroplasmyهتروپلاسمي )ناهمگوني( : » میزان 
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«  Heteroplasmyهتروپلاسمي )ناهمگوني( : » عضلات اسکلتي، با میزان 

های پوست، متفاوت باشد! همچنین مشخص شده است که  میتوکندری ها در سلول

هتروپلاسمي )ناهمگوني( : » حتي با تغییر سن انسان نیز، ممکن است میزان 

Heteroplasmy  »!میتوکندری ها تغییر کند 

 

بدین ترتیب با توجه به مطالعات انجام شده در طی سال های اخیر، مشخص گردیده است که 

از مادر به فرزندان، « یکسان مادری  DNAتوارث » سان، در رابطه با مفروضات قبلی تکامل شنا

« Heteroplasmyهتروپلاسمی )ناهمگونی( : » نادرست بوده و موارد متعدد و اثبات شده ای از 

میتوکندری ها در طی سال های اخیر کشف گردیده است! به نحوی که نه تنها در افراد یک 

مختلف یک انسان و حتی در سنین مختلف عمر وی، میزان خانواده، بلکه حتی در سلول های 

«  Heteroplasmyهتروپلاسمی )ناهمگونی( : » متغیر و گهگاه غیرقابل پیش بینی از 

میتوکندری ها ملاحظه می گردد!!! با عنایت به این کشفیات، می توان گفت که مفروضات قبلی 

، با چالش ها و ( «mtDNAل )میتوکندریا DNAتوارث مادری » تکامل شناسان پیرامون 

 اشکالات جدی مواجه است!

 

مسئله ی دیگری که در مقابل ادعاهای تکامل شناسان، چالش جدی ایجاد می نماید، این  (ج

 DNAنکته است که برخلاف مفروضات قبلی تکامل شناسان که سرعت بروز جهش در 

امروزه ( را طی نسل های مختلف، ثابت و یکسان فرض می کردند، mtDNAمیتوکندریال )

، ( «mtDNAمیتوکندریال ) DNA» مشخص شده است که سرعت جهش های ژنتیکی در 

 DNA» متغیر و غیر قابل پیش بینی بوده و در برخی از موارد، سرعت بروز جهش ها در 

ر محاسبات قبلی از آن چیزی است که د بسیار بیشتر، ( «mtDNAمیتوکندریال )

 (199)شناسان، لحاظ شده بود!تکامل

میلادی( نشان داده اند که جهش های ژنتیکی یا  1995در واقع مطالعات جدید )پس از سال 

، بسیار سریع تر ( «mtDNAمیتوکندریال ) DNA» ( در 172ها)«  Mutationموتاسیون : »

 : (199از محاسبات قبلی، به وقوع می پیوندند!)
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 اصلي تصوير کلیک برای مشاهده اندازه

  

http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/013.JPG
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 صلي تصويرا کلیک برای مشاهده اندازه

 

 اصلي تصوير کلیک برای مشاهده اندازه

مسئله ی ديگری که در مقابل ادعاهای تکامل شناسان، چالش جدی ايجاد مي نمايد، 

اين نکته است که برخلاف مفروضات قبلي تکامل شناسان که سرعت بروز جهش در 

DNA ( میتوکندريالmtDNA را طي نسل های مختلف، ثابت و يکسان فرض )

 DNA» در  کردند، امروزه مشخص شده است که سرعت جهش های ژنتیکيمي

، متغیر و غیر قابل پیش بیني بوده و در برخي از موارد، ( «mtDNAمیتوکندريال )

، بسیار بیشتر از آن ( «mtDNAمیتوکندريال ) DNA» سرعت بروز جهش ها در 

چیزی است که در محاسبات تکامل شناسان لحاظ شده بود! در واقع مطالعات جديد 

http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/014.JPG
http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/015.JPG
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 DNA» اند که جهش های ژنتیکي در میلادی( نشان داده  1995)پس از سال 

 ، بسیار سريع تر از محاسبات قبلي، به وقوع مي پیوندند!( «mtDNAمیتوکندريال )

 

همان گونه که ملاحظه فرمودید، با توجه به کشفیات جدید علم ژنتیک، سرعت بروز جهش های 

عموماً طی نسل های مختلف، متغیر بوده و ( « mtDNAمیتوکندریال ) DNA» ژنتیکی در 

( این کشفیات، 199جهش ها سریع تر از آن چیزی که قبلاً تصور می شد، به وقوع می پیوندند!)

و  ادعاهای تکامل شناسان را که بر اساس مفروضات غلط قبلی شکل گرفته است، باطل می کند

محاسبات صورت گرفته توسط آنان را که بر اساس پیش فرض های قبلی انجام شده است، مبدل 

 اغذپاره می نماید!به ک

 

اما از مجموع مطالبی که در بخش های )الف(، )ب( و )ج( گفته شد، این نتیجه به دست می آید 

که ادعاهای تکامل شناسان در حوزه های تبارشناسی و تکامل، کاملاً سست و ضعیف بوده و بر 

با بی شرمی میلادی می باشد! )گر چه هنوز تکامل شناسان  1995اساس اطلاعات قبل از سال 

حتی اشاره ای به کشفیات جدید در این و کامل از آن ها در کتب و مقالاتشان استفاده می کنند 

 (.حوزه نمی نمایند!

 DNA» که مطالعه در حوزه ی  امروزه بسیاری از دانشمندان، این حقیقت را پذیرفته اند

( همچنین 200تصور می شد؛)، بسیار پیچیده تر از آن است که قبلاً ( «mtDNAمیتوکندریال )

این محققان معتقدند که ادعاهای ساده انگارانه ی قبلی می بایست، تعدیل گردد و راهکارهای 

 (200نوینی برای مطالعات جدید، در خدمت گرفته شود.)

از سوی دیگر، تعدادی از محققین نیز به صراحت درباره ی عواقبی که این کشفیات جدید برای 

« تکامل شناسان» در پی دارد، اشاره کرده اند و این کشفیات را موجب نگرانی  «تکامل شناسان » 

 : (200دانسته اند!)
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 اصلي تصوير کلیک برای مشاهده

 

 

  اصلي تصوير کلیک برای مشاهده اندازه

http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/016.JPG
http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/018.JPG
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 لي تصويراص کلیک برای مشاهده اندازه

 

 اصلي تصوير کلیک برای مشاهده اندازه

امروزه بسیاری از دانشمندان، اين حقیقت را پذيرفته اند که مطالعه در حوزه ی 

«DNA ( میتوکندريالmtDNA» )تر از آن است که قبلاً تصور  ، بسیار پیچیده

شد؛ همچنین اين محققان معتقدند که ادعاهای ساده انگارانه ی قبلي مي بايست، مي

تعديل گردد و راهکارهای نويني برای مطالعات جديد، در خدمت گرفته شود. از سوی 

ديگر، تعدادی از محققین نیز به صراحت درباره ی عواقبي که اين کشفیات جديد 

http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/017.JPG
http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/019.JPG
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در پي دارد، اشاره کرده اند و اين کشفیات را موجب نگراني « کامل شناسان ت» برای 

 دانسته اند!« تکامل شناسان » 

 

بدین ترتیب همان گونه که ملاحظه فرمودید، ادعاهای تکامل شناسان پیرامون دقت بالای 

، با ابهامات و چالش های جدی مواجه ( «mtDNAمیتوکندریال ) DNA» مطالعات مبتنی بر 

 DNA» درصد مطالعات مبتنی بر روش   50درصد یا حتی بیش از  50با توجه به این که شده و 

میتوکندریال  DNA» که تاکنون انجام شده اند، بر اساس «  Ancient DNAباستانی : 

(mtDNA » )ت که حداقل نیمی از ، باید گفو با توجه به مفروضات قبلی، طرح ریزی شده اند

که تاکنون انجام شده «  Ancient DNAباستانی :  DNA» مطالعات ژنتیکی مبتنی بر روش 

 اند، با چالش ها، ابهامات و سوالات جدی مواجه هستند!

همچون ( « mtDNAمیتوکندریال ) DNA» گرچه برخی مشکلات ذکر شده در مورد 

که قبلاً در مورد مشکلات  مواردیارد، اما سایر هسته ای وجود ند DNAدر مورد « هتروپلاسمی »

اعم از تغییرات شیمیایی  -ذکر شد «  Ancient DNAباستانی :  DNA» موجود در روش 

DNA  بعد از مرگ، آلودگی نمونه هایDNA استاندارد نبودن روش های مطالعه بر روی ،DNA 

بدن انسان و جانوران  DNAویروس به  DNAباستانی، تعداد کم فسیل های مورد مطالعه، و ورود 

( و هم mtDNAمیتوکندریال ) DNA، هم در - هسته ای دارد( DNA)که اتفاقاً اختصاص به 

را به چالش  DNAهسته ای به چشم می خورد و مطالعات مربوط به هر دو نوع  DNAدر 

ی : باستان DNA» در مطالعات مبتنی بر روش  DNAطلبد! بدین ترتیب هر دو نوع می

Ancient DNA  »!با مشکلات جدی رو به رو هستند 

 

H)  اما یکی دیگر از مشکلاتی که در مورد مطالعات مبتنی بر روش «DNA  : باستانیAncient 

DNA  » ،یافته های حاصل از مطالعه بر روی ژن ها و قطعات  مسئله ی عدم تطابقوجود دارد

باستانی :  DNA» است! در واقع این مشکل که از یک سو، هم در مطالعات  DNAمختلف 

Ancient DNA  » و هم در مطالعاتDNA  موجودات امروزی وجود دارد و از سوی دیگر، هم

 DNA( و هم مطالعات مربوط به mtDNAمیتوکندریال ) DNAمطالعات انجام شده بر روی 
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بروز اشکالات، ابهامات و سردرگمی های بسیار هسته ای را با چالش مواجه می کند، موجب 

 گردد!می

درخت فیلوژنتیک : » قبل از بررسی این مشکل، می بایست توضیح مختصری پیرامون 

Phylogenetic tree (»201 ،) « همسایگی :  -درخت اتصالtree Neighbor joining 

درخت » ، «یلوژنتیکدرخت ف» ( بدهیم؛ 203«) Bayesian treeدرخت بایزی : » ( و 202«)

یکی از شایع ترین روش هایی هستند که « درخت بایزی» و « همسایگی -اتصال 

از آن ها برای نشان دادن رابطه ی خویشاوندی موجودات بهره می برند. بدین « شناسانتکامل»

هایی به نمایش می گذارند که هر « درخت » ترتیب که موجودات زنده ی مد نظر خود را در 

می باشد. در این درخت ها، هر چه « موجود زنده » این درخت ها، متعلق به یک  شاخه ی

هر چه خویشاوندی بیشتر و شباهت ظاهری  یعنیموجودات از نظر تکاملی به هم نزدیکتر باشند 

بیشتری داشته باشند، در شاخه های نزدیک تری قرار  ی)آناتومیک(، فیزیولوژیک یا ژنتیک

هر چه خویشاوندی کمتر، شباهت  یعنیظر تکاملی از یکدیگر دورتر باشند گیرند و هر چه از نمی

کمتری داشته و از همدیگر دورتر باشند، در  یظاهری )آناتومیک(، فیزیولوژیک یا ژنتیک

 های دورتری نسبت به یکدیگر قرار می گیرند )البته به زعم تکامل شناسان!(:شاخه

 

 اصلي تصوير کلیک برای مشاهده اندازه

؛ «درخت بايزی» و « همسايگي  -درخت اتصال » ، «درخت فیلوژنتیک » تصاويری از 

باشد. در اين درخت ها، مي « موجود زنده » هر شاخه ی اين درخت ها، متعلق به يک 

هر چه خويشاوندی  يعنيهر چه موجودات از نظر تکاملي به هم نزديکتر باشند 

بیشتری داشته باشند،  يبیشتر و شباهت ظاهری )آناتومیک(، فیزيولوژيک يا ژنتیک

http://www.alvadossadegh.com/alvadossadegh/Images/Article/930120takamol8/020.JPG
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رنگ( و قرمز های نزديک تری قرار مي گیرند )موجودات زنده ی داخل کادر در شاخه

هر چه خويشاوندی کمتر، شباهت  يعنيي از يکديگر دورتر باشند هر چه از نظر تکامل

کمتری داشته و از همديگر دورتر باشند  يظاهری )آناتومیک(، فیزيولوژيک يا ژنتیک

، در شاخه های دورتری نسبت به يکديگر قرار مي گیرند -به زعم تکامل شناسان!  -

 رنگ(.بي آرنگ و کادر قرمز )فاصله ی بین موجودات زنده ی کادر 

 

 Phylogenetic treeدرخت فیلوژنتیک : » البته از نظر علمی، اختلافاتی بین تعاریف 

درخت بایزی » ( و 202«) Neighbor joining treeهمسایگی :  -درخت اتصال » (، 201«)

 :Bayesian tree (»203 وجود دارد که از ذکر آن به دلیل جلوگیری از طولانی شدن بحث )

برای مقاصد مقایسه ی ظاهری « درخت فیلوژنتیک » خودداری می نماییم؛ اما معمولاً 

بیشتر  ،«درخت بایزی »و « همسایگی  -درخت اتصال » کاربرد دارد، اما  ی)آناتومیک( و ژنتیک

 ساختار پروتئینی و امثالهم کاربرد دارند.برای مقاصد مقایسه ی ژنتیکی یا 

 

به هر حال، آن چه اهمیت دارد، این است که نزدیکی یا دوری ظاهری )آناتومیک(، ژنتیکی، 

پروتئومیکی و ... موجودات زنده )البته به زعم تکامل شناسان!( به وسیله ی درخت هایی همچون 

همسایگی :  -رخت اتصال د» Phylogenetic tree (»201 ،)درخت فیلوژنتیک : » 

Neighbor joining tree (»202 و ) « : درخت بایزیBayesian tree (»203 نمایش )

داده می شود که در این درختان، دوری یا نزدیکی شاخه ها ، معرف دوری یا نزدیکی موجودات 

 زنده ی مورد نظر است.

 

های موسوم به اسب های  قبلاً به مشکل عدم شباهت تقسیم بندی و درخت فیلوژنتیکی اسب

ماقبل تاریخ بر اساس ظاهر فسیل های آن ها، با تقسیم بندی و درخت فیلوژنتیکی آن ها بر 

در بخش های قبلی همین مقاله «  Ancient DNAباستانی :  DNA» اساس آنالیز به روش 

 اشاره کردیم.
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عات مختلف انجام مطالبیشتر نشان می دهد که ملاحظه می گردد خود را اما مشکل هنگامی 

و بخش های مختلفی از ژن های گوناگون فسیل ها  DNAشده بر روی بخش های مختلفی از 

 3برای مثال هنگامی که  یا موجودات زنده ی کنونی، نتایج متفاوت و متغیری ارایه می دهند!

این  از نظر ژنتیکی بررسی می گردند، نتایج آنالیز بر روی ژن )الف( Cو  A ،Bموجود زنده ی 

 موجودات زنده، با نتایج آنالیز بر روی ژن )ب( این موجودات زنده، متفاوت می باشد!

 

پلاسمودیوم » چند گونه از «  Phylogenetic treesدرخت های فیلوژنتیک : » تصاویر زیر، 

 :Plasmodium  »بر می شوددر انسان « مالاریا » بیماری  موجب ،ها را که انواع انسانی آن ،

ریبوزومی  RNAهسته ای کد کننده ی زیر واحد کوچک  DNA» پارامتر شامل  3اساس 

(rRNA موسوم به )« (SSU) ،DNA  ( میتوکندریالmtDNA کد کننده ی پروتئین )

کد کننده ی پروتئاز  پلاستیدی DNA» و نیز ( « Cytochrome bموسوم به ) bسیتوکروم 

 (204ان می دهد:)نش( « ClpCکازئینولیتیک موسوم به )
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چند گونه از «  Phylogenetic treesدرخت های فیلوژنتیک : » تصاوير زير، 

« مالاريا » ها را که انواع انساني آن، موجب بیماری «  Plasmodiumپلاسموديوم : »

هسته ای کد کننده ی زير واحد  DNA» پارامتر شامل  3شود، بر اساس  يدر انسان م

میتوکندريال   DNA ،«   (SSU)( موسوم به rRNAريبوزومي ) RNAکوچک 

(mtDNA کد کننده ی پروتئین سیتوکروم )b ( موسوم بهCytochrome b » ) و نیز

 «DNA پلاستیدی ( کد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم بهClpC » ) نشان

 دهدمي
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همان گونه که در تصاویر فوق مشاهده می فرمایید، علی رغم این که طبق ادعاهای 

، «پلاسمودیوم » های مختلف انگل « گونه »  شناسان، انتظار می رود که در مقایسه بین تکامل

 DNAهای قسمت های مختلف سلول های آن ها )اعم از DNAآنالیز بخش های مختلف ژنی و 

(، درخت های فیلوژنتیک کم و پلاستیدی DNA( و mtDNAمیتوکندریال ) DNA، ایهسته

به نمایش  را سیر خویشاوندی و تکاملی مشابهی ،تا همگام با هم -بیش مشابهی به دست آید 

 -بگذارند 

( کد کننده ی پروتئین mtDNAمیتوکندریال ) DNA» برای مثال، در آنالیز به دست آمده از 

پلاسمودیوم » ، مشاهده می شود که دو گونه ی ( «Cytochrome bموسوم به ) bسیتوکروم 

قرابت زیادی «  P. gallinaceumپلاسمودیوم گالیناسئوم : » و «  P. elongatumالونگاتوم : 

با همدیگر از نظر این ژن دارند و بر روی دو شاخه ی مجاور قرار دارند، اما همین دو گونه یعنی 

« P. gallinaceumپلاسمودیوم گالیناسئوم : » و «  P. elongatumپلاسمودیوم الونگاتوم : » 

( « ClpCکد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم به ) پلاستیدی DNA» هنگامی که از نظر 

بررسی می گردند، تفاوت های فاحشی نشان می دهند و بر روی دو شاخه ی دور از هم قرار 

 (204گیرند!)می

 

 .Pپلاسمودیوم گالیناسئوم : » ه ی بین دو گونه ی مثال دیگر در همین آنالیزها، مقایس

gallinaceum  » پلاسمودیوم مالاریه : » وP. malariae  » می باشد؛ به نحوی که آنالیز

«DNA ( پلاستیدی کد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم بهClpC» ) پلاسمودیوم »، جایگاه

را در شاخه های «  P. malariaeپلاسمودیوم مالاریه : » و «  P. gallinaceumگالیناسئوم : 

هسته ای کد  DNA» به نسبت نزدیک به هم و دارای قرابت زیاد نشان می دهد، اما آنالیز 

میتوکندریال  DNA» و ( « SSU( موسوم به )rRNAریبوزومی ) RNAی زیر واحد کوچک کننده

(mtDNA کد کننده ی پروتئین سیتوکروم )b مو( سوم بهCytochrome b » ) برای همین

 (204دو گونه، جایگاه به مراتب دورتری را به نمایش می گذارد:)
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همان گونه که در تصاوير فوق مشاهده مي فرمايید، علي رغم اين که با توجه به ادعاهای تکامل 

، آنالیز «يوم پلاسمود» های مختلف انگل « گونه »  شناسان، انتظار مي رود که در مقايسه بین 

هسته ای،  DNAهای قسمت های مختلف سلول های آن ها )اعم از DNAهای مختلف ژني و بخش

DNA ( میتوکندريالmtDNA و )DNA  پلاستیدی(، درخت های فیلوژنتیک کم و بیش مشابهي به

اما ملاحظه ، -تا همگام با هم سیر خويشاوندی و تکاملي مشابهي به نمايش بگذارند  -دست آيد 

در آنالیز به دست ، درخت فیلوژنتیک متفاوتي را به نمايش مي گذارد!!! DNAمي گردد که آنالیز هر 

موسوم به  b( کد کننده ی پروتئین سیتوکروم mtDNAمیتوکندريال ) DNA» آمده از 

(Cytochrome b» ) پلاسموديوم الونگاتوم : » ، مشاهده مي شود که دو گونه یP. elongatum »

قرابت زيادی  )کادر سبز رنگ(«  P. gallinaceumپلاسموديوم گالیناسئوم : » ( و )کادر قرمز رنگ

با همديگر از نظر اين ژن دارند و بر روی دو شاخه ی مجاور قرار دارند، اما همین دو گونه يعني 

«  P. gallinaceumپلاسموديوم گالیناسئوم : » و «  P. elongatumپلاسموديوم الونگاتوم : »

( « ClpCپلاستیدی کد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم به ) DNA» هنگامي که از نظر 

بررسي مي گردند، تفاوت های فاحشي نشان مي دهند و بر روی دو شاخه ی دور از هم قرار 

 .Pپلاسموديوم گالیناسئوم : » گیرند! مثال ديگر در همین آنالیز ها مقايسه ی بین دو گونه ی مي

gallinaceum  » )کادر سبز رنگ( پلاسموديوم مالاريه : » وP. malariae  » )کادر آبي رنگ(

پلاستیدی کد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم به  DNA» باشد؛ به نحوی که آنالیز مي

(ClpC» ) پلاسموديوم گالیناسئوم : » ، جايگاهP. gallinaceum  » پلاسموديوم مالاريه : » وP. 

malariae  » را در شاخه های به نسبت نزديک به هم و دارای قرابت زياد نشان مي دهد، اما آنالیز
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 «DNA  هسته ای کد کننده ی زير واحد کوچکRNA ( ريبوزوميrRNA( موسوم به )SSU » ) و

«DNA ( میتوکندريالmtDNA کد کننده ی پروتئین سیتوکروم )b ( موسوم بهCytochrome b )

 ن دو گونه، جايگاه به مراتب دورتری را به نمايش مي گذارد!برای همی« 

 

البته با دقت بیشتر در درخت های فیلوژنتیک ترسیم شده برای گونه های مختلف 

ها، باز هم موارد زیادی از این گونه تناقضات و ناهماهنگی ها، مشخص می گردد! «پلاسمودیوم»

رای درخت های فیلوژنتیک مربوط به و این واقعیتی است که نه تنها ب

، بلکه برای ژن های متفاوت موجودات زنده ی دیگر اعم از دلفین، خفاش، «پلاسمودیوم ها »

اسفنج، انسان و ... نیز به چشم می خورد که ان شاء الله در مقالات آتی که مفصلاً به بحث 

 اهیم کرد!مربوط می شود، به مواردی از آن ها اشاره خو« ژنتیک و تکامل »

، DNAبدین ترتیب مشخص می گردد که در بررسی های ژنتیکی و مطالعات مبتنی بر 

های فیلوژنتیک مربوط به بررسی های خویشاوندی و تکاملی، همواره نتایج یکسان و حتی درخت

یا کدام ژن موجودات  DNAمشابهی به دست نمی دهند! بلکه بستگی به این که کدام قطعه از 

زنده، با یکدیگر مقایسه شود، نتایج متفاوت و درخت های فیلوژنتیک گوناگونی حاصل می گردد 

که این امر با ادعاهای تکامل شناسان، قرابت زیادی ندارد! 

حال 

آن که در بسیاری از موارد، درخت های فیلوژنتیک رسم شده بر اساس ژن های مختلف چند 

 را به نمایش می گذارند! تفاوت های فاحشي، «به اصطلاح هم خانواده » ود زنده ی موج

بلکه مقالات و مطالعات متعدد علمی نیز به وجود این سخن تنها ادعایی از جانب ما نیست؛ 

و در صدد اختراع و ابداع روش های آنالیز،  چنین ناهماهنگی هایی به صراحت اشاره کرده

ها وتری و ترفندهای آماری هستند تا بتوانند مشکلات ناشی از این ناهماهنگیهای کامپیافزارنرم

 (205را به حداقل برسانند!:)
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، درخت های فیلوژنتیک مربوط به بررسي های DNAدر بررسي های ژنتیکي و مطالعات مبتني بر 

بلکه بستگي به خويشاوندی و تکاملي، همواره نتايج يکسان و حتي مشابهي به دست نمي دهند! 

يا کدام ژن موجودات زنده، با يکديگر مقايسه شود، نتايج متفاوت و  DNAاين که کدام قطعه از 

درخت های فیلوژنتیک گوناگوني حاصل مي گردد که اين امر با ادعاهای تکامل شناسان، قرابت 

يکديگر و دوری  چرا که اگر سخنان آن ها در مورد قرابت برخي از موجودات زنده با زيادی ندارد!

برخي از آن ها از يکديگر درست باشد، اصولاً نبايد تفاوت های زيادی در بررسي های ژنتیکي 

های مختلف آن ها وجود داشته باشد! حال آن که در بسیاری از موارد، درخت های فیلوژنتیک ژن

تفاوت های ، «به اصطلاح هم خانواده » رسم شده بر اساس ژن های مختلف چند موجود زنده ی 

فاحشي را به نمايش مي گذارند! اين سخن تنها ادعايي از جانب ما نیست؛ بلکه مقالات و مطالعات 

متعدد علمي نیز به وجود چنین ناهماهنگي هايي به صراحت اشاره کرده و در صدد اختراع و 

ند مشکلات ابداع روش های آنالیز، نرم افزار های کامپیوتری و ترفندهای آماری هستند تا بتوان

 ناشي از اين ناهماهنگي ها را به حداقل برسانند!
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، درخت های فیلوژنتیک مربوط به بررسي های DNAدر بررسي های ژنتیکي و مطالعات مبتني بر 

خويشاوندی و تکاملي، همواره نتايج يکسان و حتي مشابهي به دست نمي دهند! بلکه بستگي به 

ن موجودات زنده، با يکديگر مقايسه شود، نتايج متفاوت و يا کدام ژ DNAاين که کدام قطعه از 

درخت های فیلوژنتیک گوناگوني حاصل مي گردد که اين امر با ادعاهای تکامل شناسان، قرابت 

زيادی ندارد! چرا که اگر سخنان آن ها در مورد قرابت برخي از موجودات زنده با يکديگر و دوری 

د، اصولاً نبايد تفاوت های زيادی در بررسي های ژنتیکي ژن برخي از آن ها از يکديگر درست باش

های مختلف آن ها وجود داشته باشد! حال آن که در بسیاری از موارد، درخت های فیلوژنتیک 

، تفاوت های «به اصطلاح هم خانواده » رسم شده بر اساس ژن های مختلف چند موجود زنده ی 

تنها ادعايي از جانب ما نیست؛ بلکه مقالات و مطالعات فاحشي را به نمايش مي گذارند! اين سخن 

متعدد علمي نیز به وجود چنین ناهماهنگي هايي به صراحت اشاره کرده و در صدد اختراع و 

ابداع روش های آنالیز، نرم افزار های کامپیوتری و ترفندهای آماری هستند تا بتوانند مشکلات 

 برسانند!ناشي از اين ناهماهنگي ها را به حداقل 
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بدین ترتیب همان گونه که ملاحظه فرمودید، مطالعات ژنتیکی بر روی ژن های مختلف موجودات 

زنده، نه تنها نتوانسته معمای خویشاوندی و ارتباط تکاملی موجودات زنده را حل کند، بلکه 

 را به همراه داشته است! سوالات، ابهامات و پیچیدگی های زیادی

پیچیدگی ها، موجب شده است تا بعد از فراگیر شدن استفاده از کامپیوتر  این سوالات، ابهامات و

و نرم افزارهای کامپیوتری، زیست شناسان و تکامل شناسان از نرم افزارها و برنامه های 

ند تا شاید بتوانند رکامپیوتری متعددی برای تلفیق و مرتبط کردن الگوریتم های ناهمگون بهره بب

اهنگی ها و تناقضات مشاهده شده در آنالیز ژن های مختلف را به نحوی مشکلات ناشی از ناهم

( اما هنوز برنامه ای که بتواند بر این ناهمگونی ها غلبه کند، ابداع نشده 205کاهش دهند!)

( همچنین برخی از محققین با مشاهده ی ناتوانی الگوریتم های مختلف در متحد 205است!)

های ژنتیکی، عنوان کرده اند که اصولاً ممکن است نتوان  ساختن اطلاعات حاصل از آنالیز

های حاصل از آنالیزهای ژنتیکی را در درخت های فیلوژنتیک که کامل ترین آن ها به عنوان داده

نامیده می شود، قرار «  Phylogenetic Tree of  Lifeدرخت فیلوژنتیک زندگی : » 

 (205داد!)

انتظار است! اصولاً تا زمانی که تمامی موجودات زنده ی کره ی البته چنین نتایجی کاملاً قابل 

زمین کشف نشوند، نمی توان الگوریتم مناسبی که الگوهای ژنتیکی موجودات زنده ی مختلف 

 را پوشش دهد، طراحی نمود!

به هر حال ناسازگاری های موجود بین نتایج حاصل از مطالعات ژنتیکی و درخت های فیلوژنتیک 

برای زیست شناسان و به خصوص تکامل  چالشي بزرگموجودات زنده،  DNAمبتنی بر 

شناسان به شمار می رود؛ به عبارت دیگر، گرچه قیافه ی حق به جانب تکامل شناسان و ادعای 

آن ها در مورد آنالیزهای ژنتیکی شان، ممکن است مخاطبان )به خصوص مخاطبان عام( را فریب 

بحث ها و چالش های جدی در بین دانشمندان به جریان انداخته این مسئله، تضادها، دهد، اما 

 که هنوز تا رفع آن ها، فاصله ی زیادی وجود دارد! است

دهد، که دروغ، دغل و فریبکاری بخش بزرگی از حیاتشان را تشکیل می« تکامل شناسان » البته 

یر درخت های فیلوژنتیک معمولاً با ارایه ی درخت های فیلوژنتیک هدف دار، سعی می کنند تا سا

را که با ادعاهایشان تناقض دارد، سانسور نموده و به لطایف الحیل، از چشم مخاطبان خود دور 

فقط به می نگارند، « فرضیه ی تکامل » در واقع آن ها در مقالات خود که در دفاع از  بدارند!
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اهای آن ها درست ارایه ی درخت های فیلوژنتیکی مبادرت می ورزند که نشان می دهد ادع

 باشد! و درخت های فیلوژنتیک متناقض یا ناهماهنگ با ادعاهایشان را سانسور می نمایند!می

را از « پلاسمودیوم ها » برای درک بهتر این مسئله، مجدداً مثال مربوط به مقایسه ی ژن های 

 این زاویه نیز بررسی می نماییم:

 

پلاسمودیوم » فرض می کنیم که تکامل شناسان بخواهند اثبات نمایند که انگل های دو گونه ی 

، از نظر « P. gallinaceumپلاسمودیوم گالیناسئوم : » و «  P. elongatumالونگاتوم : 

تکاملی و ژنتیکی به یکدیگر نزدیک هستند! آن ها برای اثبات این ادعای خودشان، در مقالات 

( mtDNAمیتوکندریال ) DNA» آنالیز به دست آمده از  فقطمربوط به فرضیه ی تکامل، 

را که مطابق ادعاهایشان ( « Cytochrome bموسوم به ) bکدکننده ی پروتئین سیتوکروم 

پلاسمودیوم » و «  P. elongatumپلاسمودیوم الونگاتوم : » شباهت ژنتیکی دو گونه ی بوده و 

 را به نمایش می گذارد، به مخاطبان خود عرضه می کنند!«  P. gallinaceumگالیناسئوم : 

  

 DNA» به عبارت دیگر، آن ها با زیرکی تمام، تنها درخت فیلوژنتیک به دست آمده از 

( « Cytochrome bموسوم به ) b( کد کننده ی پروتئین سیتوکروم mtDNAمیتوکندریال )

را که مطابق ادعاهایشان است، ارایه می کنند؛ حال آن که درخت های فیلوژنتیک ناشی از آنالیز 

را که با ادعاهایشان تناقض و « پلاسمودیوم ها » و ژن های دیگر  DNAبخش های دیگر 

پلاستیدی کد کننده ی پروتئاز  DNA» ن ترتیب که آنالیز بدیناهماهنگی دارد، پنهان می کنند! 

را که با ادعاهایشان ناهماهنگ بوده و دو گونه ی ( « ClpCکازئینولیتیک موسوم به )

« P. gallinaceumپلاسمودیوم گالیناسئوم : » و «  P. elongatumپلاسمودیوم الونگاتوم : »

 قالاتشان به نمایش نمی گذارند!:را به نسبت دور از هم نشان می دهد، در کتب و م
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فرض مي کنیم که تکامل شناسان بخواهند اثبات نمايند که انگل های دو گونه ی 

 .Pپلاسموديوم گالیناسئوم : » و «  P. elongatumپلاسموديوم الونگاتوم : »

gallinaceum » از نظر تکاملي و ژنتیکي به يکديگر نزديک هستند! آن ها برای ،

اثبات اين ادعای خودشان، در مقالات مربوط به فرضیه ی تکامل، با زيرکي تمام فقط 

( کد کننده ی پروتئین mtDNAمیتوکندريال ) DNA» آنالیز به دست آمده از 

ه مطابق ادعاهايشان را ک )درخت وسط(( « Cytochrome bموسوم به ) bسیتوکروم 

و «  P. elongatumپلاسموديوم الونگاتوم : » بوده و شباهت ژنتیکي دو گونه ی 

را به نمايش مي گذارد، به مخاطبان «  P. gallinaceumپلاسموديوم گالیناسئوم : »

کنند! حال آن که درخت های فیلوژنتیک ناشي از آنالیز بخش های خود عرضه مي
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را که با ادعاهايشان تناقض و « پلاسموديوم ها » گر و ژن های دي DNAديگر 

پلاستیدی کد  DNA» ناهماهنگي دارد، پنهان مي کنند! بدين ترتیب که آنالیز 

را که با ادعاهايشان ناهماهنگ ( « ClpCی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم به )کننده

پلاسموديوم » و «  P. elongatumپلاسموديوم الونگاتوم : » بوده و دو گونه ی 

)درخت سمت را به نسبت دور از هم نشان مي دهد «  P. gallinaceumگالیناسئوم : 

 ، در کتب و مقالاتشان مخفي مي نمايند!چپ(

 

، فرض می کنیم که تکامل شناسان تلاش می کنند تا به مخاطبان خود اثبات در مثالی دیگر

پلاسمودیوم » و «  P. gallinaceum: پلاسمودیوم گالیناسئوم » نمایند که انگل های دو گونه 

 ، از نظر تکاملی و ژنتیکی به یکدیگر نزدیک هستند!« P. malariaeمالاریه : 

آن ها برای اثبات این ادعای خودشان، در مقالات مربوط به فرضیه ی تکامل، فقط آنالیز به دست 

را که مطابق ( « ClpCپلاستیدی کد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم به ) DNA» آمده از 

« P. gallinaceumپلاسمودیوم گالیناسئوم : » ادعاهایشان بوده و شباهت ژنتیکی دو گونه ی 

را به نمایش می گذارد، به مخاطبان خود عرضه «  P. malariaeپلاسمودیوم مالاریه : » و 

 کنند!می

پلاستیدی  DNA» یگر، آن ها با زیرکی تمام، تنها درخت فیلوژنتیک به دست آمده از به عبارت د 

را که مطابق ادعاهایشان است، ارایه ( « ClpCکد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم به )

و ژن های  DNAکنند؛ حال آن که درخت های فیلوژنتیک ناشی از آنالیز بخش های دیگر می

 را که با ادعاهایشان تناقض و ناهماهنگی دارد، پنهان می نمایند!« ها  پلاسمودیوم» دیگر 

 b( کد کننده ی پروتئین سیتوکروم mtDNAمیتوکندریال ) DNA» بدین ترتیب که آنالیز 

هسته ای کد کننده ی زیر واحد کوچک  DNA» و نیز آنالیز ( « Cytochrome bموسوم به )

RNA ( ریبوزومیrRNA( موسوم به )SSU)  » را که با ادعاهایشان ناهماهنگ بوده و دو گونه ی

«  P. malariaeپلاسمودیوم مالاریه : » و «  P. gallinaceumپلاسمودیوم گالیناسئوم : » 

را به نسبت دور از هم نشان می دهد، در کتب و مقالاتشان به نمایش نمی گذارند و از دید اکثر 

 نمایند!: مخاطبان )به خصوص مخاطبان عام(، مخفی می
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فرض مي کنیم که تکامل شناسان بخواهند اثبات نمايند که انگل های دو گونه 

 .Pپلاسموديوم مالاريه : » و «  P. gallinaceumپلاسموديوم گالیناسئوم : »

malariae » از نظر تکاملي و ژنتیکي به يکديگر نزديک هستند! آن ها برای اثبات ،

فقط آنالیز با زيرکي تمام اين ادعای خودشان، در مقالات مربوط به فرضیه ی تکامل، 

پلاستیدی کد کننده ی پروتئاز کازئینولیتیک موسوم به  DNA» به دست آمده از 

(ClpC » ))يشان بوده و شباهت ژنتیکي دو را که مطابق ادعاها )درخت سمت چپ

 .Pپلاسموديوم مالاريه : » و «  P. gallinaceumپلاسموديوم گالیناسئوم : » گونه ی 

malariae  » را به نمايش مي گذارد، به مخاطبان خود عرضه مي کنند! حال آن که

و ژن های ديگر  DNAدرخت های فیلوژنتیک منبعث از آنالیز بخش های ديگر 

را که با ادعاهايشان تناقض و ناهماهنگي دارد، پنهان مي نمايند! « ها پلاسموديوم »
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( کد کننده ی پروتئین mtDNAمیتوکندريال ) DNA» بدين ترتیب که آنالیز 

 DNA» و نیز آنالیز  )درخت وسط(( « Cytochrome bموسوم به ) bسیتوکروم 

( « SSUم به )( موسوrRNAريبوزومي ) RNAهسته ای کد کننده ی زير واحد کوچک 

پلاسموديوم » را که با ادعاهايشان ناهماهنگ بوده و دو گونه ی  )درخت سمت راست(

را به «  P. malariaeپلاسموديوم مالاريه : » و «  P. gallinaceumگالیناسئوم : 

 نسبت دور از هم نشان مي دهد، در کتب و مقالاتشان به نمايش نمي گذارند!

 

ون ماهي لغزنده ای که از دست ماهیگیر مي گريزد، تلاش در واقع تکامل شناسان همچ

مي کنند تا با چنین حربه هايي از دست منتقدان احتمالي بگريزند و شواهد علمي که 

ممکن است از سوی منتقدان علیه آن ها استفاده شود را تا حد امکان در بايکوت رسانه 

هایی ان شاء الله در سلسله مقالات آتی، مثال های عملی و عینی چنین فریبکاری ای قرار دهند!

 را خدمت مخاطبان محترم، ارایه خواهیم نمود!

 

البته چنین تاکتیک هایی دیگر سودی برای آن ها نخواهد داشت! چرا که با رشد علمی جوامع 

ای علمی، بسیار سخت تر از و نیز دسترسی بیشتر دانشمندان به منابع مختلف، پنهان کاری ه

 قبل خواهد بود!

 

با توجه به مطالبی که تاکنون بیان شد، می توان دریافت که گرچه مطالعه ی فسیل ها با استفاده 

، دقیق تر از مطالعه بر « Ancient DNAباستانی :  DNA» از آنالیز ژنی مبتنی بر پروتکل 

روش نیز علی رغم ظاهر جذاب، فریبنده و اساس آناتومی و ظاهر فسیل ها می باشد، اما این 

دهان پرکنی که دارد، با ایرادات، اشکالات و ابهامات بی شماری مواجه است که اعتماد به آن را 

 نیز غیر ممکن می کند!

ما در صفحات قبل، موارد متعددی از ضعف ها و ایرادات مربوط به مطالعه ی فسیل ها بر مبنای 

را برشمردیم و مطالعات بیشتر در این زمینه را به «  Ancient DNAباستانی :  DNA» روش 
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مخاطبان محترم واگذار می کنیم. البته این ضعف ها و اشکالات تنها توهم! ما نیست و محققان 

دیگر نیز به اشکالات این روش، اشاره کرده اند و حتی دانشمندان و دانش پژوهان را به دقت 

روحیه ی انتقادی در مورد این گونه مطالعات و نیز کنکاش بیشتر در این گونه اشکالات، حفظ 

جدی در مورد باورپذیری، صحت و قابل اطمینان بودن نتایج حاصل از این تحقیقات، دعوت 

 نموده اند!:

 

 
 DNA» بسیاری از محققان، به اشکالات موجود در مطالعه ی فسیل ها به روش 

و حتي دانشمندان و دانش پژوهان را به ، اشاره کرده اند «  Ancient DNAباستاني : 

دقت بیشتر در اين گونه اشکالات، حفظ روحیه ی انتقادی در مورد اين گونه مطالعات 
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و نیز کنکاش جدی در مورد باورپذيری، صحت و قابل اطمینان بودن نتايج حاصل از 

 اين تحقیقات، دعوت نموده اند!

 

دامن گیر جامعه ی علمي کشورمان  اما علي رغم مسايلي که گفته شد، مشکل بزرگي

شده است که همانا عدم وجود اعتماد به نفس و عدم پرورش روحیه ی انتقادی در 

این امر به خصوص در  بسیاری از دانش پژوهان و دانشمندان اين مرز و بوم مي باشد!

 ،«پروتئومیکس » ، « DNA» ، «ژنتیک » مواردی که اصطلاحات جذاب و فریبنده ای همچون 

و ... از سوی دانشمندان غربی عنوان « سلول های بنیادی » ، «نانوتکنولوژی » ، «بیوتکنولوژی » 

به نحوی که جامعه ی آکادمیک کشورمان که  می شود، بیش از پیش خود را نشان می دهد!

 سرشار از دانشجویان و اساتید با هوش و با سواد نیز می باشد، در مقابل این اصطلاحات و ادعاهای

دانشمندان غربی در این زمینه ها، تسلیم شده و بسیاری از ادعاهای آن ها را چشم بسته و بدون 

 تفکر می پذیرد!

البته اين ايراد بیمارگونه مختص جامعه ی علمي ما نیست! بلکه مشابه همین روند، با 

فکر به نحوی که برخی از دانشمندان مت شدتي کمتر در جوامع غربي نیز مشاهده مي گردد!

مند نیز زبان به اعتراض در این زمینه گشوده و جامعه ی علمی را از اعتماد بی محابا و و دغدغه

و مطالعات مبتنی بر چنین روش هایی، « مهندسی ژنتیک » بدون تفکر نسبت به متدهای جدید 

 بر حذر داشته و خواهان حاکمیت مجدد تفکر بر جوامع علمی شده اند!

ی زیر که در نقد پروژه ی بین المللی معروف ژنتیکی موسوم به برای مثال، در مقاله 

«HapMap » مجله ی اروپایی » میلادی در نشریه ی معروف  2006نگاشته شده و در سال

وابسته به انتشارات مشهور «  European Journal of Human Geneticsژنتیک انسانی : 

 «Nature Publishing Group  »ان مقاله به صراحت، ادعاها و سر منتشر شده است، مولف

به راه افتاده است را «  HapMap» و صداهای زیادی که در مورد پروژه ی ژنتیکی بین المللی 

، آن «مطالعات ژنتیکی » زیر سوال برده و از حمله ی فله ای! و گروهی! دانشمندان به سمت 

بسیاری از این مطالعات باشد،  هم بدون این که پشتوانه ی فکری دقیق و عالمانه ای، زمینه ساز

به شدت ابراز ناراحتی و گلایه نموده اند! به نحوی که در بخش انتهایی این مقاله، چنین مطلبی 

 (207را درج نموده اند:)
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 » It would be far better to spend more time thinking and planning 

before jumping in to genotyping every sample we can get our hands 

on« . 

بسیار بهتر خواهد بود که ما وقت بیشتری را به تفکر و برنامه ریزی اختصاص دهیم، قبل از » 

 (207«)این که هر نمونه ای که به دستمان برسد را فوراً آنالیز ژنتیکی نماییم! 

 

 
دانشمندان متفکر و دغدغه مند نیز، زبان به اعتراض گشوده و جامعه ی علمي را از اعتماد بي 
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و مطالعات مبتني بر چنین روش « مهندسي ژنتیک » محابا و بدون تفکر نسبت به متدهای جديد 

هايي، بر حذر داشته و خواهان حاکمیت مجدد تفکر بر جوامع علمي شده اند! برای مثال، در مقاله 

نگاشته شده و در «  HapMap» ی فوق که در نقد پروژه ی بین المللي معروف ژنتیکي موسوم به 

 European Journalمجله ی اروپايي ژنتیک انساني : » میلادی در نشريه ی معروف  2006سال 

of Human Genetics  » وابسته به انتشارات مشهور «Nature Publishing Group  » منتشر

ی ژنتیکي لفان مقاله، به صراحت، ادعاها و سر و صداهای زيادی که در مورد پروژهشده است، مو

به راه افتاده است را زير سوال برده و از حمله ی فله ای! و گروهي! «  HapMap» بین المللي 

، آن هم بدون اين که پشتوانه ی فکری دقیق و عالمانه «مطالعات ژنتیکي » دانشمندان به سمت 

ساز بسیاری از اين مطالعات باشد، به شدت ابراز ناراحتي و گلايه نموده اند! به نحوی که ای، زمینه 

بسیار بهتر خواهد بود که ما وقت » در بخش انتهايي اين مقاله، چنین مطلبي را درج نموده اند: 

رسد بیشتری را به تفکر و برنامه ريزی اختصاص دهیم، قبل از اين که هر نمونه ای که به دستمان ب

 «را فوراً آنالیز ژنتیکي نمايیم! 

 

که ارتباط «  HapMap» چنین انتقاداتی آن هم نسبت به پروزه های مشهوری هم چون 

ندارد و بیشتر در حیطه ی ژنتیک پزشکی مطرح می گردد « تکامل » مستقیمی هم با مقوله ی 

ز کشور ما!( را نیز نسبت و تعریف ها و تمجیدهای بی شمار کورکورانه ای از سراسر جهان )حتی ا

بسیاری از پروژه های مشهور علمی، » به خود بر می انگیزد، یک درس بسیار خوب برای ما دارد: 

! و متاسفانه این مطالعات، با اصطلاحات متد پیشرفته، اما تفکر و برنامه ی ضعیفي دارند

خلاء برنامه ریزی دهان پرکن و روش های جدیدشان، تلاش می کنند تا عقبه ی ضعیف فکری و 

 «. دقیق خود را بپوشانند!

هنگامی که اصطلاحات و ! نبايد تنها نظاره گر باشیمما دانشمندان و دانش پژوهان ایران زمین، 

 DNA»، مطالعه به روش « DNA» ، مطالعه بر روی «مطالعه ی ژنتیک » فریبنده و جذابی چون 

اید تصور کنیم که استفاده از این روش ها در و ... را می شنویم، نب«  Ancient DNAباستانی : 

مطالعات، به معنای دقت و صحت نتایج این مطالعات است! همچنین نباید تصور کنیم که ادعای 

محققان مذکور درباره ی نتایج مطالعات، واقعاً و حقیقتاً با آن چه که مطالعه در عمل ارایه 

کی با روش های پیشرفته انجام می شوند، کند، مترادف است! چه بسا مطالعات متعدد ژنتیمی

 اما به دلیل ضعف عقبه ی فکری، نتایجی که به دست می دهند، ارزشی ندارد!
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به هر حال با توجه به مطالبی که گفته شد، نتیجه می گیریم که مطالعه ی فسیل ها به روش 

«DNA  : باستانیAncient DNA »تر و ، گرچه از روش مطالعه ی ظاهری فسیل ها، به

تر می باشد، ولی این روش نیز با مشکلات، چالش ها، ابهامات و ضعف های متعددی رو منطقی

به رو است و به نتایج حاصل از آن نیز نمی توان اعتماد کرد! بنابراین به این روش باید به مثابه 

پیش کودک نوزادی نگاه کرد که راهی بسیار طولانی تا بالغ شدن و قابل اعتماد گردیدن در 

 دارد!
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