
 

 
Journal of Research on Archaeometry 2025, 11(1), 11111 https://doi.org/10.61882/jra.2025.11.111 

Mini Review Paper 

The Importance of Paleoproteomics as a Bio Ar-
chive of the Artworks, Archeological, and Pale-
ontological Remains 

Zohreh Chahardoli1,*  

1. Department of Chemistry, Art Diagnosis Laboratory by Microchemistry and Microscopy, University of Bologna, Italy. 
* Correspondence: zohreh.chahardoli2@unibo.it  

Abstract 

Heritage science is a broad and interdisciplinary scientific field that focuses on the characteriza-
tion of materials, techniques, deterioration processes, and the preservation of cultural assets. 
This field encompasses a wide array of subjects and places particular emphasis on the investi-
gation of complex and heterogeneous materials—such as textiles, paintings, architectural struc-
tures, as well as human and fossil remains—all of which contribute collectively to the recon-
struction of the past and the deepening of our historical understanding through time. Over time, 
all materials are influenced by environmental factors, and their interactions with surrounding 
conditions can lead to alterations driven by chemical, physical, and biological processes. Among 
these materials, organic components —particularly proteinaceous compounds — play a pivotal 
role. In prehistoric archaeology and geological contexts, proteins provide valuable insights into 
ancient diets, health status, and even evolutionary adaptations. In the context of artworks, the 
analysis of proteins can reveal important information regarding production techniques, fabrica-
tion processes, and restoration strategies. Furthermore, protein studies offer clues that help im-
prove our understanding of past cultural practices. Due to their low abundance, interaction with 
mineral matrices, and continuous degradation, the development of analytical methods that both 
aid in sample preservation and enhance our understanding of degradation mechanisms is essen-
tial. Such research forms the foundation of advancements in cultural heritage conservation sci-
ence and is crucial for ensuring the longevity and structural integrity of historical objects. The 
aim of this study is to provide a concise overview of the importance of investigating historical 
proteinaceous materials and to explore recent approaches in their recovery, identification, and 
analysis. This work seeks to highlight the role of proteins as valuable informational resources in 
the fields of archaeology, art conservation, and biogeo-heritage. 
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Introduction 

Over the past few decades, the study of ancient biomolecules 
has revolutionized our understanding of the evolutionary history 
of life on Earth. Previously, evolutionary insights were largely 
based on molecular analyses of living organisms and the observa-
tion of phenotypic traits in fossil records, which offered only in-
direct evidence of the forces and mechanisms behind present-day 
biodiversity. In contrast, ancient biomolecules provide a direct 
glimpse into the biological past, enabling researchers to trace evo-
lutionary processes as they occurred in real time. The categories 

of ancient molecules that have arguably made the biggest contri-
bution to elucidating evolutionary history to date are nucleic acids, 
proteins, and lipids (Cappellini et al., 2018).  

Proteins are long-lived biomolecules capable of surviving 
over millions of years Proteins are remarkably durable biomole-
cules, capable of withstanding the passage of millions of years 
(Warinner et al., 2022). Proteins, as bioarchives, can be extracted 
from a wide variety of art, archaeological, and paleontological ma-
terials, highlighting the versatility of proteomic analysis. These 
sources of recovery including painting binders (Haghighi et al., 

Received: 2025/4/8 
Revised: 2025/6/16 
Accepted: 2025/6/25 
Published: 2025/6/30 

 

 

Copyright: ©2025 by the Authors. This 
article is an open access article distributed 
under the terms and conditions of the Cre-
ative Commons Attribution Noncommer-
cial 4.0 International (CC BY-NC 4.0 li-
cense) 

https://creativecommons.org/li-
censes/by-nc/4.0 

 

D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jr
a-

ta
br

iz
ia

u.
ir 

at
 1

8:
24

 +
03

30
 o

n 
F

rid
ay

 F
eb

ru
ar

y 
6t

h 
20

26

https://jra-tabriziau.ir/article-1-459-en.html


Z. Chahardoli The Importance of Paleoproteomics as a Bio Archive 
 

Journal of Research on Archaeometry 2025, 11(1), 11111 2 of  11 

2024, Gatti et al., 2021), textiles (Cucina et al., 2024), bone 
(Figueiredo et al., 2012, Collins et al., 2002, Buckley & Wadsworth, 
2014, Biancolillo et al., 2019,  Prieto-Bonete et al., 2019, Bertoglio 
et al., 2021, Loy et al., 2023, Díaz-Cortés et al., 2024),   teeth (Açil 
et al., 2005, Gibson, 2011,  Adler et al., 2011, Cappellini et al., 
2019, Gil-Bona & Bidlack, 2020, Rancourt et al., 2023), eggshell  
(Demarchi et al., 2022) and  marine shell (Demarchi et al., 2011, 
Baldreki et al., 2024), in the fossil records, parchment (Fiddyment 
et al., 2019), and ceramics (Hendy et al. 2018a, Chowdhury et al., 
2021). The ability to retrieve and study protein sequences from 
such diverse materials underscores the broad applicability of pro-
teomics across different fields, providing invaluable insights into 
both biological and cultural history.  

Ancient proteins are inherently complex mixtures, and the 
term paleoproteomics is used to describe the study of these pro-
teomes from the past (Warinner et al., 2022). Indeed, ancient pro-
tein analysis, can be defined as the identification and study of pro-
teins from archeological, historical, and paleontological remains 
and materials (Hendy, 2012).  
Significance of the Study 

While deoxyribonucleic acids (DNA) can dissect evolution-
ary processes with the highest resolution, proteins and lipids are 
important on longer temporal scales and in geographic areas that 
are less favorable to DNA preservation. For the first time, in 1984, 
aDNA from a museum specimen of quagga, an equid species that 
went extinct in the nineteenth century, was successfully sequenced 
(Cappellini et al., 2018). Over the past decade, ancient protein se-
quences have gained recognition as a valuable resource for recon-
structing phylogenetic relationships across deep time (Paterson et 
al., 2024). These sequences provide critical insights into the evo-
lutionary history of species, offering a complementary approach 
to ancient DNA for understanding lineage divergence and ances-
tral connections that extend far beyond the reach of traditional 
genetic studies (Haynes et al., 2002, Baker et al., 2024). They fre-
quently outlast even the most ancient surviving DNA, though 
their true lifespan remains uncertain. While proteins do not persist 
in the geological record as long as lipids, their vast sequence di-
versity provides greater insight into biological history. This diver-
sity makes proteins one of the most valuable bio archives for stud-
ying the ancient past, offering a wealth of information about long-
extinct organisms and the environments they once inhabited. 
Their role as a historical record is unparalleled, given their resili-
ence and informational richness (Hendy et al., 2018b, Warinner et 
al., 2022). The extraction of genomic data from specimens that are 
thousands of years old has greatly enhanced our understanding of 
prehistoric population dynamics, ancient hybridization events, 
and the demographic patterns of extinct species (Van der Valk et 
al., 2021).  

Stable isotope analysis involves measuring the ratios of non-
radioactive isotopes - most commonly carbon (δ¹³C/δ12C), nitro-
gen (δ15N/ δ14N), oxygen (δ18O/ δ16O), and sulfur (δ34S/ δ 32S)—

within biological molecules to infer past environmental condi-
tions, diets, and physiological processes. In the context of ancient 
protein analysis, stable isotope ratios embedded within preserved 
proteins such as collagen provide critical insights into the trophic 
level, dietary habits, and migration patterns of ancient organisms. 
Unlike bulk isotope analysis of whole tissues, compound-specific 
isotope analysis (CSIA) targets individual amino acids derived 
from proteins, offering a more refined resolution of dietary 
sources and metabolic pathways (Lüdecke et al., 2018, Lüdecke et 
al., 2022, Leichliter et al., 2023). 

The integration of stable isotope data with proteomic results 
enhances our understanding of archaeological samples by linking 
molecular identity (species or tissue type identified via proteins) 
with ecological and environmental information provided by iso-
topes. For example, analyzing carbon and nitrogen isotope ratios 
in collagen peptides can reveal whether an ancient animal con-
sumed primarily terrestrial plants or marine resources, or if a hu-
man population had a diet rich in protein from specific ecological 
niches. Additionally, oxygen and sulfur isotopes can track water 
sources and geographic origins, complementing taxonomic iden-
tification from protein sequences. This multidisciplinary approach 
significantly strengthens reconstructions of ancient lifeways, sub-
sistence strategies, and biogeographical patterns, making stable 
isotope analysis an invaluable adjunct to palaeoproteomics (Eriks-
son et al., 2008, Tutken et al., 2013, Linderholm et al., 2014, Lugli 
et al., 2019). 
Ancient protein  

Protein degradation is primarily driven by bacteria through 
enzymatic digestion, a process that occurs relatively rapidly. Only 
a small fraction of the total proteins is expected to survive in the 
archaeological record, indeed, those that tend to be mineralized, 
highly abundant, or possess unusual properties. Due to the diverse 
characteristics of proteins—including differences in composition, 
chemical properties, size, shape, function, and whether they are 
incorporated into mineralized tissues—the taphonomic factors 
that influence post-mortem protein degradation and decay are 
highly variable. Type I collagen (COL1) is the most enduring pro-
tein in bone, comprising over 80% of the bone proteome and 
making up roughly 20–30% of the total mass of fresh bone. Its 
remarkable durability stems from its heavy mineralization and its 
unique structure—a highly stable triple helix (Warinner et al., 
2022). Proteins undergo a stepwise decomposition process, break-
ing down first into peptides, then into free amino acids, and even-
tually into smaller molecules such as aliphatic acids and hydrocar-
bons. This sequence reflects the progressive cleavage of the pro-
tein's structure, where peptides fragment into individual amino ac-
ids, which are then further degraded into simpler organic com-
pounds biominerals (Warinner et al., 2022, Demarchi, 2020).   
Conclusion 

Based on all the scientific evidence available to date, and 
through a brief review of the related literature and expert opinions, 
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it is clear that the study of organic residues in historical and geo-
logical artifacts holds an unparalleled place in reconstructing the 
past and deepening our understanding of various ancient periods 
and natural history. In the fields of archaeology, archaeometry, 
and geology, such studies provide powerful tools that allow us to 
travel deep into history—even millions of years back—and access 
a vast repository of meticulously analyzed data that spans environ-
mental conservation, human health, and the wellbeing of other 
living organisms. By studying and applying the data derived from 
these ancient remains, we can reconstruct environmental condi-
tions, evolutionary processes, and extinct ecosystems, offering a 
more comprehensive and accurate view of Earth’s history and the 
development of both natural and human landscapes.  
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 مقاله مروري کوتاه 

عنوان یک منبع زیستی در آثار هنري،  اهمیت مطالعه بقایاي پروتئینی به 
 شناسی تاریخی و زمین 

  ،* 1زهره چهاردولی   

 . نیا، ایتالیا دکتري شیمی تجزیه براي مطالعه آثار تاریخی و طبیعی، دانشکده شیمی، آزمایشگاه تشخیص هنر توسط میکرو شیمی و میکروسکوپی، دانشگاه بلو  . 1
      zohreh.chahardoli2@unibo.it  مسئول مکاتبات:   * 

 چکیده  

ها و ها، آسیباي است که به مطالعه و شناخت مواد، روشرشته اي گسترده و میان مطالعه میراث فرهنگی، علمی با حوزه 
گیرد و بر بررسی مواد  اي از موضوعات را دربر می گسترده حفظ و نگهداري میراث فرهنگی اختصاص دارد. این حوزه، طیف  

که همگی در کنار هم —ها، بناها و نیز بقایاي انسانی و فسیلیاز جمله منسوجات، نقاشی —پیچیده و ناهمگن تمرکز دارد
دهند. در حقیقت، تمامی مواد در گذر زمان به بازسازي گذشته کمک کرده و درك ما را از تاریخ تا ژرفاي زمان گسترش می 

تواند باعث تغییراتی ناشی از فرآیندهاي شیمیایی، ها با محیط میکنش آنگیرند و برهمتحت تأثیر عوامل محیطی قرار می 
کنند. نقشی کلیدي ایفا می—ویژه ترکیبات پروتئینیبه —فیزیکی و زیستی شود. در این میان، مواد آلی موجود در این آثار

 هاي غذایی گذشته، وضعیت ها اطلاعات ارزشمندي درباره رژیم شناسی، پروتئینتاریخ و دوران زمین   شناسی پیش ازدر باستان 
هاي ارزشمندي تواند دیدگاه ها می دهند. در زمینه آثار هنري، مطالعه پروتئینهاي تکاملی ارائه می سلامتی و حتی سازگاري 

هایی در اختیار بگذارد تا به درك علاوه، توانایی آن را دارد که سرنخ درباره تولید و ساخت و بازسازي آثار تاریخی ارائه دهد. به 
هاي معدنی و همچنین  ها با بخش هاي فرهنگی گذشته کمک کند. با توجه به غلظت پایین این ترکیبات، تعامل آن بهتر شیوه

تري از ز طرفی دیگر درك عمیقها کمک کند و اهایی که هم به حفظ بهتر نمونهفرایندهاي تخریب مداوم، توسعه روش
اي براي پیشرفت علم حفاظت میراث فرهنگی هایی، پایه سازوکارهاي تخریب ارائه دهد، امري ضروري است. چنین مطالعه 

کنند. هدف این پژوهش، ارائه  روند و نقش مهمی در تضمین طول عمر و حفظ یکپارچگی آثار باستانی ایفا میشمار می به
این   و تحلیل  بازیابی، شناسایی  در  نوین  رویکردهاي  بررسی  و  تاریخی  پروتئینی  بر ضرورت مطالعه مواد  مروري مختصر 

شناسی، هنر  هاي باستان عنوان منابع اطلاعاتی ارزشمند در حوزه ها را به کوشد جایگاه پروتئینترکیبات است. این مطالعه می
 شناسی) برجسته سازد.میراث (زمین و زیست

 سنجی، میراث فرهنگی و زیستی آثار تاریخی، پروتئین تاریخی، فسیل، باستان واژگان کلیدي: 

 . مقدمه  1

هاي بشــر بازمانده از گذشــته تنها محدود به دســت ســاختهمطالعه آثار  
نوعی میراث زیســتی بشــمار نیســت بلکه آثار حیات بر روي کره زمین نیز به

ت. مطالعه می آید و در مطالعه و تحلیل دنیاي امروز، داراي اهمیت بالایی اسـ
هاي باسـتانی با منشـأ بیولوژیکی در چند دهه گذشـته  سـاختار شـیمیایی مولکول

اد کرده  ات روي زمین ایجـ ل حیـ امـ اریخ تکـ ا از تـ ادین در درك مـ تحولی بنیـ

ت. پیش از ظهور این علم، دانش ما از فرآیندهاي تکاملی عمدتاً مبتنی بر   اسـ
هاي ظاهري ســوابق  آنالیز مولکولی موجودات زنده امروزي و بررســی ویژگی

هاي  نیسـمهایی که اغلب تنها شـواهدي غیرمسـتقیم از مکافسـیلی بود. داده
ــتی کنونی را ارائـه می ــتـانی کردنـد. در واقع این مولکولتنوع زیسـ هـاي بـاسـ

آورند و امکان مطالعه و نمایی مسـتقیم و ملموس از گذشـته زیسـتی فراهم می
ازي فرآیندهاي تکاملی را همان ان رخ دادهگونه که در زمان وقوعبازسـ اند،  شـ

ــگران فراهم می هـاي ذکر کننـد. در میـان انواع مختلف مولکولبراي پژوهشـ

 1/1404/ 19دریافت: 
 1404/ 26/3آخرین اصلاح: 

 4/1404/ 4پذیرش: 

 9/4/1404انتشار: 
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ــیـدهاي نوکلئیـک، پروتئین ــده، اسـ ترین منـابع اطلاعاتی  ها و لیپیـدها مهمشـ
ــن  ها میاند و به کمـک آنبوده ــتري روشـ توان تاریخ تکـامل را با دقت بیشـ

ــتانی    DNA،  1984ســاخت. براي اولین بار، در ســال  از یک   (aDNA)باس
ســان که در قرن نوزدهم ، یک گونه اســب(Quagga)اي از کواگا نمونه موزه

ــده بود، به ــد (آمیز توالیطور موفقیتمنقرض ش  ,.Cappellini et alیابی ش

) و این سـرآغازي براي باز شـدن فصـلی جدید براي مطالعات مواد آلی و 2018
 فراهم آمدن بینشی در ژرفاي تاریخ بود.

ــتـانیتحقیقـات در زمینـه پروتئین در تمـام   (Paleoproteomic)هاي باسـ
هاي  سـرعت در حال پیشـرفت اسـت و کاربردهاي آن به تحلیل نمونهدنیا به

تان ی و زمینمختلف باسـ ناسـ ت. اولین تلاششـ ترش یافته اسـ ی گسـ ناسـ ها  شـ
گردد، امـا برمی  1970-1950هـاي  هـاي تـاریخی بـه دهـهبراي مطـالعـه پروتئین

ا پروتئین ل بـ داخـ ال تـ ت احتمـ ه علـ ات بـ ث  این تحقیقـ ب بحـ درن اغلـ اي مـ هـ
ســــال   بود. در  و موفق  2007برانگیز  اولین  از  ه  میلادي، یکی  نمونـ ترین 

مطالعات در این زمینه منتشــر شــد که به بازیابی پپتایدهاي کلاژن از بقایاي 
ن تقریبی   ده با سـ یلی یک حیوان منقرض شـ ال می  68فسـ ت پرداخمیلیون سـ

)Asara et al., 2007  به این ترتیب، این حوزه علمی امروزه توجه زیادي را .(
یل زیادي براي ارائه دیدگاه مند  به خود جلب کرده اسـت، زیرا پتانسـ هاي ارزشـ

ها یکی  شـود که پروتئینهاي دور دارد. این ویژگی باعث میدر مورد گذشـته
از ارزشـمندترین ذخایر زیسـتی براي مطالعه تاریخ باشـند و اطلاعات زیادي در 

انی در آنشـــده و محیطمورد موجودات منقرض ه زمـ ایی کـ دگی  هـ ا زنـ هـ
 کردند، ارائه دهند. می

هایی با  ها مولکولگونه که شـواهد علمی اثبات کرده اسـت، پروتئینهمان
یمیایی فوق اختار شـ تند براي میلیونسـ تند و قادر هسـ ال العاده مقاوم هسـ ها سـ

د ( اننـ اقی بمـ ه). آنWarinner et al., 2022بـ ا بـ ات  هـ ک اطلاعـ انـ عنوان بـ
تی، می تخراج  زیسـ یلی اسـ تانی و فسـ توانند از انواع مختلفی از مواد هنري، باسـ

ها در آثار تاریخی و هنري، امکان شـناسـایی دقیق ي پروتئینشـوند. مطالعه
هاي عنوان مثال، موادي مانند چسـبکند. بهمنشـأ این ترکیبات را فراهم می

ــفیده تخم ــایر افزودنیحیوانی، ژلاتین، س ــیر و س هاي پروتئینی، در مرغ، ش
و دیگر آثار تاریخی و هنري مورد  هاي خطی، رنگرزي الیافها، نسـخهنقاشـی

ــتفاده قرار گرفته ــورت الیاف ها بهاند. همچنین در دیگر موارد، پروتئیناس ص
اخت پارچه م و کرك در سـ م، پشـ ها، زیراندازها، آثار چرمی طبیعی مانند ابریشـ

 اند.شده از پوست حیوانات استفاده شدهو اشیاي ساخته
هاي باســتانی  اي درباره منابع بازیابی پروتئینتا کنون تحقیقات گســترده

ت تانی به بسـ ت. از جمله منابع بازیابی مواد پروتئینی باسـ ده اسـ هاي انجام شـ

،  Haghighi et al., 2024) ،(Gatti et al., 2021اســتفاده شــده در نقاشــی  
تخوانCucina et al., 2024منسـوجات ( ، (Figueiredo et al., 2012ها  )، اسـ

Díaz-Cortés et al., 2024  ،Collins et al., 2002  ،Buckley & 

Wadsworth, 2014  ،Bertoglio et al., 2021  ،Loy et al., 2023  ،
Biancolillo et al., 2019  ،(Prieto-Bonete et al., 2019ها  ، دندانAdler 

et al., 2011)  ،Rancourt et al., 2023  ،Gil-Bona & Bidlack, 2020  ،
Cappellini et al., 2019  ،Gibson, 2011  ،(Açil et al., 2005پوسته تخم ، 

ات ( انDemarchi et al., 2022حیوانـ ــدف و مرجـ ایی )، انواع صـ اي دریـ هـ
Baldreki et al., 2024) ،(Demarchi et al., 2011 ت و چرم حیوانات   پوسـ

)Fiddyment et al., 2019  ک ــرامیـ و سـ  (Chowdhury et al., 2021) ،
(Hendy et al. 2018b پروتئین  توان اشـاره کرد. توانایی بازیابی و مطالعهمی

ــان ه پروتئیناز چنین مواد متنوعی نشـ العـ ــیع مطـ اربرد وسـ ده کـ ا در دهنـ هـ
هاي ارزشـمندي در تاریخ زیسـتی هاي مختلف اسـت و قادر اسـت دیدگاهزمینه

 )1کند. (شکلو فرهنگی فراهم 
عنوان یک منبع ارزشـمند هاي پروتئین تاریخی بهدر دهه گذشـته، توالی

براي بازســازي روابط تبارشــناســی در طول تاریخ نیز شــناخته شــده اســت  
)Paterson et al., 2024اه). این توالی دگـ ا دیـ اریخ هـ اتی در مورد تـ ایی حیـ هـ

تـاریخی براي    DNAکننـد و رویکردي تکمیلی بـه هـا فراهم میتکـاملی گونـه
ــل دهنـد کـه فراتر از دامنـه  هـا و ارتبـاطـات اجـدادي ارائـه میدرك واگرایی نسـ

، (Haynes et al., 2002مطالعات ژنتیکی صـورت گرفته تا زمان حاضـر اسـت  
(Baker et al., 2024ــخص . اگرچـه طول عمر واقعی پروتئین ا هنوز مشـ هـ

لیپیدها در سـوابق  ها به اندازه  نیسـت، اما مطالعات نشـان داده اسـت که پروتئین
توانند پا را فراتر نهاده مانند. به این معنا که لیپیدها میشـناسـی باقی نمیزمین

هاي دورتري از تاریخ زیسـتی گسـترش هاي ما را به دورهو مرزهاي دانسـته
عنوان یک مســتندنگاري از گذشــته دور دهند. نقش این نوع از مواد آلی به

شــان، مطالعه آوري و غناي اطلاعاتینظیر اســت و با توجه به تاببســیار بی
 ,.Warinner et al., 2022) ،(Hendy et alها بسـیار مهم و مفید اسـت  آن

2018bــتخراج اطلاعـات از نمونـه ــال بلکـه  . اسـ هـایی کـه نـه تنهـا هزاران سـ
ــال قـدمـت دارنـد، بـهمیلیون طور قـابـل توجهی درك مـا از پویش جمعیتی هـا سـ

دادهـاي آمی ه، رویـ ــتـ هگـذشـ انی و الگوهـاي جمعیتی گونـ ــتـ اسـ ــی بـ هـاي  زشـ
نوشته شوند.    Van der Valk et al., 2021)دهند (شده را افزایش میمنقرض

 براي جزئیات بیشتر در مورد مراجع به انتهاي این قالب مراجعه کنید.
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 (Chahardoli, 2025)  تاریخی توصیف تصویري مطالعه پروتئین .1شکل 
Figure 1. Graphical design of ancient protein analysis (Chahardoli, 2025) 

 

 . ضرورت و اهمیت مطالعه 2

هاي باســتانی را نشــان  یکی از دلایل کلیدي که اهمیت مطالعه پروتئین
ــت؛ در واقع، این علم امکـان مطـالعـه روابط  می دهـد، فرآینـدهـاي تکـاملی اسـ

کند. اغلب مطالعه شـــده و موجود را فراهم میهاي منقرضتکاملی بین گونه
ــاخه خواهر آن یعنی مطالعه  پروتئین ــتانی با ش ــتانی   DNAهاي باس -باس

تواند  می DNAشـود.  اگرچه  مقایسـه می - (Paleogenomic) الئوژنومیکپ
ــوح تجزیـه ــاختـار  فرآینـدهـاي تکـاملی را بـا بـالاترین وضـ وتحلیـل کنـد، امـا سـ

یمیایی پروتئین ت، به این معنی که می DNAها از شـ توانند براي  پایدارتر اسـ
نند. این پایداري هاي باسـتانی سـالم باقی بماتري در نمونهمدت زمان طولانی

انی تبـدیـل می ــتـ کنـد آن را بـه منبعی قـابـل اعتمـادتر براي مطـالعـه حیـات بـاسـ
Warinner et al., 2022) ،(Cappellini et al., 2020اي . تاکنون هیچ داده

 میلیون سال پیش منقرض شده   0.7~تا    0.4~باستانی که بیش از DNAاز  
ها در مناطق جغرافیایی که براي  باشــند، تولید نشــده اســت. مطالعه پروتئین

مناســـب نیســـتند، اهمیت بیشـــتري دارند؛ اما تاکنون مطالعه   DNAحفظ  
تانی به اندازه مطالعه پروتئین ت و   DNAهاي باسـ عه نیافته اسـ تانی توسـ باسـ

وب می اخه علمی نوپاتري محسـ ود. با این حال اثباتشـ ت که در شـ ده اسـ شـ

ــتـانی را پوشـــش    DNAهـاي  هـاي بیومولکولی، محـدودیـتبـازیـابی داده بـاسـ
 ). Warinner et al., 2022دهد (می

ات پروتئیناز دیگر حوزه العـ ل در مطـ ــیـ انسـ ا پتـ اي نوظهور و بـ اي  هـ هـ
ها براي بازســـازي روابط تبارشـــناختی بین  باســـتانی، اســـتفاده از این داده

هاي مولکولی پایدار و ها داراي ویژگیهاســت. از آنجا که برخی پروتئینگونه
ــتند، مطالعه آن-گونه ــی هس ــاص ــایی پیوندهاي ها میاختص ــناس تواند به ش

هاي زنده امروزي کمک شـــده و گونههاي منقرضخویشـــاوندي میان گونه
د، می  DNAویژه در مواردي که  کند. این رویکرد، به تفاده نباشـ تواند  قابل اسـ

هاي تکاملی به کار رود و عنوان جایگزینی قدرتمند براي بازســازي درختبه
 Buonaseraتر از تاریخچه فرگشتی موجودات زنده ارائه دهد(تصویري دقیق

et al., 2024 .( 
توان  هاي باسـتانی میبراي توصـیف بهتر مزایاي کلیدي تحلیل پروتئین

گونه که ) پایداري بالاي ســاختار شــیمیایی: همان1به موارد زیر اشــاره کرد: 
از مقاومت بیشـتري در برابر    DNAها نسـبت به  تر هم گفته شـد پروتئینپیش

) در مواردي کـه 2برخوردارنـد.    pHعوامـل مخرب مـاننـد زمـان، رطوبـت، دمـا و  
DNA  ت، پروتئینبه ده یا قابل مطالعه نیسـ ها همچنان طور کامل تخریب شـ

ــمندي در اختیار می ــایی بالا: برخی  3گذارند.  اطلاعات ارزش ــناس ) قدرت ش
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ههـا داراي ویژگیپروتئین ادرنـد حتی -هـاي گونـ د و قـ ــتنـ ــی هسـ ــاصـ اختصـ
) امکان  4هاي نزدیک را نیز آشکار سازند.  هاي بسیار ظریف میان گونهتفاوت

ــتی و بیماري ــرایط زیس ــی ش ــیاري از پروتئینبررس ــعیت ها: بس ها به وض
ــترسفیزیولوژیکی، نوع تغـذیـه، بیمـاري ــتی مرتبطهـا و اسـ انـد و از  هـاي زیسـ

گذارند. علاوه بر  رو اطلاعاتی دقیق و کاربردي در اختیار پژوهشـگران میاین
ل ه تحلیـ ایی کـ ه  این، از آنجـ ه حجم کمتري از نمونـ ب بـ اي پروتئومی اغلـ هـ

بت به روش تانی، تحلیل ایزوتوپ  DNAهاي دیگر مانند تحلیل نسـ هاي باسـ
ایـدار   اریخ(Stable Isotopes) پـ از دو تـ ــتخراج  گـذاري رادیوکربن نیـ د، اسـ ارنـ

ب میپروتئین اغلـ ا  اقیهـ بـ د از مواد  ا فرآوردهتوانـ یـ ده  انـ انبی این مـ جـ اي  هـ
 ).Warinner et al., 2022ها انجام شود (آزمایش

تانی اصـول بر پایهي پروتئینمطالعه تخراجي نمونههاي باسـ شـده  هاي اسـ
ــتوار اســت، با این هدف که بتوان  از بقایاي باســتان شــناســی و فســیلی اس

ــایی کرد که در معرض تخریبپروتئین ــناس ــی از عوامل  هایی را ش هاي ناش
ــتیابی به اطلاعات  محیطی و گذر زمان قرار گرفته اند. این رویکرد امکان دس

ها یا ي بافتســـازد؛ اطلاعاتی که دربارهزیســـتی ارزشـــمندي را فراهم می
موجوداتی هسـتند که امروزه دیگر زنده یا در دسـترس نیسـتند و همچنین از  

باشـند  هاي مورفولوژیکی یا سـاختارشـناسـی نیز قابل دسـتیابی نمیطریق روش
)Warinner et al., 2022اخه از م لی این شـ طالعات تاکنون ). کاربردهاي اصـ

ــناســایی گونهشــامل موارد متعددي بوده اســت. از جمله می ها از  توان به ش
 Buckley, 2018, Richterهاي ناشـناخته اشاره کرد (طریق تحلیل اسـتخوان

et al., 2022انی  ). همچنین، از این روش براي تعیین جنسـیت نمونه هاي انسـ
). Stewart et al., 2017, Parker et al., 2019یا جانوري استفاده شده است (

ل پروتئین اي مهم، تحلیـ اربردهـ اي حفظاز دیگر کـ ههـ ــده در لایـ ي جرم شـ
ــت کـه بـه ــازي و مطـالعـهدنـدانی اسـ هـاي غـذایی  ي رژیمطور مؤثري در بـازسـ

 ,.Charlton et al., 2019, Hendy et alاند (جوامع باســـتانی به کار رفته

2018, Jersie-Christensen et al. 2018ها همچنین ). در ادامه، این پروتئین
ها ارائه دهند. این گذاري نمونهي سـنقادر هسـتند اطلاعات ارزشـمندي درباره

ه ارگیري روشامر از طریق بـ اریخکـ د تـ اننـ ایی مـ ذاري رادیوکربن(هـ )  و ¹⁴Cگـ
پذیر اسـت  اسـیدهاي آمینه امکان(Racemization) فرآیند ناگردانش شـدن  

Dickinson et al., 2019) ،(Demarchi et al., 2011  
الیز ایزوتوپ ــوي دیگر آنـ ا پروتئیناز سـ اط آن بـ دار و ارتبـ ایـ اي پـ اي هـ هـ

اریخی را نمی ل ایزوتوپتـ ت. تحلیـ ده گرفـ ادیـ ل  توان نـ دار شـــامـ ایـ اي پـ هـ
ــبـت ایزوتوپانـدازه )، C12δC/ 13δهـاي غیررادیواکتیو مـاننـد کربن (گیري نسـ

) در S32δS/ 34δ) و گوگرد (O16δO/ 18δ)، اکسیژن (N14δN/ 15δنیتروژن (
ته، رژیم مولکول رایط محیطی گذشـ ازي شـ ت که براي بازسـ تی اسـ هاي زیسـ

ار می ه کـ دهـاي فیزیولوژیکی بـ ذایی و فرآینـ ات پروتئینغـ العـ هـاي رود. در مطـ
ــبـت ایـدار مـاننـد کلاژن،  هـاي ایزوتوپی موجود در پروتئینتـاریخی، نسـ هـاي پـ

ــطح تروفیکی، الگوهاي تغذیه ــمندي درباره س مهاجرت  اي واطلاعات ارزش
تانی فراهم می کند. برخلاف تحلیل ایزوتوپ کل نمونه، تحلیل موجودات باسـ

خــاص   بــات  یـ رکـ تـ وپ  زوتـ  Compound-specific isotope analysis) ایـ

(CSIA))ها را هدف  که اســیدهاي آمینه منفرد اســتخراج شــده از پروتئین
ــایی منابع غذایی و مســیرهاي گیرد، تفکیکمی ــناس پذیري بالاتري براي ش

ه می ابولیکی ارائـ د متـ ب ایزوتوپی نیتروژن موجود در مواد آلی پیونـ د. ترکیـ دهـ
ها، میناي هاي فســیلی (مانند مرجانیافته با ســاختارهاي معدنی در اســکلت

بــه غیره)  و  اولیــه  دنــدان  ایزوتوپی  الگوي  از  اعتمــاد  قــابــل  منبعی  عنوان 
نایی مقاومت در برابر  ها شـناخته شـده اسـت؛ چراکه این سـاختارها تواارگانیسـم

میلیون تــا  هزاران  براي  را  محیطی  تغییرات  و  دارنــد  تجزیــه  ــال  ســ هــا 
Leichliter et al., 2023)  ،Lüdecke et al., 2022،(Lüdecke et al., 2018 .

ــبـت ــی نسـ ال، بررسـ دهـاي کلاژن بـه طور مثـ هـاي کربن و نیتروژن در پپتیـ
ــتر از منابع گیاهی زمینی یا می ــتانی بیش ــان دهد که آیا حیوان باس تواند نش

منابع دریایی تغذیه کرده اسـت، یا اینکه جمعیت انسـانی رژیم غذایی غنی از  
هاي اکسیژن اند. همچنین، ایزوتوپهاي خاص داشتهبومپروتئین را در زیست

ها را مشخص توانند منشأ آب مصرفی و موقعیت جغرافیایی نمونهو گوگرد می
ها به  ها از طریق توالی پروتئینناســـایی گونهکنند، اطلاعاتی که مکمل شـــ

 Eriksson et al., 2008, Tutken et al., 2013, Linderholmرود (شمار می

et al., 2014, Lugli et al., 2019.( 
ــته ــیوهاي بهاین رویکرد چند رش ــازي ش ــمگیري در بازس هاي طور چش

جغرافیایی گذشــته مؤثر هاي معیشــتی و الگوهاي زیســتزندگی، اســتراتژي
ل ایزوتوپ ــت و تحلیـ الیز اسـ ار آنـ ــروري در کنـ ه ابزاري ضـ دار را بـ ایـ اي پـ هـ

ــرفت مداوم فناوري آنالیزي، پروتئین ــت. با پیش هاي تاریخی تبدیل کرده اس
اي را براي  اندازهاي تازهاند و چشمتر شدهاي دقیقطور فزایندهها بهاین روش

 اند.محیطی، تکامل انسان و جانوران گشودهدرك تاریخچه زیست

 هاي تاریخی پروتئین .  3

شــوند و شــامل پپتیدها هســتند که با  ها ســنتز میها در ریبوزومپروتئین
دن گروه ید آمینه مختلف و حذف  متراکم شـ یل از دو اسـ هاي آمینو و کربوکسـ

شــود که به آن پیوند  ) می-CO-NH-مولکول آب و تشــکیل پیوند آمیدي (
شــود  شــود که منجر به از دســت رفتن یک مولکول آب میپپتیدي گفته می

)Demarchi, 2020  ،ــیدهاي آمینه طبیعی ــیعی از اس ). از میان مجموعه وس
ــی از   ــید آمینه به 20گروه خاص ــاخت  اس ــئول س ــلی و مس عنوان اجزاي اص

ــونـد. در واقع،  هـا در نظر گرفتـه میپروتئین ــلی کـه   20شـ ــیـد آمینـه اصـ اسـ
ازنده پروتئینبلوك اختار مشـخصـی دارند که ها را تشـکیل میهاي سـ دهند، سـ
ه (هرکـ ک گروه آمینو اولیـ ل یـ ــامـ ل NH2دام شـ ــیـ ک گروه کربوکسـ )، یـ

)COOH) و یک اتم کربن آلفا (α-carbon) ــتند ). Demarchi, 2020) هس
د از: آلانین (  20این   ارتنـ ه عبـ د آمینـ ــیـ اراجین Arg)، آرژنین (Alaاسـ ــپـ )، آسـ
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)Asn) اسـید آسـپارتیک ،(Asp) سـیسـتین ،(Cys) اسـید گلوتامیک ،(Glu ،(
)، Ile)، ایزولوســـین (His)، هیســـتیدین (Gly)، گلایســـین (Glnگلوتامین (
)، پرولین Pheآلانین ()، فنیلMet)، متیونین (Lys)، لایسـین (Leuلوسـئین (

)Pro) ســـرین ،(Ser) ترئونین ،(Thr) تریپتوفان ،(Trp) تایروســـین ،(Tyr ،(
ــیدهاي آمینه بهValوالین ( ــلی براي  عنوان بلوك). این اس ــازنده اص هاي س

هاي مختلف که براي عملکردها و فرآیندهاي  اي از پروتئینســاخت مجموعه
ــتنـد، خـدمـت می ــروري هسـ کننـد. ترتیـب و بیولوژیکی در موجودات زنـده ضـ

اختار و عملکرد  یدهاي آمینه در زنجیره پروتئین سـ آن را تعیین چینش این اسـ
ــلولی تعیین میکنـد و درنهـایـت نقش خـاص آن را در فعـالیـتمی کنـد. هـاي سـ
ه ــتبـ ه خواص دسـ اي آمینـ دهـ ــیـ ام این اسـ ــین، تمـ ــانی  جز گلایسـ  سـ

(Chirality)هاي  اي ایزوفورماي به نامهدارند، به این معنی که در دو فرم آینـه
L    وD  ) وجود دارندHendy et al., 2012, Dickinson et al., 2019طور  ). به

 ,Demarchiکلی، پپتیدها معمولاً بین دو تا بیســت اســید آمینه طول دارند (

2020.( 
ــیم میپروتئین ــتانی به چند گروه تقس ــوند (الف) کلاژنهاي باس ها: ش

ــاخ، عـاج، پـاپیروس، چرم و غیره؛ (ب) کراتین ــتخوان، دنـدان، شـ هـا و بتـا اسـ
ته لاكپروتئین تخوان نهنگ و پوسـ م، مو، پر، اسـ ت؛ (ج) فیبروئین:  ها: پشـ پشـ

م؛ (د) آملوژنین: طبقه انابریشـ یتی انسـ تانداران. این بندي جنسـ ایر پسـ ها و سـ
ــمند از  کاربردها، انعطاف ــف اطلاعات ارزش پذیري تحلیل پروتئومیک در کش

ــان می ــتانی و منابع بیولوژیکی مختلف را نش  Warinner etدهند (مواد باس

al., 2022.( 
پایدارترین پروتئین در اســـتخوان اســـت که    (COL1)کلاژن نوع یک

تخوان و تقریباً    %80بیش از  تخوان تازه   %30–20پروتئوم اسـ از کل جرم اسـ
دهد. دوام بسـیار زیاد آن ناشـی از ترکیب با مواد معدنی سـنگین  را تشـکیل می

گانه پایدار اســت  یک ترکیب پیچه ســه—و ســاختار منحصــر به فرد آن
)Warinner et al., 2022ه بیش از هر چیز این مولکول را  ). آنچـ ا  ائز هـ حـ

ها به  ها در سـاختار بلوري اسـت. در واقع آنکند نحوه قرارگیري آناهمیت می
که این (Intra-crystalline) بلوري هاي دروندو شــکل وجود دارند؛ پروتئین

درون  (Biomineralization) ســازي  معدنیها در طی فرآیند زیســتپروتئین
بکه بلوري مواد معدنی محبوس می اختار بلوري اطراف  شـ ط سـ وند؛ و توسـ شـ

تر و شـــوند.  این نوع از حفاظت، نرخ تجزیه پایینخوبی محافظت میخود به
گذاري مانند راســمیزه شــدن  تري دارند و براي مطالعات تاریخبینیقابل پیش

یدهاي آمینه و آنالیز پروتئین باسـ یار مناسـ تانی بسـ اند؛ زیرا تغییرات  هاي باسـ
ي درونی هســتند، نه از آلودگی یا نفوذ مواد شــیمیایی تنها ناشــی از فرآیندها

ــیســتم بســته  هاي درونپروتئین بیرونی.   -Closed) بلوري معمولاً مانند س

System) گونه تبادل کنند، به این صـورت که در این سـیسـتم هیچرفتار می
نمی رخ  خــارجی  محیط  و  مــاده  پروتئینبین  دوم  ــعیــت  وضـ هــاي  دهــد. 

ها در سـطح یا فضـاي  هسـتند. این پروتئین(Inter-crystalline) بلوري میان
بین بلورها قرار دارند و در ســاختار بلوري داخلی محبوس نیســتند. این پدیده 

معروف اســت، تبادل مواد با محیط  (Open-System) که به ســیســتم باز  
پذیر اســت. به آســانی در معرض عوامل محیطی مانند رطوبت،  بیرونی امکان
شـوند و ممکن اسـت  تر تجزیه میروبی قرار دارند. سـریعهاي میکدما و فعالیت

ا پروتئین یـ دت  دمـ بلنـ ات  العـ ت براي مطـ ایـ نهـ د. در  ــونـ ار آلودگی شـ ا دچـ هـ
ــتنــد  تــاریخ هسـ اعتمــاد  قــابــل  کمتر  ، (Warinner et al., 2022گــذاري 

Demarchi, 2020 ,(Demarchi, 2013. 
ها از طریق هضــم آنزیمی انجام  ها عمدتاً توســط باکتريتجزیه پروتئین

دهد. تنها بخش کوچکی از آن در شـود، فرایندي که نسـبتاً سـریع رخ میمی
هایی که شـود که باقی بماند، در واقع، آنبینی میشـناسـی پیشسـوابق باسـتان

ــتـه از پروتئین ــده و یـا آن دسـ هـا کـه داراي معمولاً بـا مواد معـدنی ترکیـب شـ
ــانس دوام آوردن دارند. به دلیل ویژگیویژگی ــتند، ش هاي هاي خاصــی هس

ه تفـاوت  -هـا  متنوع پروتئین ایی، انـدازه،  از جملـ ــیمیـ هـا در ترکیـب، خواص شـ
 -اند یا خیر هاي معدنی شده گنجانده شدهشکل، عملکرد و اینکه آیا در بافت

ه پروتئین ه بر تجزیـ ل دفن کـ ا پس از مرگعوامـ أثیر  و فســـاد آن  هـ تـ ا  هـ
ــتند. پروتئینمی ــیار متغیر هس ها از یک فرایند تجزیه گام به گام گذارند، بس

کنند، ابتدا به پپتیدها، ســپس به اســیدهاي آمینه آزاد و در نهایت به  عبور می
دروکربنهـاي کوچـکمولکول اتیـک و هیـ دهـاي آلیفـ ــیـ د اسـ اننـ ه  تر مـ ا تجزیـ هـ

وند. این توالی منعکسمی ت،  شـ اختار پروتئین اسـ ت تدریجی سـ کسـ کننده شـ
شــوند که ســپس به ترکیبات جایی که پپتیدها به اســیدهاي آمینه تجزیه می

 .Warinner et al., 2022) ،(Demarchi, 2020شوند  تر تبدیل میآلی ساده

 هاي آزمایشگاهی براي مطالعه و تحلیل . روش 4

ــال الیز پروتئیندر سـ اي اخیر، آنـ ه یکی از روشهـ اریخی بـ اي تـ اي هـ هـ
تان رفته و قابل اعتماد در مطالعات باسـ تپیشـ ی و زیسـ ناسـ تانشـ ی  باسـ ناسـ شـ

اي نوظهور از  عنوان شـاخههاي تاریخی بهتبدیل شـده اسـت و مطالعه پروتئین
تانزیسـت ته اسـت. مهمباسـ مگیري داشـ د چشـ ی رشـ ناسـ ترین کاربرد تعریف شـ

هاي جانوري و انســانی در شــده براي آن تا به امروز، شــناســایی دقیق گونه
ــت که نمونه ــیده که آن  DNAهایی اس ــطحی رس ــده یا به س ها تخریب ش

ترده ت. امروزه گسـ نجی جرمترین کاربردهاي طیفبازیابی آن ممکن نیسـ  سـ

(Mass Spectrometry)  شـناسـی شـامل دو روش اصـلی ها در باسـتانپروتئین
سنجی  هاي مورد استفاده در این حوزه، طیفترین روشهسـتند: یکی از اصـلی

هایی مانند کروماتوگرافی مایع ـ گیري از روشویژه با بهرهاســت، به جرمی 
نجی جرمی تاندمِ طیف ایی دقیق توالی   (LC-MS/MS) سـ ناسـ که امکان شـ

اي از  کند. این روش براي شـــناســـایی طیف گســـتردهپپتیدها را فراهم می
یار کم در ترکیبات پیچیده بهره میها با پروتئین برد. در این روش،  مقادیر بسـ

تخراج  نمونه ت، یا بقایاي غذایی ابتدا اسـ تخوان، دندان، پوسـ هایی همچون اسـ

D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jr
a-

ta
br

iz
ia

u.
ir 

at
 1

8:
24

 +
03

30
 o

n 
F

rid
ay

 F
eb

ru
ar

y 
6t

h 
20

26
   

   
   

 [ 
D

O
I: 

10
.6

18
82

/jr
a.

20
25

.1
1.

11
1 

]  

https://jra-tabriziau.ir/article-1-459-en.html
http://dx.doi.org/10.61882/jra.2025.11.111


 ی ستی منبع ز کی عنوان به ینیپروتئ يای مطالعه بقا تیاهم چهاردولی 
 

 11 از  9 11111):  1(   11؛  1404پژوهه باستان سنجی،  

ســنجی مورد ســازي شــده و ســپس پپتیدهاي حاصــل از طریق طیفو آماده
ه ل قرار میتجزیـ ــاخص این روش در وتحلیـ اي شـ اربردهـ ه کـ د. از جملـ گیرنـ

هاي فرگشـــتی، شـــناســـایی توان به بازســـازي توالی پروتئینمطالعات می
هاي هاي باســتانی و حتی تعیین جنســیت انســانهاي جانوري در نمونهگونه

 .Warinner et al., 2022) ،(Demarchi, 2020نئاندرتال اشاره کرد 
ــ طیف هایی ســنجی جرمی تاندمِ، روشافزون بر کروماتوگرافی مایع ـــ

ان ــتـ اسـ انور بـ د جـ اننـ اده از طیفمـ ــتفـ ا اسـ ــی بـ اسـ ــنـ ــنجی جرمی  شـ  سـ

(Zooarcheology by Mass Spectrometry (ZooMS))    ــعــه تـوسـ نـیـز 
ه افتـ ا بهرهیـ د. در این روش بـ ا  گیري از روش طیفانـ انی بـ ــنجی پرواز زمـ سـ

مــاتـریـکـس   کـمــک  بــا  لـیـزري   Matrix-Assisted Laser) یـونـش/زدایـش 

Desorption/Ionization Time-of-Flight (MALDI-TOF))  ،
هاي جانوري را بر اســاس الگوهاي جرمی پپتیدهاي کلاژن شــناســایی گونه
د و بـهمی ــتخوانکنـ ایز ریخـت  هـاي فـاقـد ویژگیویژه در تحلیـل اسـ هـاي متمـ

انگشــت جرمی پپتیدها در شــناســی کاربرد دارد. این روش بیشــتر براي اثر 
ــایر پروتئینها، کراتینکلاژن ــتفاده میها و س ــود.  هاي با فراوانی بالا اس ش

ال آنتی(ELISA) هایی مانند الایزا همچنین، روش ها به  باديکه بر پایه اتصـ
ــدهکننـد، در برخی مطـالعـات بـههـا عمـل میپروتئین انـد؛ اگرچـه از  کـار گرفتـه شـ

هایی دارند.  سـنجی محدودیتهاي طیفنظر حسـاسـیت، در مقایسـه با روش
هاي مکملی مانند آنالیز آمینواسـیدها و بررسـی راسـمیزه شـدن اسـید  تحلیل
ــن  هـا نیز براي ارزیـابی میزان حفـاظـت پروتئینآمینـه ــبی سـ هـا و تخمین نسـ
ــتفاده قرار گرفتهنمونه  ,.Gibson, 2011, Demarchi et alاند (ها مورد اس

2011, Hendy et al., 2012, Dickinson et al., 2019.( 
 

 گیري . نتیجه 5

با اسـتناد به تمامی شـواهد علمی موجود و با مروري مختصـر بر مقالات و 
ده تاکنون، میهاي ثبتدیدگاه ت که مطالعهشـ نی اذعان داشـ ي توان به روشـ

ازي مانده در آثار برجا مانده از تاریخ، جایگاهی بیمواد آلی باقی بدیل در بازسـ
هاي گوناگون باسـتانی و تاریخ طبیعی دارد. گذشـته و تعمیق درك ما از دوره

شـناسـی، سـنجی و زمینشـناسـی، باسـتانهاي باسـتانها، در عرصـهاین پژوهش

انـد تـا بتوانیم بـه اعمـاق تـاریخ، حتی تـا ابزارهـایی قـدرتمنـد در اختیـار مـا قرار داده
اي گســترده از  ها ســال پیش، ســفر کنیم و از این رهگذر، به گنجینهمیلیون

ابیم. این   ــت یـ ــتاطلاعـات دسـ اد زیسـ ه تنهـا ابعـ محیطی، بلکـه  اطلاعـات نـ
ده را نیز در بر میحوزه ــان و دیگر موجودات زنـ ــلامـت انسـ د.  هـاي سـ گیرنـ

دهند تا شرایط محیطی، فرآیندهاي ي این بقایاي آلی، به ما امکان میمطالعه
تر  تر و دقیقهاي گذشـته را بازسـازي کرده و نگاهی جامعبومتکاملی و زیسـت

به تاریخ و تحولات مناظر طبیعی و انســانی بیفکنیم. این رویکرد پژوهشــی، 
ی به اطلاعات مولکولی در نمونه ترسـ یار قدیمی راهی نوین براي دسـ هاي بسـ

تر تاریخ عنوان ابزاري کلیدي در بازسازي دقیقدیده فراهم کرده و بهیا آسیب
انسـان با  هاي باسـتانی و تعاملات  ها، فناوريتکامل، الگوهاي تغذیه، بیماري

ناخته می ود. ترکیب ویژگیمحیط طبیعی شـ هایی چون پایداري مولکولی و شـ
تانها را به پیشدقت بالا، تحلیل پروتئین ت باسـ ی  قراول مطالعات زیسـ ناسـ شـ

هاي طور خلاصــه، آنالیز پروتئینویک بدل ســاخته اســت. بهدر قرن بیســت
تنها موجب تعمیق فهم ما از گذشـــته شـــده، بلکه این درك را به  تاریخی نه

ــکلی دقیق ــتندتر و علمیش ــتر تر، مس ــت. در حالی که بیش تر ارائه داده اس
ي اخیر هاي باســـتانی طی دو دههي پروتئینشـــده در زمینهتحقیقات انجام

ها بسـتري ارزشمند براي هاي حاصـل از آناند، اما دادهماهیتی اکتشـافی داشـته
انـد. بـا توجـه به  ینـده فراهم آوردهتر و هـدفمنـدتر در آهـاي بزرگطرح پرســـش

ــی این اهمیـت، می توان امیـدوار بود کـه این گرایش علمی در مجـامع پژوهشـ
هاي اطلاعاتی  ســـاز ایجاد بانکایران نیز گســـترش بیشـــتري یابد و زمینه

ترده ناخت هنر و فرهنگ، زیسـتگسـ ته  بومتري در شـ انی گذشـ ها و جوامع انسـ
 گردد.
 

سازي،  ها اعم از مفهوماین مقاله تنها یک نویسنده دارد و تمامی نقش  نویسندگان: مشارکت  
روش بررسی،  و  پیشتحقیق  نوشتن  منابع،  پروژه،  مدیریت  و شناسی،  بررسی  اصلی،  نویس 

 ویرایش توسط این نویسنده انجام شده است. 
 کند. گونه تضاد منافع را اعلام نمینویسنده هیچ  تضاد منافع: 
 گونه حمایت مالی نیست. این مقاله داراي هیچ  تأمین مالی: 

داده به  مواد: دسترسی  و  داده  ها  طول مجموعه  در  شده  تحلیل  و/یا  شده  توصیف  هاي 
پژوهش حاضر در بخش منابع و ماخذ قابل دسترسی و پیگیري هستند. 
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