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Elke persoon is verschillend, en ieder, uitgezonderd een identieke tweeling, heeft unieke DNA-
verschillen. Deze verschillen kunnen getraceerd worden doorheen de bevolking en etnische groepen 
in de wereld. Bovendien heeft recent onderzoek interessante inzichten opgeleverd over het benade-
rende tijdstip dat deze DNA-verschillen het menselijke ras zijn binnengekomen. 
Een nieuw studieverslag in het blad Science1 heeft onze kennis verdiept over zeldzame DNA-
variatie geassocieerd met genenregio’s in het menselijke genoom2.[1] Door toepassing van een de-
mografisch gebaseerd model op de data hebben onderzoekers ontdekt dat het menselijke genoom 
snel begon te diversifiëren ongeveer 5000 jaar geleden. Opmerkelijk is dat deze datering overeen-
stemt met bijbelse modellen van snelle diversificatie van mensen na de wereldomvattende vloed. 

De grote meerderheid van DNA basen sequenties3 tussen gelijk welke twee mensen zijn haast iden-
tiek, zodat de weinige verschillen traceerbaar zijn onder menselijke groepen. Het menselijke ge-
noom project heeft een analyse gedaan van duizenden mensen over de hele wereld voor de variatie 
van hun DNA sequenties. Onderzoekers linken deze variatie met vele menselijke trekken en erfelij-
ke kwalen.[2] 

Typisch wordt deze variatie geëvalueerd met gebruikmaking van enkelvoudige DNA basen ver-
schillen of enkelvoudige nucleotide polymorfieën tussen individuen en populaties. Wegens het type 
van gestandaardiseerde “gen-chip” technologie die gewoonlijk gebruikt wordt, evalueren de meeste 
polymorfie-analyses enkel de meest variabele delen van het menselijke genoom en, daarom, sluiten 
zij de veel minder variabele proteïne-codering regio’s uit 
De recente Science studie analyseerde de DNA sequenties van 15.585 proteïne-codering genenre-
gio’s in het menselijke genoom voor 1351 Europese Amerikanen en 1088 Afrikaanse Amerikanen. 
De data bewezen ideaal te zijn voor het onderzoeken van de koers van menselijke genetische varia-
tie over tijd.  
Het is typisch dat evolutionaire wetenschappers hypothetische diepe tijdschalen incorporeren, be-
trokken van de paleontologie of gewoon ontleend van andere auteurs om modellen te ontwikkelen 
van genetische verandering over tijd.[3] In contrast hiermee gebruikte deze Science studie demogra-
fische modellen van menselijke populaties over gekende historische tijd en gekende geografische 
ruimte. De resulterende data toonden een erg recente, massale uitbarsting van genetische diver-
sificatie. 

De auteurs schreven: “De maximum waarschijnlijke tijd voor geaccelereerde groei was 5115 jaar 
geleden”. Oude-aarde proponenten hebben nu een nieuwe uitdaging: te verklaren waarom - na mil-
joenen jaren van nauwelijks enige genetische variatie onder moderne mensen - menselijke genomi-
sche diversiteit explodeerde in de laatste vijfduizend jaren! 
                                                
1 http://nl.wikipedia.org/wiki/Science. 
2 Het genoom van een organisme is het geheel van erfelijke informatie in een cel. http://nl.wikipedia.org/wiki/Genoom. 
3 Met de sequentie wordt in de biologie de volgorde van nucleotiden in een DNA- of RNA-molecuul bedoeld; of de 
volgorde van aminozuren in een eiwit. http://nl.wikipedia.org/wiki/DNA-sequentie. 
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Bijzonder is dat deze zelfde data de bijbelse geschiedenis bevestigen.  

De Bijbel leert dat moderne mensen afstammen van Noachs drie zonen - Sem, Cham en Jafeth - en 
hun drie vrouwen. Zo’n dramatische reductie (flessenhals) in de algemene grootte van de menselij-
ke populatie kon zeker gevolgd zijn door een uitbraak van genetische diversiteit, zoals zich ook 
voordoet in veel dierlijke populaties.[4] De genetische data van dit onderzoek bevestigen op specta-
culaire wijze bijbelse sleutelgebeurtenissen en hun op de bijbel gebaseerde tijdslijnen. 
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