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All  denen, die es wagen. 

 

All  denen, die es kompliziert mögen. 

 

All  denen, die das Leben genießen. 
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1 Einleitung 

1. Einleitung 

 

 

1.1. Fragestellung und Zielsetzung 

 

Das Ziel der vorliegenden Dissertation ist es, das Zusammenleben von Mensch und Tier und 

die Auswirkung von diesem auf die Kulturlandschaften zu untersuchen. Das Schwein (Sus 

scrofa f. domestica) wurde als Untersuchungsobjekt gewählt, da es eines der ersten 

domestizierten Tiere der Menschheitsgeschichte darstellt und zudem ein prägender Faktor in 

der Landschaft sowie in der Wirtschaft ist. Die Arbeit gliedert sich in zwei Teilbereiche. Zum 

einen wird als diachrones Thema die Domestikation der Stammart des europäischen 

Wildschweins (Sus scrofa) bzw. der Beginn der Schweinehaltung im nordmitteleuropäischen 

Raum behandelt, zum anderen sollen in einem synchronen Thema das Zusammenleben 

zwischen Mensch und Schwein im Frühmittelalter untersucht werden: 

Diachrones Thema: Domestikation des Schweins 

Der erste Teilbereich beschäftigt sich mit der Domestikation des Schweins, welche eng 

verbunden ist mit der wichtigsten Veränderung in der Menschheitsgeschichte - der 

Neolithisierung. Dieser komplexe Prozess, der mit der Umstellung der Lebensweise vom 

Jagen und Sammeln zu Ackerbau und Viehzucht einherging, ist seit langer Zeit ein 

Schwerpunkt der Forschung. Theorien über die Verbreitung der neolithischen Lebensweise 

sind vielfältig und reichen von einer Kolonisierung von Gebieten durch die ersten Bauern bis 

zur Übernahme der neuen Technologien und Ideen durch die jagenden und sammelnden 

Gesellschaften. Der Genetik kam dabei in den letzten Jahrzehnten eine immer wichtigere 

Bedeutung zu. Neben der Analyse von rezenten Populationen bietet die Untersuchung von 

neolithischem Probenmaterial, also alter DNA (aDNA), eine Art molekulargenetischer 

Zeitreise, die sich den tatsächlichen neolithischen Verhältnissen zuwendet. aDNA 

Untersuchungen erlauben Einblicke in die Prozesse der Domestikation und der Verbreitung 

der ersten Haustiere. Dadurch ist es möglich, Rückschlüsse über komplexe menschliche 

Besiedlungsprozesse zu gewinnen. 

Ziel der Arbeit ist es, eine Datenbasis der mit Hilfe von aDNA Techniken untersuchten 

Schweine zu erstellen und die bestehenden Domestikations- und Neolithisierungs-Theorien 

mit neu zugänglichen Befunden zu stützen oder zu widerlegen. Hierfür wurden die gut 

erforschten Ertebølle-Fundplätze Rosenhof, Wangels, Neustadt und Siggeneben-Süd in 

Schleswig-Holstein sowie Timmendorf Nordmole und andere Fundplätze in der Wismarer 

Bucht und auf Rügen in Mecklenburg-Vorpommern untersucht. Später wurde das 



 
2 Archäologische Grundlagen 

Untersuchungsgebiet auf Fundplätze aus Polen, den Niederlanden, Spanien, Türkei, 

Niedersachsen, Brandenburg und Sachsen ausgedehnt. Des Weiteren soll ein besseres Bild der 

Wildschweinethnien vor und während der Domestikation erstellt werden. Hierzu wurden 

mitochondriale und nukleäre  DNA-Markersysteme verwendet. 

Synchrones Thema: Das Schwein im Frühmittelalter und Mittelalter 

Im zweiten Teil des Promotionsvorhabens wurden Schweineknochen und Zähne aus 

verschiedenen frühmittelalterlichen Siedlungen untersucht. Dafür standen gut datierte 

Knochen und Zähne aus Haithabu, Elisenhof, Oldenburg und Schleswig zur Verfügung. Die 

Fragen, die hier im Vordergrund stehen, betreffen das Zusammenleben von Mensch und 

Schwein, sowohl in wirtschaftlicher als auch in kultureller Hinsicht. So wurde untersucht, ob 

sich die Schweinepopulationen in verschiedenen archäologisch abgrenzbaren 

Bevölkerungsgruppen genetisch voneinander unterscheiden. Funde aus dem skandinavisch 

geprägten Handelsplatz Haithabu wurden mit denen aus dem slawisch geprägten Oldenburg 

und den friesisch/sächsisch geprägten Orten Feddersen Wierde und Haferwisch verglichen, da 

sich ein Unterschied in den archäozoologischen Untersuchungen bereits angedeutet hatte. 

Eine weitere sich daran anschließende Frage ist, ob es mögliche qualitative Unterschiede 

zwischen Stadt, Burg, Handelsplatz und Umland gab. Dabei wurde neben den schon 

genannten archäologischen Fundplätzen zusätzlich noch Schleswig als eine der sehr frühen 

voll entwickelten Städte mit in die Untersuchung aufgenommen, um so eventuelle 

Unterschiede zwischen Handelsplätzen, protourbanen Siedlungen und Städten zu erfassen. 

 

 

1.2. Archäologische Grundlagen 

 

 

1.2.1. Domestikation von Tieren 

 

Domestizierte Tiere gehören als Haus- und Nutztiere zu unserer nicht weg zu denkenden 

alltäglichen Umwelt. Fest steht, dass die Domestikation das Leben der Menschheit in den 

letzten 11.000 Jahren so stark veränderte wie wohl keine andere Innovation (BENECKE 1994, 

ZEDER 2008). Noch immer sind nicht alle Mechanismen verstanden, die die Transformation 

vom wildlebenden zum domestizierten Tier ausmachen. Bei vielen Tierarten sind die 

Domestikationszeiträume noch nicht geklärt (z. B. beim Pferd), bei einigen Tierarten ist noch 

nicht einmal mit Sicherheit der wilde Vorfahre bekannt (z. B. beim Dromedar). Die 
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Domestikation von Wildtierarten ist auch heute noch im vollen Gange (z. B. bei Karpfen und 

Ziervögeln) (BENECKE 1994). 

Nach heutigen Erkenntnissen liegt das Gebiet, in dem die wichtigsten europäischen Nutztiere 

und Pflanzen domestiziert wurden, im sogenannten fruchtbaren Halbmond im Nahen Osten. 

Dies ist ein winterniederschlagsreiches, leicht bewaldetes Gebiet, das sich von der südlichen 

Levante, Jordanien und Palästina, den Ausläufern des Taurus- und Zagrosgebirges folgend, 

durch Südost-Anatolien, Syrien und Irak bis fast zum Persischen Golf erstreckt. Innerhalb 

dieses Areals fand die Domestikation an verschiedenen Orten statt. Genetische Analysen 

konnten zeigen, dass für jede domestizierte Spezies verschiedene genetische 

Abstammungslinien existieren (TRESSET UND VIGNE 2007, ZEDER ET AL. 2008). 

Die Veränderungen der Tiere im Hausstand sind vielschichtig. Besonders auffällig sind 

Veränderungen des Aussehens, der Leistung und des Verhaltens. Schon C. Darwin sind diese 

Sachverhalte aufgefallen und bewegten ihn dazu ĂThe Variation of Animals and Plants under 

Domesticationñ (1868) zu verfassen, in denen er Aspekte der Evolutionstheorie wesentlich 

detaillierter ausarbeitete, als es in ĂThe origin of speciesñ möglich war. Dies macht deutlich, 

wie wichtig es ist, die Mechanismen, die hinter der Domestikation stehen, zu erkennen. 

Grundlegend sind die Faktoren bzw. Mechanismen, die bei der Domestikation eine Rolle 

spielen, die gleichen, die in der biologischen Evolution wirken. Es handelt sich im 

Wesentlichen um Isolation, Mutation und Selektion. Bei der Domestikation entsteht jedoch 

keine neue Art; es handelt sich nur um innerartliche Veränderungsprozesse. Bis heute sind 

nicht alle Mechanismen der Domestikationsveränderungen geklärt. Dadurch lässt sich auch 

keine klare Aussage über Ursache und Wirkung der symbiotischen Mensch - Tier - Beziehung 

machen (ZEUNER 1967, EPSTEIN 1969, 1971, 1977, UCKO UND DIMBLEBY 1969, BÖKÖNYI 

1974, MASON 1984, DAVIS 1978, CLUTTON-BROCK 1999, HEMMER 1983, BUDIANSKY 1992, 

BENECKE 1994). Es gibt Autoren, die einen rein populationsgenetischen Ansatz zugrunde 

legen, wie z. B. N. BENECKE (1994). Hier steht der Vorteil für die Menschen im Vordergrund. 

Im Gegensatz weist die Definition von P. DUCOS (1957) darauf hin, dass die Veränderung an 

Tieren nur die Wirkung und nicht die Ursache ist. Andere Autoren geben uns Definitionen an 

die Hand, die die sozio-ökologischen Voraussetzungen für die Domestikation in der 

Gesellschaft beschreiben (MEADOW 1989).  

Das Vorgehen bei der Domestikation besteht aus dem Abtrennen einer kleinen Gruppe von 

der Wildform, der Zähmung und Habituation in Siedlungsnähe. Aufgrund des veränderten 

Habitats erfolgt eine neue natürliche Selektion. Dazu kommt eine vom Menschen 

durchgeführte artifizielle Selektion, z. B. aus ästhetischen Gründen. Der dadurch bedingte 
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genetische Wandel führt dann zu einer sichtbaren Veränderung. Zuchtmerkmale, die die 

meisten domestizierten Tiere aufweisen und durch Zucht verstärkt und später durch Isolation 

genetisch verankert wurden, sind: Veränderung der Körpergröße, Haarstruktur/Fellqualität 

(Lockenhaar, Angora, kraus, kurz, lang), Haar/Fellfarbe (hohe Variabilität und Piebaldie), die 

Schwanzform (Ringelschwänze, kürzere Schwänze), hormonelle Regulation 

(Fortpflanzungsrythmus, Verlust der Saisonalität, frühere Maturität), Fettansatz, Reduktion 

der Hirngröße, Reduktion der Schädelgröße, Retention juveniler Merkmale in adultem 

Zustand, zusätzliche Rippe (Schwein), Beschuppung (Fisch) (CLUTTON-BROCK 1999, TRUT 

ET AL. 1999, KRESKAS 2005). In der Natur gilt normalerweise, dass phänotypisch an 

bestimmte Umweltbedingungen am besten angepasste Individuen einen höheren 

Fortpflanzungserfolg haben, genetisch schwache, kranke und nicht angepasste Individuen 

werden dagegen früh selektiert. In der Domestikation ersetzt der Mensch die natürliche durch 

die von ihm bestimmte künstliche Selektion, so können sich auch schwächere Formen, die in 

der Natur schnell verschwunden wären, durchsetzen (z. B. das bunte vielgestaltige 

Erscheinungsbild der Haustiere gegenüber ihren wilden Verwandten). Aus gleichem Grund 

lassen auch die Sinnesleistungen der Tiere nach; so haben Wildformen im Vergleich zu 

Haustieren in der Regel ein besseres Gehör-, Seh- und Riechvermögen. Dadurch scheint sich 

das Volumen des Gehirns zu verringern (HEMMER 1983). Auch neuere 

Genexpressionsanalysen des Gehirns zeigen, dass die Domestikation Einfluss auf die 

Gehirnaktivität hat (SAETRE 2004). Die Steigerung der Leistungsmerkmale wird der 

wichtigste Selektionsfaktor, dadurch erhöht sich auch der Anteil an genetischen Anomalien 

und an Erkrankungen. 

Von der großen Palette an Wildtieren, mit denen der Mensch im Laufe seiner Geschichte 

zusammentraf, ist nur ein verschwindend geringer Teil von Tierarten domestiziert worden. 

Etwa zwanzig der heute existierenden Säugetierarten und zehn Vogelarten gelten als 

domestiziert (MIGNON-GRASTREAU 2005). Dies liegt an der Domestikabilität der jeweiligen 

Wildtierart. Das heißt, Verhalten und Wesen einer Tierart müssen so geartet sein, dass ein 

enger Kontakt mit dem Menschen möglich wird. So wurde der Rothirsch, der durch alle 

Zeiten in der Ur- und Frühgeschichte als Jagdwild eine bedeutende Rolle spielte und häufig 

vorkam, nie domestiziert, da sein spezifisches Brunft- und Revierverhalten dies verbietet. 

Hier ist zu betonen, dass das Zähmen und das Domestizieren nicht zu verwechseln sind. 

Der Vergleich der genetischen Informationen von rezenten domestizierten und wilden 

Individuen kann Aufschluss geben über ihre Abstammung und auf den Prozess der 

Domestikation. Hierfür bietet sich die mitochondriale DNA (mtDNA) aufgrund der höheren 
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Mutationsrate und der maternalen Vererbung gegenüber der autosomalen DNA an (TAPIO ET 

AL. 2003). Es ergeben sich aber auch Probleme aus Rückkreuzungen, Hybridisierungen und 

Inzucht, wobei genetische Muster entstehen können, die eine sinnvolle Auswertung heutiger 

Daten unmöglich machen (VILA ET AL . 2005). Weiterhin kann nur der heutige Status der Tiere 

verglichen werden, sodass der zeitliche Ablauf der Domestikation und deren genaue 

Ausgangssituation ungeklärt bleiben. 

Archäologische Funde ermöglichen es uns, das Auftreten von domestizierten Tieren zeitlich 

genau einzuordnen, sowohl direkt über Funde von verändertem osteologischem Material als 

auch indirekt (Überreste von Pferchen, Speicheranlagen, Joch, Pflug etc.) (ZEDER ET AL. 

2006). Im archäozoologischen Material zeigt sich die Domestikation in der Veränderung von 

Form und Größe (Größenverminderung, Frakturen, Belastungsspuren etc.), von 

biogeografischen Merkmalen (Überreste von Tieren außerhalb ihres natürlichen Habitats), 

von paläogeografischen Merkmalen (z. B. Häufung von Tieren im für die Schlachtung 

günstigen Alter und Geschlecht) und von der Speziesdominanz (LEGGE 1996, ZEDER UND 

HESSE 2000). 

Seit die Forschung an alter DNA zu einer verlässlichen Technik geworden ist, bietet diese 

einen wichtigen Schlüssel für das Verstehen der Domestikation. Danach können nicht nur 

Ähnlichkeiten bzw. Transitionen zu heute lebenden wilden und domestizierten Populationen 

nachgewiesen werden, sondern auch der Status der Domestikation in einer Spezies zu einem 

bestimmten Zeitpunkt aufgedeckt und mögliche Abstammungen belegt oder widerlegt werden 

(z. B. BENECKE 1994, KEYSER-TRAQUI ET AL. 2005, TRESSET UND VIGNE 2007). 

 

 

1.2.2. Neolithisierung Mittel - und Nordeuropas 

 

Der kulturelle Prozess, den die Domestikation mit sich bringt - also der Wandel von einer 

gemeinsamen Nutzung der naturräumlichen Ressourcen von Mensch und Tier zu einer durch 

den Menschen dominierten und kontrollierten Umwelt - ist die Grundlage der Neolithisierung. 

Unter dem Begriff Neolithisierung wird heute im Allgemeinen der Übergang von einer 

aneignenden zu einer produzierenden Lebensweise verstanden. Einher gehen damit 

grundlegende Veränderungen in den menschlichen Gesellschaften, wie das Sesshaftwerden, 

die Viehzucht, der Ackerbau, aber auch Veränderungen im kulturellen Leben, z. B. bei 

Grabanlagen, bei der Verzierung von Gefäßen oder dem lithischen Inventar. Die 

letztgenannten Veränderungen, besonders die Herstellung, der Gebrauch und die Nutzung von 
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Steingeräten und das Auftreten von geschliffenen Steinbeilen, führten zu der Abgrenzung als 

Kulturabschnitt und gaben dem jüngsten Abschnitt der Steinzeit (neo, gr. Neu, lithos, gr. 

Stein) seinen Namen. Mit dem Begriff ĂNeolithische Revolutionñ versucht G. CHILDE (1957) 

die Bedeutung und den Einschnitt dieses Wandels in der Menschheitsgeschichte zu 

verdeutlichen. Auch aus molekulargenetischer Sicht hatte diese Entwicklung einen für 

Menschen und Umwelt bedeutenden Effekt. Kontinuierliche Eingriffe des Menschen in die 

Selektion von wilden Tieren und Pflanzen führten zu einer Vielzahl von domestizierten 

Formen, die in vielen Fällen die ursprünglichen Wildformen verdrängten und überlebten. 

Wanderung, Vermischung, Zuwachs und Ernährungsgrundlage aber auch die Sesshaftigkeit 

der Menschen, führten zu einer von Naturgesetzen weitgehend losgelösten komplexen 

Genetik der Schweine. 

Schon die Entstehung des Neolithikums im ĂVorderen Orientñ wirft eine F¿lle von 

ungeklärten Fragen auf, z. B. welche Faktoren bzw. Gründe führten zu diesem Prozess. Um 

diese weiterführenden Fragen zu klären, ist eine vollstªndige Erfassung der ĂIdee - Ackerbau 

und Viehzuchtñ wichtig, sowie deren Umsetzung und deren Ausbreitung nachzuvollziehen. 

Erklärungsmodelle über die Neolithisierung Mittel- und Nordeuropas sind zahlreich und 

spiegeln in ihrer Vielfalt ihre hundertjährige Forschungsgeschichte wider. Diese sind 

beeinflusst durch subjektive Meinungen, zugängliche Datenlage, Moden, zeitgeistliche 

Einflüsse, Politik, Wirtschaft sowie regional dominierende Schulen, fast dogmenhafte 

Lehrmeinungen und beteiligte Forschungsdisziplinen (detaillierte Überblicke sind zu finden in 

SCHARL 2004, PRIEN 2005). Leider ist bis heute die Diskussion immer noch sehr polarisiert 

und führte bisher zu keinen ganzheitlichen Erklärungsansätzen über die Neolithisierung 

Europas. 

In der Archäologie gibt es drei grundlegende und zugleich gegensätzliche Erklärungsmodelle 

bezüglich der Neolithisierung Europas. 

1. Eine Theorie geht von der Einwanderung neolithischer Bauern nach Europa aus, die die 

neuen Errungenschaften mit sich bringen (CHILDE 1957, PIGGOTT 1965, CLARK 1965). 

Demnach besiedelten neolithische Bauern aus dem Nahen Osten geeignete Gebiete in Europa 

und führten die bäuerliche Lebensweise ein. Ein rasches Bevölkerungswachstum und der 

dadurch ausgelöste Druck in den neolithischen Kulturen werden als zugrunde liegender Motor 

dieses Prozesses angesehen und sollen so zur Verdrängung der einheimischen Bevölkerung 

geführt haben. 

2. Die gegensätzliche Theorie geht von einem reinen Ideentransfer zwischen neolithischen 

und einheimischen Populationen in kulturellen Kontaktzonen aus (DENNELL 1983, BARKER 
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1985, WHITTLE 1996, KIND 1998). Dabei wird der Einwanderung von neolithischen 

ĂKulturtrªgernñ wenig bis keine Bedeutung zugesprochen. 

3. Die dritte Theorie versucht eine Synthese aus den ersten zwei Erklärungsansätzen 

herzustellen. Dabei spielten die beiden Szenarien zu unterschiedlichen Zeiten und in 

unterschiedlichen Regionen eine Rolle und leisteten einen variierenden Beitrag zur 

Neolithischen Transition (ZVELEBIL 1989, 2002, CHAPMAN 1994, THORPE 1996, ZILHÃO 

1997). 

Die Neolithisierung ist sehr wahrscheinlich nicht auf einen einzigen Mechanismus 

zurückzuführen, nicht zuletzt deshalb, weil sich dieser Prozess über ganz Europa und über 

mehrere tausend Jahre erstreckte. Dabei kann uns die Archäologie mit ihrer Arbeitsmethode, 

aus dem archäologischen Material ersichtliche Verbreitungsgebiete von Fundkomplexen zu 

charakterisieren und kulturelle Einheiten und deren Verbreitung zu verfolgen, zeigen, dass die 

Neolithisierung für unterschiedliche Regionen und bei unterschiedlichen Bedingungen in 

unterschiedlichen Verläufen erfolgte (PRICE 2000; ZVELEBIL 2000; ZVELEBIL UND LILLIE 

2000). 

Es seien hier nur kurz einige weitere Erklärungsmodelle zusammengefasst: 

Folk migration (ANTHONY 1990; ANTHONY UND BROWN 1991); direkter Zug einer 

Bevölkerung in ein definiertes Gebiet. 

Demic diffusion (AMMERMAN UND CAVALLI -SFORZA 1984; RENFREW 1987); sukzessive 

ungerichtete Besiedlung einer Region durch nachfolgende Generationen. 

Elite dominance (RENFREW 1987); Unterwanderung eines Gebiets durch eine Minderheit, die 

jedoch die autochthone Bevölkerung sozial und kulturell dominiert und ggf. kontrolliert. 

Infiltration (NEUSTUPNY 1982); graduelle Unterwanderung eines Gebietes durch kleine 

spezialisierte Gruppen, die spezifische ökonomische und gesellschaftliche Nischen besetzen. 

Leap frog colonization (ZILHÃO 1993; VAN ANDEL UND RUNNELS 1995); selektive 

Kolonisierung durch kleine Bevölkerungsgruppen, die gezielt bestimmte, naturräumlich 

optimale Gebiete (z. B. Lößböden) aufsuchen und somit Enklaven oder Kolonien innerhalb 

der autochthonen Bevölkerung bilden. 

Individual frontier mobility (ZVELEBIL 1995, 1996); kleinräumige wirtschaftliche Kontakte 

und etablierte soziale Beziehungsstrukturen zwischen Bauern und Jäger/Sammlern und den 

Kontaktzonen mit Transfer in beide Richtungen. 

Contact; wirtschaftliche Kontakte entlang und durch Handelsrouten, die als 

Kommunikationskanäle dienen und innovative Technologien rasch verbreiten ohne sich 

verlagernd auf die Bevölkerungsstruktur auszuwirken. 
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Für eine Einwanderungswelle größeren Ausmaßes oder Wanderungsbewegungen, die weite 

Gebiete Europas betreffen, gibt es keine archäologischen Indizien (ZVELEBIL 1989, THOMAS 

1996). Allerdings ist deutlich ein zeitlicher Gradient von Südwest- nach Nordosteuropa zu 

erfassen, der mit dem Beginn von Ackerbau und Viehzucht assoziiert wird (AMMERMAN UND 

CAVALLI -SFORZA 1984, PINHASI ET AL. 2000). Leider kann der Prozess der Migration nur 

indirekt im archäologischen Material nachgewiesen werden (RENFREW 1987). Kritisch zu 

betrachten sind Interpretationen, in denen ähnliches Fundgut aus weit entfernten Gebieten als 

Indikator für Handel oder Migration gesehen wird. In fast ganz Europa ist eine kulturelle 

Kontinuität in Fundkomplexen zwischen Mesolithikum und Neolithikum zu finden, so dass 

ein schneller Wechsel der Lebens- und Wirtschaftsweise und ein damit assoziierter 

Bevölkerungswechsel unwahrscheinlich werden (BOGUCKI 1988, ZVELEBIL 1998, 2002, PRICE 

2000). 

Für Mittel- und Südosteuropa sieht M. Zvelebil allerdings einen abrupten Abbruch in der 

mesolithischen Kultur und ein Einsetzen einer neuen neolithischen Sachkultur, die mit einer 

denkbaren Kolonisierung erklärt werden könnte. 

Nach heutigen Erkenntnissen finden wir erste Belege für eine bäuerliche Lebensweise im 

Gebiet des fruchtbaren Halbmondes (BENECKE 1994, ZEDER 2008). In diesem von der Natur 

begünstigten Raum wurden um 9.000 v. Chr. die wilden Vorfahren unserer Ziegen und Schafe 

(Capra aegagrus, Ovis Ammon, Ovis orientalis) domestiziert, deren natürliche Verbreitung 

auf das Gebiet des fruchtbaren Halbmonds beschränkt war. Ebenfalls in diesem Gebiet 

können erste Hinweise auf die Domestikation von Schweinen (Sus scrofa) ab 8.500 v. Chr. 

und von Rindern (Bos pimigenius) um 8.000 v. Chr. gefunden werden. Anders als bei Ziege 

und Schaf waren die 

Vorfahren der Rinder und 

Schweine fast über ganz 

Europa verbreitet, so dass es 

schwierig ist, den genauen 

Ablauf und Ort der 

Domestikation für diese 

beiden Arten einzugrenzen. 

Der Viehbestand und eine 

Mischung aus den 

wichtigsten kultivierten 

Getreidesorten Emmer und 

Abb. 1, Verbreitung und Datierung (vor Heute) der ersten Haustiere 

im Gebiet des Fruchtbaren Halbmonds und Mittelmeers (Zeder 2008) 
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Einkorn, sowie den Hülsenfrüchten Erbse und Linse breiteten sich vom Zentrum der 

Domestikation unterschiedlich schnell aus. Bis diese die südliche Levante (Palästina, 

Jordanien) erreichten, brauchten sie fast 1000 Jahre. Auf Zypern tauchten Schaf und Ziege 

bereits zwischen dem 9. und 8. Jahrtausend v. Chr. auf (Abb. 1) (JARMAN UND JARMAN 1968, 

UERPMANN 1989, BENECKE 1994, ZEDER 2008).  

Allgemeiner Konsens in der Archäologie herrscht darüber, dass es mindestens zwei 

Verbreitungswege von Ackerbau und Viehzucht aus dem ĂNahen Ostenñ gegeben haben 

muss. Die für Europa bedeutendsten zwei Verbreitungswege verlaufen zum einen aus der 

Levante in das Mittelmeergebiet über die Türkei, Zypern, Griechenland, Italien bis nach 

Spanien und Südfrankreich und zum anderen über die nördliche Türkei und Bulgarien in 

Richtung Mittel- und Nordeuropa, wobei er dem Verlauf der Donau und den 

Verbreitungsgebieten der Linienbandkeramischen (LBK) Kulturen (5600-4900 v. Chr.) folgte 

(Abb. 2). Gestützt wird dieser hypothetische Verbreitungsweg dadurch, dass in der 

frühneolithischen Kultur Mitteleuropas (LBK) vergleichbare keramische Besonderheiten in 

der Tradition der frühen südosteuropäischen Kulturen Starļevo und Körös zu stehen scheinen 

(Abb. 2). Daneben breiteten sich die neuen Wirtschaftsformen langsam nach Nordafrika und 

in den Osten aus (JARMAN UND JARMAN 1968, UERPMANN 1989, BENECKE 1994, LÜNING 

2000, ZIMMERMANN 2002, GRONENBORN 2006, ZEDER 2008). Deshalb ist es nicht 

verwunderlich, dass besonders in der osteuropäischen Forschung die Theorie vorherrscht, 

dass Ackerbau und Viehzucht 

als Paket vom Nahen Osten 

über den Balkan nach 

Mitteleuropa gelangt sind. 

Darauf erfolgte schnell eine 

Ausbreitung bis ins 

Karpatenbecken und die 

ungarische Tiefebene. Hier 

verlangsamte sie sich, bzw. es 

kam zum Stillstand der 

Ausbreitung. Dies wird von 

einigen Forschern mit dem 

Erreichen der Nordgrenze  der 

mediterranen Klimazone in 

Verbindung gebracht. Nach 

Abb. 2, Die Neolithische Expansion aus dem Nahen Osten nach 

Zentral Europa (Datierung cal BC). A-B: PPNA-B, C: 

latePPNB/earlyPN, Frühe- (I) und Jüngere-Linienbandkeramik (J). 

L (6600ï6250 cal BC) mesolithische Getreidenutzung in der 

Schweiz, K La Hoguette Kultur (nach Lüning 2002) 
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einer Anpassung der Wirtschaftsweise an die neuen klimatischen Bedingungen setzt sich etwa 

500 Jahre später die Ausbreitung fort. Diese Anpassungsphase wird mit dem Beginn der 

linienbandkeramischen Kulturen in Verbindung gebracht (KALICZ UND MAKKAY 1977, 

GRONENBORN 1999, SCHARL 2004). 

In den zoologischen Hinterlassenschaften des frühen Neolithikums in Europa überwiegen die 

Schlachtabfälle von Rind, Schwein, Ziege und Schaf im Vergleich zu den Abfällen von 

Jagdwild. Das Verhältnis von Haus- zu Wildtieren in den Siedlungen ist regional sehr 

unterschiedlich. So geht der Anteil an Jagdtieren in den Fundinventaren im Ungarischen 

Tiefland, dem Gebiet der Starļevokultur und dem Gebiet der ªlteren LBK auf unter 20  % 

zurück. In den Siedlungen Mitteldeutschlands und Kujawiens geht der Wildtieranteil sogar im 

Durchschnitt auf unter 6  % zurück (BENECKE 1994). Aber es gibt auch hier vereinzelte 

Siedlungen mit hohem Wildtieranteil (Dresden-Cotta), die eine gezielte Ausnutzung der 

naturräumlichen Begebenheiten anzeigen. In Westdeutschland bzw. Frankreich im Bereich 

der Maas, Mosel und des Rheins trafen die sich über die Donau ausbreitenden Kulturen auf 

die vom Mittelmeer kommende La Hoguette-Gruppe (5700-5200 v. Chr.). Diese Kultur 

basierte fast nur auf der Viehwirtschaft und betrieb im Gegensatz zur Kultur der Bandkeramik 

keinen bzw. nur eingeschränkten Feldanbau. Der Anteil an Rindern und Schafen/Ziegen 

beträgt fast 80  %, was in der Forschung als Indiz für eine nomadisierende Lebensweise 

gesehen wird. Dagegen herrschte in Süddeutschland um diese Zeit eine Wirtschaftsform mit 

einer ausgeprägten Jagd-Komponente mit über 40  % Wildtieranteil vor. Nördlich des 

Verbreitungsgebietes der LBK-Kulturen siedelten Jäger-, Sammler- und Fischergruppen der 

Ertebølle-Kultur (5300-4100 v. Chr.). Ihre Ernährungsgrundlage war den naturräumlichen 

Begebenheiten angepasst, besonders an den Küstengebieten; davon zeugen die Jagd auf 

Robben, die Fischerei und das Sammeln von Muscheln (Neustadt, Rosenhof, Rosenfelde). 

Erst zu Beginn des 4. Jahrtausends v. Chr. wurde in diesen Gebieten mit Tierhaltung und 

Pflanzenanbau begonnen. Selbst als hier die neolithische Kultur übernommen wurde, blieb die 

Nutzung der naturräumlichen Ressourcen erhalten, wie hohe Anteile an Wildtieren und 

Fischen auf den Fundplätzen Siggeneben-Süd, Bebensee, Wangels, Wolkenwehe, Heidmoor, 

Bistoft (Schleswig-Holstein) oder Löddesborg (Schonen) es zeigen (etwa 50  % 

Wildtieranteil). Auch auf benachbarten Fundplätzen der Trichterbecherkultur (TRB) (4200-

2800 v. Chr.), z. B. Parchim-Löddigsee, Hüde I, Waren-Stinthorst liegt der Wildtieranteil bei 

über 80  %. Erst 500 Jahre später scheint sich die agrarische Wirtschaftsweise vollständig im 

südwestlichen Ostseegebiet durchgesetzt zu haben (NOBIS 1975, 1983, GEHL 1976, 
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JOHANNSON 1979, ZVELEBIL UND ROWLEY-CONWY 1984, HÜBNER 1988, LEHMKUHL 1989, 

BENECKE 1994, SCHMÖLCKE 2000, 2006, HEINRICH 2000, EWERSEN 2007). 

Haustiere in bandkeramischen Siedlungen  

Die Zusammensetzung der Haustierarten in den frühen bandkeramischen Siedlungen gliedert 

sich im Durchschnitt vergleichsweise einheitlich (55 % Rinder, 33 % Schafe/Ziegen und 12 % 

Schweine). Im Übergang zur Stichbandkeramik (4900-4500 v. Chr.) ändert sich dies deutlich: 

Der Anteil an Rindern steigt im Durchschnitt auf 73 % und der der Schweine auf 17,5 %, 

während der Anteil an Schafen/Ziegen sinkt. Ein ähnliches Bild zeigt sich bei den Funden aus 

dem Gebiet Kujawiens mit nun 80 % Rindern, 16 % Kleinwiederkäuern und 4 % Schweinen. 

Auch in Süddeutschland ist der Anteil an Rinderknochen sowohl in bandkeramischen als auch 

in stichbandkeramischen Zeiten am höchsten. Auffällig sind hier der hohe Anteil an 

Schweinen, der bis zu 35 % beträgt und der niedrige Anteil an Schafen/Ziegen mit knapp 

15 % (ZUSAMMENGEFASST BEI BENECKE 1994). 

Mensch-Tier-Beziehung 

Die Auswirkungen des Zusammenlebens von Menschen und Tieren zeigten sich auf 

verschiedenste Weise. Mit den domestizierten Tieren gehen auch große Veränderungen in den 

materiellen Hinterlassenschaften der Kulturen einher, z. B. in der Religion, den Bräuchen, 

sogar in der Bauweise von Häusern und Monumenten. So ist hier der Wechsel von temporär 

sesshaften Jäger- und Sammlerkulturen zu sesshaften oder nomadisierenden Gesellschaften zu 

beobachten, die von Tierhaltung und Ackerbau geprägt waren. Mit diesen Veränderungen 

wird heute der Beginn des Neolithikums definiert. Die Menschen bauten massive Häuser von 

zum Teil über 40 m Länge. Sie verwendeten Beile aus geschliffenem Felsgestein und stellten 

Keramik her, deren bandförmig um die Gefäße laufende Verzierungsmuster ihrer Kultur den 

Namen gab. Die Bandkeramiker waren als Bauern auf gute Ackerböden angewiesen, daher 

besiedelten sie fast ausschließlich auf Lößgebiete mit Schwarzerden. Die domestizierten Tiere 

haben eine große Bedeutung in den jungsteinzeitlichen Kulturen. Es gibt Theorien, die z. B. 

die Verbreitung von neolithischen Siedlungen in einer Region auf Großvieheinheiten und auf 

die zur Verfügung stehende Weidefläche zurückführen. Die Motive bei Kleinplastiken, 

Zeichnungen, Ritzungen auf Grabmonumenten werden durch Rinder, Schafe, Ziegen und 

Schweine dominiert. Die Bedeutung der Tiere wird durch die Niederlegung ganzer Individuen 

unterstrichen. Daher können wir erahnen, dass die kleine Gruppe der Nutztiere einen großen 

Einfluss auf die geistige Welt der Menschen gehabt haben muss (UERPMANN 1989, BENECKE 

1994, GRONENBORN 2006, LÜNING 2000, ZIMMERMANN 2002, ZEDER 2008). 
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Haustiere im Mittelneolithikum 

Im 4. Jahrtausend v. Chr. lässt sich eine deutliche Veränderung feststellen. Es zeigt sich, dass 

im Mittelneolithikum (4300-3500 v. Chr.) die Wirtschaftsweise in noch stärkerem Umfang 

auf der Haltung von Rindern basiert. Zudem nimmt die Bedeutung der Schweinehaltung zu, 

während die Haltung von Schafen und Ziegen zurückgeht. So wird die Nutzung der Erdwerke 

und Grabenanlagen, die seit linienbandkeramischen Zeiten entstanden sind, mit der 

Rinderhaltung in Verbindung gebracht. Diese Anlagen könnten als überdimensionierte 

Viehpferche sowohl zum Schutz der Äcker als auch zum Schutz vor Einkreuzungen mit 

wilden Rindern (Uren), als Handelsplatz oder als Versammlungsplatz mit Bezug auf rituelle 

Handlungen gedient haben, in denen Rinder eine Rolle spielten (z. B. Beusterburg, 

Niedersachsen). Allerdings ist diese Art der Nutzung der Erdwerke noch zu diskutieren. 

Weitere Nutzungsmöglichkeiten sind vielfältig; sie reichen von Versammlungsplätzen bis zu 

einer militärischen Nutzung (Calden) (BENECKE 1994, GESCHWINDE 2010, HESKE UND 

GREFEN-PETERS 2010). 

Haustiere im Spätneolithikum 

Das Spätneolithikum (3500-2300 v. Chr.) wurde im mitteleuropäischen Tiefland von der 

Trichterbecher-Kultur (TRB) geprägt. Hier konnte eine Ausweitung der Schweine-, Ziegen- 

und Schafhaltung beobachtet werden, wobei die Rinderhaltung weiterhin Grundlage der 

Wirtschaft blieb. Allerdings unterliegen die Fundzusammensetzungen stärkeren lokalen 

Schwankungen. So zeigen in der Frühphase die Trichterbechersiedlungen der Küstengebiete 

Schleswig-Holsteins und Dänemarks eine Zusammensetzung aus 48 % an Rindern, 40 % an 

Schweinen und 12 % an Schafen/Ziegen. In der Spätphase nimmt der Anteil der Rinder zu 

und der der Schweine ab. Die Tierwirtschaft des Rheinmündungsgebietes ist ähnlich 

gegliedert wie die der TRB-Plätze Schleswig-Holsteins und Dänemarks (LÜTTSCHWAGER 

1967, NOBIS 1975, 1983, ZVELEBIL UND ROWLEY-CONWY 1984, BENECKE 1994, SCHMÖLCKE 

2000, 2006, HEINRICH 2000, EWERSEN 2007). 

Urdomestikation in Mitteleuropa? 

Die Frage nach der Domestikation ist entscheidend, um den Neolithisierungsprozess zu 

verstehen. Eine sekundäre Domestikation der Wildtierarten, die in Europa, Nordafrika und 

Asien vorkommen, wie der Ure und Wildschweine, könnte möglich sein, sodass für Rind und 

Schwein, sowie für das viel später domestizierte Pferd, eine polytope Domestikation infrage 

kommt. 

Der Prozess der Ausbreitung der bandkeramischen Kultur von ihrem Ursprungsgebiet in 

Südosteuropa nach Nordwesten wird in der Forschung kontrovers diskutiert. Unterschiedliche 
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Szenarien sind vorstellbar. So könnten ganze Familien oder gar ganze Dorfgemeinschaften 

mit Saatgut und Zuchttieren die Donau hinauf gekommen sein, um neues Land zu 

kolonisieren. Denkbar sind auch Szenarien mit wenigen Einwanderern, die den lokalen Jägern 

und Sammlern ihr Wissen über Acker- und Hausbau sowie Viehzucht und neue 

Handwerkstechniken vermittelten. Wie der komplexe Vorgang der Neolithisierung im Detail 

ausgesehen haben mag, ist bis heute nicht geklärt. Es steht aber fest, dass die Neolithisierung 

Mitteleuropas das Resultat einer Entwicklung ist, die vor etwa 11.000 Jahren, am Ende der 

letzten Eiszeit, im Vorderen Orient begann. Nur hier lebten die wilden Vorfahren von Schaf 

und Ziege, so dass diese Arten hier domestiziert worden sein müssen. Für Hausschwein und 

Hausrind jedoch ist die Lage weniger eindeutig, denn Wildschweine und Ure, ihre 

Stammväter, sind auch in unseren Breiten heimisch. Eine lokale Domestikation durch die 

bandkeramischen Bauern wäre also durchaus möglich (UERPMANN 1989, BENECKE 1994, 

TRESSET UND V IGNE 2007). 

Rinder 

Die ältesten morphologisch klar abzugrenzenden Hausrinder in Mitteleuropa stammen aus der 

Starļevo Kultur im Karpatenbecken (Szajol-FelsŖfºld) (UERPMANN 1989, BENECKE 1994). 

Diese Rinder zeigen schon eine deutlich geringere Körpergröße von etwa 80 % der der 

Wildform. Die Rinder der nachfolgenden bandkeramischen Siedlungen Mitteldeutschlands 

und Kujawiens sowie die bandkeramisch-rössenzeitlichen Siedlungen Süddeutschlands 

schließen sich morphologisch eng an die Populationen im Karpatenbecken an. Lokale 

Domestikationen oder Einkreuzungen spielten bei der Ausbreitung der Rinderhaltung im 

mitteleuropäischen Gebiet offenbar keine oder eine nur sehr geringe Rolle. Die immensen 

Größen- und Wuchsformunterschiede zwischen den unabhängigen Populationen des Urs und 

den frühneolithischen Hausrindern weisen darauf hin, dass sich diese aus einer schon in einem 

fortgeschrittenen Domestikationsstadium befindlichen Rinderpopulation entwickelt haben. 

Dieses passt gut zu den Befunden, dass Funde von Rindern in der Levante schon eine 

Größenverminderung aufweisen und damit eine entwickelte Domestikation. Die Hausrinder 

sind im Vergleich zu den Uren in der Proportionierung des Postcranialskeletts signifikant 

breitwüchsiger. Die größere Breitwüchsigkeit von Hausrindern setzt sich auch im Mittel- und 

Spätneolithikum fort. Wahrscheinlich scheint dies ein typisches Domestikationsmerkmal zu 

sein. Anhand des fehlenden, sonst ausgeprägten Geschlechtsdimorphismus 

(Größenunterschied zwischen männlichen und weiblichen Tieren) liegt es nahe, dass die 

Praxis der Kastration, ein beliebtes Mittel zur Fortpflanzungskontrolle und zur 

physiologischen Zähmung, in den bandkeramischen Siedlungen bekannt war. Neue 
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molekularbiologische Forschungsansätze helfen in diesen Fragen weiter: Genetische 

Untersuchungen des Erbgutes moderner wie jungsteinzeitlicher Rinder zeigen, dass unser 

heutiges Hausrind tatsächlich vor etwa 10.000 Jahren im Nahen Osten domestiziert wurde. 

Eine spätere Einkreuzung einheimischer Auerochsen fand wohl nur noch in Einzelfällen ï ob 

absichtlich oder unabsichtlich ist ungeklärt ï statt. Isotopenanalysen geben Hinweise auf 

komplexe Weidestrategien, wie den Wechsel zwischen Sommer- und Winterweiden oder eine 

mögliche Aufstallung (Vaihingen) (UERPMANN 1989, DÖHLE 1990, BENECKE 1994, 

BOLLONGINO 2005, EDWARDS ET AL. 2011, TRESSET UND VIGNE 2007).  

Schweine 

Die ersten Schweine Mitteleuropas, die einen signifikanten Größenunterschied zu den 

Wildschweinen aufweisen, sind diejenigen aus den bandkeramischen Siedlungen 

Mitteldeutschlands. Im Durchschnitt sind die Tiere um 25 % kleiner (errechnet an der distalen 

Breite von Humerus und Tibia) als ihre wilden Artgenossen. Bis in das Spätneolithikum 

verändern sich die Größe und das Verhältnis dieser zu ihren wilden Artgenossen kaum. 

Anders als bei den Rindern gibt es starke regionale Schwankungen in der Größe. Ausnahmen 

bilden hier die Fundstelle Twann in der Schweiz mit kleinwüchsigen oder Ehrenstein im Alb-

Donau-Kreis mit besonders großen Haus- und Wildschweinen. Wichtig für die Frage zur 

Unterscheidung zwischen domestizierten und wilden Tieren ist daher der relative 

Größenunterschied innerhalb einer Region. Eine Sonderstellung nehmen die Schweine der 

Grübchenkeramischen Kulturen (3000-2300 v. Chr.) in Mittel- und Südschweden ein. Sie sind 

nur wenig kleiner als die Wildtiere. Erst in der Bronzezeit (2300-1200 v. Chr.) finden wir hier 

eine stärkere Größenreduktion der Hausschweine. Der Größenunterschied bei Schweinen 

hängt stark von nahrungsökologischen Faktoren ab, so z. B. bei unterschiedlich gut ernährten 

Tieren. Aber auch Geschlechterunterschiede zwischen relativ großen männlichen und kleinen 

weiblichen Tieren verfälschen das Bild. Erst sehr viel später im Laufe des 

Domestikationsprozesses treten auch gravierende morphologische Veränderungen in der 

Gestalt der Schweine auf, z. B. die Veränderung der Form des Schädels oder der Eckzähne 

(UERPMANN 1989, DÖHLE 1990, BENECKE 1994, ALBARELLA  2007, TRESSET UND VIGNE 2007, 

ALBARELLA 2010).  
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1.2.3. Frühmittelalter Nordeuropas 

 

Der zweite Abschnitt in der Arbeit ist ein synchrones Thema. Es soll den Zeitbereich des 

Frühmittelalters in Norddeutschland abdecken und somit ein klareres Bild über das 

Zusammenleben von Mensch und Schwein und über die kulturell-wirtschaftliche Bedeutung 

des Schweins liefern. 

Eine der ersten schriftlichen Erwähnung der heutigen Landesteile Schleswig-Holsteins finden 

wir bei Adam von Bremen um 1076: 

ĂTransalbianorum Saxonum populi sunt tres. Primi ad occeanum sunt Tedmarsgoi, et eorum 

ecclesia mater in Melindorp. Secundi Holcetae, dicti a silvis, quas accolunt; eos Sturia 

flumen interluit, ecclesia Scanafeld. Tercii et nobiliores Sturmarii dicuntur, eo quod 

seditionibus ea gens frequens agitur. Inter quos metropolis Hammaburg caput extollit, olim 

viris et armis potens, agro et frugibus felix.ñ 

Übersetzt: ĂEs gibt drei nordelbische Sachsenstªmme: erstens die Dithmarscher, sie wohnen 

am Meere, und ihre Mutterkirche steht in Meldorf. Zweitens die Holsten: sie heißen nach den 

Holzungen, in deren Nähe sie sitzen; durch ihren Gau fließen die Stör; ihre Kirche ist 

Schenefeld. Der dritte und edelste Stamm heißt Stormarn, weil dieser Gau häufig von Stürmen 

der Unruhe ergriffen wird. In seiner Mitte erhebt die Mutterkirche Hammaburg ihr Haupt, die 

fr¿her reich war an Mªnnern und Waffen, ergiebig an Land und Fr¿chten.ñ (Adam von 

Bremen, II, Kap. 17. (Übersetzung Werner Trillmich, Quellen des 9. und 11. Jahrhunderts zur 

Geschichte der Hamburgischen Kirche und des Reiches Darmstadt 2002). 

Schon in dieser Beschreibung finden wir Hinweise darauf, dass das Gebiet des heutigen 

Schleswig-Holstein im Mittelalter durch unterschiedliche Ethnien bewohnt war. So lassen 

sich nicht nur verschiedene Stämme von Sachsen archäologisch nachweisen, sondern auch 

deren direkte Nachbarschaft zu Slawen und Dänen und Friesen. Ab 700 n. Chr. finden wir 

Spuren slawischer Besiedlung in dem südöstlichen Teil Holsteins. Im Landesteil Schleswig 

konsolidierte sich eine dänische Bevölkerung an der Schlei. Im Nordseeküstenraum waren 

Friesen eingewandert. Zuletzt scheint am Ende des 8. Jahrhunderts der Raum der 

nordelbischen Sachsen in die fränkische Sphäre einbezogen und der westliche Teil Holsteins 

bis zur Eider um 810 dem fränkischen Reich einverleibt zu sein. So finden wir bei Adam von 

Bremen den Grenzverlauf zwischen Sachsen und Slawen wie folgt in der Gesta 

Hammaburgensis ecclesiae pontificum beschrieben: ĂHoc est ab Albiae ripa orientali usque 

ad rivulum quem Sclavi Mescenreiza vocant, a quo sursum limes currit per silvam Delvunder 

usque in fluvium Delvundam ; sicque pervenit in Horchenbici et Bilenispring; inde ad 
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Liudwinestein et Wispircon et Birznig progreditur. Tunc in Horbinstenon vadit usque in 

Travena silvam, sursumque per ipsam in Bulilunkin; mox in Agrimeshov, et recto ad vadum, 

quod dicitur Agrimeswidil, ascendit. Ubi et Burwido fecit duellum contra campionem 

Sclavorum, interfecitque eum: et lapis in eodem loco positus est in memoriam. Ab eadem 

igitur aqua sursum procurrens terminus in stagnum Colse vadit; sicque ad orientalem 

campum venit Zuentifeld, usque in ipsum flumen Zuentinam, per quem limes Saxoniae usque 

in pelagus Scythicum et mare quod vocant orientale delabitur.ò 

¦bersetzt: ĂVom Ostufer der Elbe bis zu dem Flüßchen, das die Slawen Mescenreiza nennen. 

Oben trennt sich der Limes von ihm und verläuft im Delvenauwalde bis an die Delvenau. Von 

ihr kommt man an die Hornbek (heute Hornbeker Mühlenbach) und an die Billequelle. Von 

da geht man weiter zum Liudwinestein, nach Wispircon und die Birznig. Dann läuft sie auf die 

Sumpfbeste bis zum Travewald und aufwärts durch diesen zur Blunk-Niederung. Dann führt 

sie zum Ackerrandwald und steigt geradewegs an bis zur Furt über den Ackerrandbach. Dort 

bestand Burwido einen Zweikampf gegen einen Slawenkämpen, den er tötete. Hier steht ein 

Gedenkstein. Von diesem Gewässer weg läuft die Grenze oben und fällt in den Stocksee ab. 

Dann kommt man an das östliche Schwentinefeld und an die Schwentine selbst. An ihr läuft 

die Sachsengrenze aus in Skytenmeer und Ostsee. (Adam von Bremen, II, Kap. 15b. 

(Übersetzung Werner Trillmich, Quellen des 9. und 11. Jahrhunderts zur Geschichte der 

Hamburgischen Kirche und des Reiches Darmstadt 2002). Der Verlauf des Limes Saxoniae, 

der nordelbischen Grenze Sachsens zu den Abodriten, folgte damit den naturräumlichen 

Hindernissen wie Flüssen, 

Seen, Sümpfen und 

unwegsamen Wäldern. Auch 

einen direkten Bezug auf 

Burganlagen entlang dieser 

Grenze konnte bis heute 

nicht erbracht werden. Es 

scheint, dass diese Grenze im 

Gegensatz zu den scharf 

umrissenen römischen 

Limites eine offene, 

bewegliche und nicht scharf 

definierte Grenzregion war. 

Der Verlauf der Grenze 

Abb. 3, Verlauf der wichtigsten politischen bzw. kulturellen Grenzen in 

Schleswig-Holstein. 



 

 

 

17 Frühmittelalter Nordeuropas 

wurde vermutlich von Karl dem Großen bei seinem letzten Aufenthalt in Norddeutschland 

(810/11) durch einen Vertrag mit den Abodriten festgelegt. Zu derselben Zeit wurde auch die 

nördliche Reichsgrenze entlang der Eider und des Danewerks festgelegt (Abb. 3). Damit fiel 

ein Teil des vorher an die Abodriten übergebenen Gebietes an das fränkische Reich zurück. 

Dieses ermöglichte auf einem kleinen Landstreifen den direkten Zugang zur Ostsee zwischen 

der Levensau und der Schwentine. Der offene Grenzverlauf hatte zur Folge, dass es häufiger 

zu Eroberungen oder Überfällen auf beiden Seiten des Limes kam. So drangen die Abodriten 

1066 und 1072 bis Hamburg vor und zerstörten die Stadt. Im Winter 1138/1139 wurden die 

Slawen durch die Sachsen unter Heinrich von Badewide besiegt. Danach begann die 

Christianisierung und Besiedlung von Ostholstein durch Holländer, Flamen, Friesen und 

Westfalen im Auftrag der Grafen von Schauenburg und Holstein. 

Der Baubeginn von Burgen bzw. befestigten Anlagen scheint in das 8. und 9. Jahrhundert zu 

fallen und damit in die Zeit der ethnischen Umgruppierungen und der Grenzbildung. Dabei ist 

eine Grenze sowohl als Trennungs- wie auch als eine Kontaktzone zu verstehen. Schon im 

Frühmittelalter und Hochmittelalter (8.-12. Jahrhundert n. Chr.) entstehen mehr als 50 

befestigte Anlagen in Schleswig-Holstein. Beiderseits der Grenzlinien unterscheidet sich der 

vorherrschende Grundrisstyp kaum. Es handelt sich um einfache Ringwallanlagen mit einem 

durchschnittlichen Innendurchmesser von 80-100 m, die Form passt sich häufig 

naturräumlichen Begebenheiten an und nutzt deren fortifikatorische Eigenschaft (Flüsse, 

natürliche Abhänge etc.). Bei einigen sächsischen Burgen sind Vorwälle und eine Vorburg 

nachweisbar. Die Verteilung der Burgen deutet darauf hin, dass es sich nicht um direkte 

Grenzposten entlang des Limes handelte, so stehen sich sächsische und slawische Burgen 

nicht direkt gegenüber. 

Bekannt ist, dass die Franken im Jahr 734 das friesische Königreich eroberten und dieses 

unter dem König Bubo eine Niederlage am Fluß Boorne erlitt. Gesichert ist, dass den Franken 

eine große politische-militärische Kraft entgegen traf. Diese kann nur entstanden sein, wenn 

in den größeren Teilen, zwischen dem westlichen Friesland und dem Zentralfriesland des 

Königreichs ein politischer Zusammenhang bestand. Bekannt ist außerdem, dass sie eine 

gemeinsame Sprache und ein gemeinsames Recht, das Lex Frisionum, niedergeschrieben 

802/3, besaßen. Der Zusammenhang mit den Ostfriesen westlich der Weser und den 

Nordfriesen an der Küste Schleswig-Holsteins, die im 7. Jahrhundert kolonisiert wurden,  

bestand vielleicht ethnisch aber sicherlich nicht politisch; dafür gehörten südlich des Rheins 

auch Nicht-Friesen in ĂFrisia Citeriorñ (erobert von Radbod von den Franken ca. 650 n. Chr.) 

dazu.  
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Es wird als sicher angenommen, dass die Friesen eine maritime Gesellschaft aus 

Zentralfriesland waren. So konnte ein Netzwerk durch Schifffahrt und - vermutlich - durch 

angelsächsische Kriegsanführer ab dem 5. Jh. entstehen, das politische Hierarchien und 

Zuständigkeiten hinterließ, was zu der Siedlungsgröße Zentralfrieslands und dessen Reichtum 

führte. 

Zum Verhältnis von Ackerbau und Tierhaltung liefern archäozoologische und botanische 

Untersuchungen ein gutes Bild. Der Ackerbau gewinnt nach dem 5. Jh. an Bedeutung (LANGE 

1976, DONAT UND LANGE 1983, BENECKE 1994). In dieser Phase ist auch ein Wandel in der 

Zusammensetzung des Haustierbestandes zu beobachten. In Siedlungen, in denen ein hoher 

Anteil an Ackerbau zu beobachten ist, steigt der Schweineanteil gegenüber den Wiederkäuern 

an (BENECKE 1994). Allgemein ist im Frühmittelalter eine Zunahme der Schweinehaltung zu 

beobachten. In Schleswig-Holstein beträgt der Wildtieranteil durchschnittlich weniger als 5 % 

in den Siedlungen, Ausnahmen bilden hier Burgen (z. B. Bischofswarder) mit einem erhöhten 

Anteil an Jagdwild.  

Die archäozoologischen Befunde zur Zusammensetzung der frühmittelalterlichen 

Haustierfauna in Mitteleuropa und Südskandinavien weisen auf grundlegende 

Strukturveränderungen in der Tierhaltung im Vergleich zu den vorangegangenen Perioden 

hin. In vielen Gebieten ist jetzt das Schwein das häufigste Haustier, während vorher das Rind 

unter den Faunenresten dominierte (BENECKE 1994). Allgemein kann die Intensivierung der 

Schweinehaltung als charakteristisches Kennzeichen der Haustierwirtschaft im frühen 

Mittelalter angesehen werden. Daneben nimmt im Laufe des 7. bis 10. Jh.s n. Chr. die 

Geflügelhaltung weiter an Bedeutung zu. 

Wie in den vorangegangenen Perioden lassen sich auch in diesem Zeitabschnitt erhebliche 

regionale Unterschiede in der Zusammensetzung der Haustierfauna beobachten. Eine 

besondere Situation bestand dabei in den Küstengebieten von Nord- und Ostsee sowie auf den 

Inseln der südlichen Ostsee. Hier bildete die Rinder- und die Schafhaltung auch im frühen 

Mittelalter die wesentliche Grundlage der Tierwirtschaft. Im Gegensatz zum 

mitteleuropäischen Binnenland hat sich danach die Zusammensetzung des Tierbestandes in 

den Küstenlandschaften bzw. auf den Ostseeinseln im Vergleich zu den vorangegangenen 

Perioden kaum verändert (BENECKE 1994). 

Aus den Knochenfunden ergibt sich, dass in Schleswig-Holstein das Schwein mit 44 % des 

Viehbestandes das häufigste Haustier ist. Im Vergleich zur Römischen Kaiserzeit hat sich 

dessen Anteil etwa verdreifacht. Die sich östlich an Schleswig-Holstein anschließenden, 

slawisch besiedelten Gebiete Mecklenburgs und Pommerns weisen in der Zusammensetzung 
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des Haustierbestandes weitgehend ähnliche Verhältnisse auf. Es konnte auch gezeigt werden, 

dass erhebliche Größendifferenzen zwischen zeitgleichen Schweinepopulationen in 

Schleswig-Holstein bestehen. So sind Schweine aus den slawischen Burgen Bischofswarder 

und Scharsdorf deutlich großwüchsiger als jene aus der Wikinger-Siedlung Haithabu 

(BENECKE 1994). 

Die Schweinehaltung stand fast ausschließlich im Dienst der Fleisch- und Fetterzeugung. Wie 

die Befunde zur relativen Häufigkeit der Wirtschaftshaustiere zeigen, hatten Schweine vor 

allem im frühen und hohen Mittelalter einen großen Anteil daran. Aus der 

Alterszusammensetzung am Fundmaterial aus mittelalterlichen Siedlungen ergibt sich, dass 

man die Schweine überwiegend im zweiten und dritten Lebensjahr geschlachtet hat. Ähnlich 

wie bei Landschweinen des 19. Jh.s wurden in diesem Alter offenbar die höchsten 

Mastleistungen erzielt. Über drei Jahre alte Tiere dienten dann vor allem der Nachzucht 

(MÜLLER 1989, 1992). Ein Vergleich von Alters- und Geschlechtsangaben lässt erhebliche 

Abweichungen in der Zusammensetzung der Schweinebestände zwischen verschiedenen 

mittelalterlichen Fundserien erkennen. Dies kann zu einem gewissen Teil mit Unterschieden 

in Funktion bzw. Charakter der verglichenen Siedlungen erklärt werden. So zeichnen sich 

ländliche Siedlungen in der Regel durch ein nahezu ausgeglichenes Geschlechterverhältnis 

unter den Schweinen aus, wie es für eine ortsständige, geregelte Schweinehaltung und -zucht 

zu erwarten ist. Dagegen weisen Knochenfunde vom Schwein aus zahlreichen Burg- und 

Stadtsiedlungen einen überdurchschnittlichen hohen Anteil männlicher Tiere auf. Da 

mittelalterliche Städte und Burgen eher als Orte des Verbrauchs denn der Erzeugung 

landwirtschaftlicher Produkte anzusehen sind, kann die starke Präsenz von subadulten bis 

jungadulten Ebern mit der Belieferung bzw. der Einfuhr von Schlachtschweinen in diese 

Siedlung sinnvoll erklärt werden. Für das slawische Gebiet ließ sich anhand von Befunden zur 

Altersgliederung und zum Geschlechterverhältnis an Schweineknochen zeigen, dass erst im 

Übergang zur jungslawischen Zeit Burgen zunehmend mit Schweinen beliefert wurden, 

während vordem die Schweinehaltung noch weitgehend in den Burgen selbst erfolgte 

(BENECKE 1988, MÜLLER 1989, 1992). Auch in der Entwicklung der mittelalterlichen Städte 

treten diesbezüglich Wandlungen auf. Wie am Fundmaterial aus Schleswig demonstriert 

werden kann, nimmt der Anteil männlicher Schweine vom 11. bis zum 14. Jh. kontinuierlich 

zu (HÜSTER 1990). In Verbindung mit anderen Befunden weisen diese Ergebnisse darauf hin, 

dass in der Frühphase von Schleswig die Bewohner die Schweine noch weitgehend selbst 

hielten und die Schweinehaltung erst in der Folgezeit zunehmend durch die Einfuhr von 

Schlachtschweinen abgelöst wurde. Als auslösendes Moment kommt die aus Schriftquellen 
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bekannte Reglementierung der Schweinehaltung in mittelalterlichen Städten infolge der 

Befestigung von Straßen und der Anlage von Abwassersystemen in Frage (HÜSTER 1990). 

Das Fundmaterial weist daneben auch auf ethnische Unterschiede in der Praxis der 

Schweinehaltung hin. So ist im fränkisch-deutschen Fundmaterial häufig die Gruppe der 

subadulten Tiere besonders stark vertreten, während unter Schweineknochen aus slawischen 

Siedlungen in der Regel die adulten Tiere dominieren. In der slawischen Schweinehaltung 

wurden offenbar die meisten Tiere mindestens einmal zur Zucht verwendet, bevor sie 

geschlachtet wurden, während im fränkisch-deutschen Gebiet ein deutlich geringerer Teil der 

Schweine tatsächlich zur Zucht kam. Die meisten Tiere sind hier noch vor Erreichen der 

Zuchttauglichkeit geschlachtet worden. Darin deuten sich Parallelen zur römischen 

Schweinehaltung an (BENECKE 1994).  

Ein Vergleich zwischen verschiedenen Siedlungstypen hinsichtlich des Anteils an Schweinen 

lässt wiederum deutliche funktionale Unterschiede erkennen. Noch relativ häufig sind 

Schweine im Fundmaterial aus frühstädtischen Siedlungen bzw. Städten sowie Burgen 

vertreten, während im ländlichen Bereich die Schweinehaltung im Vergleich zum 

Frühmittelalter etwas stärker zurückgegangen ist. 

Wie oben ausgeführt, ist es wichtig, sowohl die Domestikation als auch das Zusammenleben 

zwischen Schwein und Mensch stärker zu beleuchten. Eine gute Möglichkeit dazu bietet uns 

die Analyse genetischen Materials. Dabei ist es nötig, naturwissenschaftliche und 

archäologische Fragestellungen zu kombinieren und auch wissenschaftliche Interpretationen 

nicht außer Acht zu lassen.  

Die aktuellen Bestände des Europäischen Wildschweins (Sus scrofa) in Europa sind ein 

Ergebnis von verschiedensten Ereignissen, die die Entwicklung und Ausbreitung der Spezies 

mehr oder weniger nachhaltig beeinflusst haben. Wie die meisten Säugetiere Europas erfuhr 

der Lebensraum der Wildschweine während der letzten Eiszeit eine enorme geografische 

Kontraktion. Ihr Vorkommen war auf wenige Refugien reduziert. Die darauffolgende 

Klimaerwärmung und die abschmelzenden Gletscher führten zu einer Wiedereroberung des 

Kontinents.  

Mit der einsetzenden Phase der Domestikation konzentrierte sich das Interesse des Menschen 

weniger auf die Wildpopulationen, als viel mehr auf die Züchtung und Nutzung von 

Hausschweinen, wodurch eine Vielzahl von verschiedenen Rassen in Europa und Asien 

hervorgebracht wurden. Aus kulturellen Gründen wurden Wildbestände zu Beginn der 

Zeitrechnung wieder verstärkt bejagt. Nicht der Nahrungserwerb sondern in erster Linie die 

Erlangung von Trophäen standen im Vordergrund, so dass eine selektive Auswahl getroffen 
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wurde. Mancherorts nahm die Jagd, die überwiegend dem Adelsstand vorbehalten war, so 

sehr überhand, dass die Bestände stark dezimiert wurden und mit Nachzüchtungen in 

Gehegen und Aussetzung von Tieren gegengesteuert werden musste. 

 

 

1.3. Genetische und biologische Grundlagen 

 

 

1.3.1. Das Schwein (Sus scrofa) 

 

Alle heutigen domestizierten Schweine stammen vom Wildschwein Sus scrofa ab. Das 

Europäische Wildschwein gehört zur Gruppe der Paarhufer (Artiodactyla), die mit der Gruppe 

der Cetacea in das Taxon Cetartiodactyla eingeordnet werden. Innerhalb der Paarhufer bilden 

die Gruppe der Neoselenodontia (Kamele und Wiederkäuer) und die der Neobunodontier 

(schweinartige Tiere), die sich einerseits die Gruppe der Flusspferde (Hippopotamidae), 

andererseits die Gruppe der Schweineartigen teilen, Schwestergruppen. Die Gruppe der 

Schweineartigen umfasst die Nabelschweine (Tayassuidae, Pekaris) und die Echten Schweine 

(Suidae) (HENDRICHS UND FREY 2004, GROVES UND GRUBB 1993). Sieben Arten bilden in 

Europa und Asien die rezenten Vertreter der Gattung Sus (Sus scrofa, S. salvanius, S. 

verrucosus, S. barbatus, S. philippensis, S. cebifrons, S. celebensis), sowie eine Art in der 

Gattung Babyrousa (mit Babyrousa babyrussa). Die afrikanischen Suidae bilden drei 

Gattungen mit insgesamt fünf Arten (Potamochoerus porcus, Potamochoerus larvatus, 

Hylochoerus meinertzhageni, Phacochoerus africanus, Phacochoerus aethiopicus) (GROVES 

UND GRUBB 1993) (Abb. 4). 

Die Linie der Pekaris, die über den gesamten amerikanischen Kontinent verbreitet sind, 

trennte sich vor etwa 40 Millionen Jahren von der der echten Schweine, die auf die alte Welt 

beschränkt blieben (NIETHAMMER UND KRAPP 1986). Vor etwa 3-5 Millionen Jahren erscheint 

die Gattung Sus in Europa (GROVES UND GRUBB 1993) und erfährt mit der Spezies S. scrofa 

eine der häufigsten noch heute lebenden Säugetiere (OLIVER 1993).  

Mindestens 17 Unterarten entwickelten sich über die Zeit in Eurasien (OLIVER 1993, 

GRZIMEK 1979). Diese können in vier größere Gruppen mit einer geografischen Begrenzung 

und speziellen Körpermerkmalen eingeteilt werden (Östliche, Indische, Indonesische, 

Westliche Gruppe). Die wichtigsten sind dabei die Beschaffenheit des Fells, die Körpermasse 

und der Haarkamm auf dem Rücken. Die Westliche Gruppe gliedert sich in mindestens drei 

Unterarten: Sus scrofa scrofa verbreitet über ganz Europa, S. s. meridionalis im 
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Mittelmeergebiet mit den kleinsten Tieren auf Sardinien (40 kg) und S. s. attila mit den 

größten Tieren im Kaukasus (350 kg) (KELM 1938, HERRE 1986, OLIVER 1993). Hierbei lässt 

sich im Allgemeinen ein Größengefälle von Nordost nach Südwest beobachten (NIETHAMMER 

UND KRAPP 1986). Innerhalb der Spezies variiert die Chromosomenzahl zwischen 2n = 36 bis 

38 (PORTER 1993). Die Verbreitung in Europa ist stark durch die letzte Eiszeit geprägt, hierbei 

bilden permafrostfreie Gebiete (z. B. der Balkan, die Iberische Halbinsel, Italien) als wichtige 

Rückzugsgebiete die bedeutendsten Refugien (SOMMER UND NADACHOWSKI 2006). Wie 

genau die nacheiszeitliche Ausbreitung der heutigen Sus scrofa Populationen verlaufen ist und 

noch verläuft, ist bis heute nicht eindeutig zu klären (KIRSCHNING 2009). Die nördliche 

Grenze ist heute bei 64° nördlicher Breite, die südliche Grenze wird durch die Pazifikküste 

und Nordafrika gebildet (GENOV 1981). In Australien, Nord-, Mittel- und Südamerika sind die 

Wildschweine durch den Menschen verbreitet worden. Die große Anpassungsfähigkeit und 

Flexibilität der Schweine sowie die hohe Toleranz gegenüber extremen Temperaturen und die 

omnivore Lebensweise ermöglichten es ihnen, die unterschiedlichsten Habitate zu besiedeln. 

So sind sie sowohl in Laub- und Mischwäldern in den gemäßigten Breiten Europas, als auch 

in Regenwäldern, Halbwüsten, in den Steppen Asiens, in Gebirgen bis Höhen von 4000 m 

oder heute sogar in Großstädten anzutreffen (GRZIMEK 1979, GROVES UND GRUBB 1993, 

WESTHEIDE UND RIEGER 2004). 

Der Nahrungsbedarf kann vollständig durch pflanzliche Nahrung (Früchte, Blätter, Wurzel), 

Abb. 4, Suidendiversität und deren phylogenetische Beziehung (NACH RANDI ET AL. 1996, GROVES 

ET AL. 1997, FOKKINGA 2004, ROBINS ET AL . 2006) 
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aber auch durch tierische Kost (Insekten, Würmer, Eier, kleine Wirbeltiere, Aas) gedeckt 

werden. Die Verhaltensweise der Wildschweine ist sehr vielseitig und passt sich dem Habitat 

an. So kommt es zu Saisonalwanderungen, um aus verschiedenen Habitaten den höchsten 

Ertrag zu erbeuten (KEULING ET AL. 2008). 

Der charakteristische Phänotyp der Wildschweine wird durch die borstenartigen Haare, die 

meist prominente Mähne entlang des Rückens, die nackte extrem bewegliche Rüsselscheibe 

sowie die ständig wachsenden, wurzellosen Canini geprägt. Letztere sind bei den Keilern 

(männlichen Tieren) stärker ausgeprägt als bei den Bachen (weiblichen Tieren). Dieser 

Geschlechtsdimorphismus spiegelt sich auch in der Gesamtgröße der Tiere wider, wobei die 

Bachen im Durchschnitt 5-12 % kleiner sind als die Keiler. Auch das Ernährungsangebot hat 

einen großen Einfluss auf die Größe der Tiere. So kann das Gewicht von Keilern zwischen 50 

bis 350 kg, die Körperhöhe zwischen 55 bis 110 cm und die Kopfrumpflänge  zwischen 44-

180 cm schwanken (NIETHAMMER UND KRAPP 1986, OLIVER 1993, WESTHEIDE UND RIEGER 

2004). Diese großen Variabilitäten erschweren es, Schweineknochenfunde aus 

archäologischem Kontext klar zu bestimmen. So können Geschlecht und Status 

(domestiziert/wild) nicht an allen Skelettelementen zuverlässig bestimmt werden. 

Wildschweine treten meistens als Rotten auf, die aus einer oder mehreren Generationen von 

Bachen mit ihren Frischlingen (Jungen) und den Überläufern (einjährige Jungtiere) bestehen 

kann. Dabei führt die älteste Bache die gesamte Rotte (OLIVER 1993, OPHOVEN 2005). Die 

älteren Keiler leben zumeist solitär oder in kleineren Verbänden getrennt von der Rotte. In der 

einmonatigen Paarungszeit, beginnend Mitte Dezember, schließen sich die Keiler einer Rotte 

an und verteidigen diese gegen Nebenbuhler. Im Durchschnitt begattet ein Keiler drei bis acht 

Bachen. Die Geschlechtsreife kann bei Bachen abhängig vom Körpergewicht (ab 25 bis 

30 kg) und Nahrungsangebot schon im Alter von acht bis zehn Monaten eintreten (HESPELER 

2004). Kommt es in der Rauschzeit nicht zur Befruchtung, wird die Bache nach etwa drei 

Wochen erneut empfangsbereit. Nach 114 bis 140 Tagen werden in einem Wurfkessel, 

abgeschieden von der Rotte, im Schnitt fünf bis sechs Frischlinge geboren, selten zehn oder 

mehr. Die Lebenserwartung eines Schweines liegt bei der Geburt im Durchschnitt zwischen 2 

und 9 Jahren, sie kann aber in Gefangenschaft sogar 30 Jahre betragen (NIETHAMMER UND 

KRAPP 1986). Eine exakte Populationsdichte ist aufgrund ihrer Heimlichkeit und einer hohen 

Mobilität nur sehr grob zu ermitteln und liegt in Europa bei 5, in Asien zwischen 27 bis 72 

Individuen pro km². Zwar verhalten sich Wildschweine territorial, doch sind die Grenzen 

nicht starr. Nächtliche Wanderungsbewegungen von 10 km sind nicht ungewöhnlich. 

(SODEIKAT UND POHLMEYER 2003, KEULING ET AL. 2007). Dabei zeigen die Überläufer ein 
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besonders starkes Wanderungsverhalten im Gegensatz zu dem der Bachen/Rotten, die eher 

ortskonstant bleiben. So kommt es häufig vor, dass Wildschweine in ihrer Lebensspanne 

Gebiete besiedeln, die 250 km entfernt von ihrem Geburtsort liegen (NIETHAMMER UND 

KRAPP 1986, OLIVER 1993). 

Mit der wachsenden Bevölkerungszahl des Menschen stieg auch die Nachfrage nach Fleisch, 

so dass der Kontakt zwischen domestizierten und wilden Tieren aufgrund der extensiven 

Schweinehaltung zunahm und mancherorts noch bis heute andauert.  

 

 

1.3.2. Mitochondriales Genom und nukleäre Markersysteme 

 

In tierischen Zellen findet sich die DNA in zwei Zellbestandteilen, zum einen im Kern oder 

Nucleus (nDNA) und zum anderen in den Mitochondrien (mtDNA). Die nDNA liegt nur in 

einer Kopie in der Zelle vor, dagegen ist die mtDNA häufig in unterschiedlicher Kopienzahl 

vorhanden, meist in Abhängigkeit vom Typ des Gewebes (ROBIN UND WONG 1988). 

Abhängig vom 

Gewebetyp finden sich 

tausende von 

Mitochondrien und 

damit Kopien der 

mtDNA in einer Zelle 

(BOGENHAGEN UND 

CLAYTON 1974, 

LIGHTOWLERS ET AL. 

1997).  Die mtDNA ist 

assoziiert mit einer 

kleinen Anzahl an 

Proteinen. Die 

Mitochondrien bilden 

das ĂKraftwerkñ der Zelle, wobei durch die konstante ATP-(Adenosintriphosphat) Produktion 

durch oxidative Phosphorylation und deren Beiprodukte, die reactive oxygen species (ROS) 

und freie Radikale ein hochgradig oxidatives Milieu gebildet wird, was DNA-Schäden 

verursachen kann. Dies führt zu einer erhöhten Mutationsrate im mt-Genom gegenüber dem 

nukleären Genom. 

Abb. 5, Mitochondriales Genom des Schweins mit der Lage der kodierenden 

und nicht kodierenden Bereiche. 
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Das Genom der meisten Schweinerassen ist mit 18 Autosomen und den zwei 

Geschlechtschromosomen (X und Y) annähernd so groß wie das menschliche Genom (2,7 

Gb). Das mitochondriale Schweine-Genom hat 16680 bp (Abb. 5). Bis jetzt sind etwa 50 % 

des gesamten und über 70 % der kodierenden Bereiche des aus dem Kern stammenden 

Schweine-Genomes sequenziert und in Datenbanken zugänglich (CHEN ET AL. 2007, 

PIGGENOMPROJECT).  

Wie beim menschlichen chromosomalen Genom sind nur rund 5 % hoch konserviert, d.h. die 

Mutationsrate in diesen Bereichen ist gering. Bei der mtDNA liegt die Mutationsrate für die 

kodierenden Bereiche bei 5 x 10
-6
 bis 5 x10

-7
 Basen pro Generation von 20 Jahren (PARSONS 

ET AL. 1997). Dies entspricht 0.025-0.26 Basenaustauschen pro Position pro Million Jahren. 

Für die nicht kodierenden hypervariablen Regionen I und II (HVR I und HVR II) liegt die 

Mutationsrate bei 3.6 x 10
-6

 Basen pro Generation (PAKENDORF UND STONEKING 2005, 

BROWN ET AL. 1979, INGMAN UND GYLLENSTEN 2001, VIGILANT ET AL . 1991, LUTZ ET AL. 

1998, RICHARDS ET AL. 2000) und eine durchschnittliche Gesamtmutationsrate von 3.4 x 10
-7

 

(INGMAN ET AL. 2000). 

Mutationen bieten die Möglichkeit einen Organismus zu verändern (Abb. 6). Ohne 

Mutationen wäre die biologische Diversität und damit eine Evolution nicht möglich. Dabei 

unterscheidet man zwischen silent mutations, stillen Mutationen, also Mutationen die keinen 

Aminosäureaustausch bewirken, und Mutationen, die einen Austausch bewirken. Die letzteren 

führen zu einer Veränderung der 

kodierten Produkte, wie Enzyme oder 

Proteine. Durch Unterschiede in 

Chromosomenzahl, Basenzahl und 

Basenabfolge erhält so jede Spezies 

und auch jedes Individuum seine 

eigene genetische Identität. Zur 

Unterscheidung von zwei Individuen 

werden besonders polymorphe 

Regionen, z. B. Mikrosatelliten 

herangezogen, wohingegen bei einem 

Speziesvergleich eher auf konservierte Bereiche, z. B. Gene wie dem Cytochrom b (Cytb), 

zurückgegriffen wird. Diese Vergleiche bilden die Grundlage der Genetik. Wichtige Bereiche 

sind hier z. B. die Humangenetik, die Immungenetik, Populationsgenetik, Phylogenetik oder 

Abb. 6, Übersicht über die Mutations- und 

Reparaturmechanismen in der Zelle (nach Haak 2006) 
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die Analyse der Phänotypen (KRINGS ET AL. 1999, JOHNS UND AVISE 1998, VAGE ET AL. 1997, 

KAYSER ET AL. 2011). 

Die wichtigste Analysen-Methode bildet dabei die PCR (Polymerase Chain Reaction) (s.u.), 

an die z. B. die Fragmentlängenanalyse (Auftrennung der Fragmente nach der Länge), die 

Restriktionsfragmentlängenanalyse (RFLP-Analyse, Spaltung der Fragmente mit Hilfe 

sequenzspezifischer Endonucleasen), die Direkt-Sequenzierung (direkte Betrachtung der 

Basenabfolge) oder die Single Nucleotide Polymorphism (SNP) - Analyse (Analyse von 

Punktmutationen) anschließen können. Probleme rezentgenetischer Untersuchungen liegen 

zum einen in ihrem methodischen als auch im analytischen Ansatz. So versuchen 

populationsgenetische Studien historische Fragestellungen mit modernen Daten zu klären, 

wobei der zeitliche Ablauf nicht direkt in den Daten ersichtlich ist. Es sind daher nur indirekte 

Aussagen möglich. Es ist daher nicht möglich, eine hohe zeitliche und geografische 

Auflösung eines komplexen Vorganges, wie z. B. der Neolithisierung, mit modernen 

Datensätzen zu erhalten. Hier ist die Archäologie der Genetik noch weit voraus und kann 

differenzierte Modelle entwickeln. Die Forschung an alter DNA versucht diese Lücke zu 

schließen. Das große Potential der aDNA liegt darin, den genetischen Status quo direkter an 

einem beliebigen Punkt in der Vergangenheit zu erfassen. Heute ist nur die aDNA in der 

Lage, für eine genetische Veränderung einen gesicherten Terminus ante und post quem zu 

geben. Da die Stichprobengröße bei alter DNA immer reduziert sein wird, folgt, dass 

Vergleiche mit modernen Untersuchungen statistisch erschwert oder unmöglich sind und noch 

auf vereinfachte Modelle in der aDNA zurückgegriffen werden muss, die allerdings in den 

wenigstens Fällen der Realität gerecht werden. Das Design und die Auswahl der Stichprobe 

sind entscheidend für die Untersuchung von domestizierten Spezies. Die Haltung von Tieren 

führt zu einer drastischen Reduktion des Genpools. Anders formuliert sind die heutigen Haus- 

und Nutztiere so divers, dass jede Züchtung/Kleingruppe eine eigene Population/Haplotypen 

darstellen könnte. So schätzt man, dass jede Woche rund zwei Züchtungen der heute 

existierenden domestizierten Spezies verloren gehen können (SCHERF 1995). Daher ist das 

genetische Material einer Vielzahl von Nachfahren durch den Prozess der Domestikation 

nicht mehr nachweisbar. Deshalb repräsentiert eine bestimmte heutige Population nur das 

aktuelle Bild, nicht jedoch den Domestikations- und Abstammungsprozess. Die aDNA kann 

hier zwar einen direkten Einblick in die Prozesse geben, jedoch muss auch hier beachtet 

werden, dass es sich nur um einen Ausschnitt einer existierenden Genvielfalt handelt. 

Das mt-Genom des Schweins ist ein zirkuläres, doppelsträngiges Molekül organisiert in 

einem schweren guaninreichen Strang und einem leichten cytosinreichen Strang (URSING UND 
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ARNSON 1998), auf dem sich kodierende Bereiche befinden für eigene ribosomale RNA 

(rRNA), Transfer-RNA (tRNA) und viele Proteine der Atmungskette (Zitronensäurezyklus). 

Dreizehn der mitochondrialen Gene sind kodierend für Proteine, weitere 22 Gene für tRNA 

und zwei rRNAs (ANDERSON ET AL. 1981, PASSARGE 2004).  

Ein zweiter Faktor, der bei der Wahl geeigneter genetischer Marker beachtet werden sollte, ist 

der Vererbungsweg. Grundlegend wird hier unterschieden zwischen diploiden Genomen, die 

sich zu einem Teil aus dem Genom der Mutter und zum anderen aus dem des Vaters 

stammen, z. B. den autosomen und den haploiden Genomen, die nur uniparental vererbt 

werden, z. B. die mtDNA (matrilinear) oder das Y-Chromosom (patrilinear) (SCHWARTZ UND 

VISSING 2002). 

In den meisten populationsgenetischen Studien wird uniparental vererbte DNA untersucht. 

Die mtDNA bietet sich hier als maternal vererbt besonders an, da sie eine überschaubare 

Größe besitzt, die darauf kodierten Gene in ihrer Funktion gut beschrieben sind und keine 

Rekombination erfolgen sollte. Daraus folgt, dass Variationen des Genoms allein aus 

Mutationen, beeinflusst von evolutiven Kräften wie Selektion und Gendrift, entstehen. 

Exemplarisch sind hier einige mtDNA basierte Studien genannt: RL. CANN ET AL. (1987) 

zeigt, dass alle heute lebenden Menschen auf eine gemeinsame Vorfahrin zurückzuführen 

sind, die vor weniger als 200.000 Jahren in Afrika lebte; S. HUMMEL (2003) führte 

Untersuchungen des Cytb und anderer konservativerer Abschnitte des Genoms; R. 

RENNEBERG (2008) zum Zweck der Speziesidentifikation. Ein gutes Beispiel für das breite 

Spektrum an pylogeografischen Studien ist das Rind. So konnte anhand von aDNA 

nachwiesen werden, dass in Süd-Europa eine Einzüchtung afrikanischer Rinder stattgefunden 

haben muss (BEJA-PERREIRA ET AL. 2006). Anhand der Untersuchung neolithischer Rinder-

DNA konnte gezeigt werden, dass ein Unterschied zwischen dem europäischen Wildrind (Bos 

primigeminus) und dem fälschlich als domestiziertes Rind angesprochenen Ur (Bos taurus) 

besteht (BOLLONGINO ET AL. 2003). Es wird deutlich, dass viele Prozesse der Domestikation 

nicht nur beim Rind weitestgehend unverstanden sind und die aDNA-Analytik einen 

wichtigen Beitrag zur Klärung der Herkunft und des Ursprungs leisten kann. 

Die rein mütterliche Vererbung der mtDNA wurde in den letzten Jahren immer wieder 

diskutiert (EYRE-WALKER ET AL. 1999, HAGELBERG ET AL. 2000, ZSURKA ET AL. 2005). Viele 

der Heteroplasmien, also das Vorliegen zweier unterschiedlicher mitochondrialer Genome, 

konnten häufig auf einen Bearbeitungs- und Analysefehler zurückgeführt werden (MACAULEY 

ET AL. 1999, KIVISILD UND  VILLEMS 2000, KUMAR ET AL. 2000, BANDELT 2005). Aufgrund der 

geringen Anzahl ist dieses Phänomen ein zu vernachlässigender Faktor bei 
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populationsgenetischen Fragestellungen. Zudem konnten in parallel geführten unabhängigen 

Analysen zum Thema Rekombination (INGMAN ET AL. 2000, JORDE UND BAMSHAD 2000, 

ELSON ET AL. 2001) sowie Datenneubewertungen (PIGANEAU UND EYRE-WALKER 1999) keine 

Hinweise auf Rekombinationsereignisse der mitochondrialen DNA erbracht werden.  

Anders als für das humane mt-Genom gibt es für das Schwein keine einheitliche 

Nomenklatur. In dieser Arbeit wird das erste publizierte mt-Genom des Schweins als 

Nomenklaturgrundlage genutzt (URSING UND ANDSON 1998) (Genbank AJ002189). 

Ansonsten wird an der Nomenklatur für das humane mt-Genom festgehalten. 

Mutationen bzw. Polymorphismen haploider DNA, also der mtDNA oder Y-Chromosoms, 

bestimmen die so genannten Haplotypen. Kombinationen, die in vielen Individuen auftreten, 

eignen sich, um Cluster, sogenannte Haplogruppen, zu bilden. Diese bilden die Grundlage für 

eine Vielzahl von Studien der Populationsgenetik (UNDERHILL UND KIVISILD 2007), dies gilt 

analog auch für Schweine, zu finden bei J. KIRSCHNING (2009), G. LARSON ET AL. (2005, 

2007) oder M. SCANDURA ET AL. (2008). Ein weiterer Vorteil der mtDNA ist die hohe Anzahl 

an Kopien. Dies erhöht die Wahrscheinlichkeit des Überdauerns und damit der Nutzbarkeit 

für aDNA-Studien. Bei den meisten Studien ist der nichtcodierende Abschnitt des mt-

Genoms, die Control Region oder D-Loop (displacement Loop), von Interesse. Hier liegen der 

Start der Replikation und auch die Promotoren für die Transkription, des Weiteren befinden 

sich die HVR I und II in diesem Abschnitt. Diese Bereiche besitzen besonders viele 

Polymorphismen und eine hohe Mutationsrate, wodurch sie zu klassischen Markern der 

Populationsgenetik wurden. Dies ermöglicht auch den Zugriff auf eine große Menge an 

Vergleichsdaten. Um möglichst alle Sequenzunterschiede zu erfassen, ist die Methode der 

Direktsequenzierung von Genomabschnitten die beste Wahl. Zwar basiert ein Großteil der 

heutigen Studien auf den Daten aus den hypervariablen Regionen, doch zeigt sich, dass es 

heterogene Substitutionsraten gibt, also Basenpositionen, die häufiger und schneller 

evolvieren als andere, die die Aussagekraft verfälschen können (MEYER ET AL. 1999). 

Betroffen sind hier besonders Nukleotidpositionen mit Pyrimidin-Transitionen (C ź T). Eine 

sichere Zuordnung von Haplogruppen kann dadurch erschwert werden, wenn die spezifischen 

Polymorphismen auf wiederholt mutierenden Nukleotidpositionen (recurrent mutations), so 

genannten Mutational Hotspots, liegen (STONEKING 2000). Die codierenden Bereiche des mt-

Genoms scheinen zudem nicht selektionsneutral zu sein. So konnte D. MISHMAR ET AL. 

(2003) einen Unterschied in der Variabilität der Gene Cytochrom b, adenosine triphosphate 

syntase subunit 6 (ATP6) und Cytochrom Oxidase I (COI) in Populationen verschiedener 

klimatischen Zonen feststellen. Populationen gemäßigter und tropischer Klimazonen zeigen 
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Variabilität in anderen Genen als Populationen aus arktischen Regionen. Dabei scheint das 

Klima bzw. die Adaption an bestimmte biogeografische Gebiete einen entscheidenden 

Selektionsdruck auf die Gene der Atmungskette zu haben (RUIZ-PESINI ET AL. 2004). In der 

modernen Populationsgenetik geht man dazu über, ganze mt-Genome zu sequenzieren und 

diese zu vergleichen (BANDELT ET AL. 2003, KONG ET AL. 2003, MACAULAY ET AL . 2005). 

Leider sind die Schweine anhand des mt-Genoms nicht eindeutig in die Ordnung der 

Paarhufer einzuordnen (URSING ET AL. 2000). Eine Identifikation von einzelnen Spezies wird 

nur selten benötigt. Anwendungsgebiete liegen hier bei der Lebensmittelindustrie, dem Zoll 

und der Forensik (PFEIFFER 2007, KITANO ET AL. 2007, MARIN ET AL. 2007). Auf die aDNA 

bezogen bietet es sich an, museale oder archäologische Funde genetisch zu identifizieren, um 

Aussagen über Herstellungsmaterialien, wie z. B. Pergamente aus Rinder- oder Ziegenleder, 

zu treffen (BURGER ET AL. 2000).  

Ergänzend werden die Haplogruppen heute über die Untersuchung von Punktmutationen, also 

SNPs oder mit Hilfe von RFLPs in der codierenden-Region des Genoms bestätigt oder 

ermittelt (TORRONI ET AL. 2006, UNDERHILL UND KIVISILD 2007). Je mehr Abschnitte 

untersucht werden, desto sicherer ist die Zuordnung zu einer bestimmten Haplogruppe bzw. 

der Nachweis z. B. der Verwandtschaft (ROKAS 2005). Ein SNP kann zudem in kodierenden 

Bereichen große Auswirkungen haben, z. B. bei der Untersuchung von immungenetisch 

assoziierten Polymorphismen oder coevolutiven Merkmalen wie der Laktose-Toleranz 

(SWALLOW 2003). Bei einer entsprechenden Auswahl der Loci können SNPs so ein wichtiges 

Werkzeug sein, was sich besonders für die aDNA-Forschung eignet, da die zu untersuchenden 

Abschnitte spezifisch und sehr klein sind (HAAK 2010). In dieser Studie finden die SNP-

Analysen und die Direktsequenzierung Anwendung. Es wird auf die Analyse von 

Mikrosatelliten oder auch STRs in nicht-kodierenden Abschnitten verzichtet, da die zu 

untersuchenden Abschnitte häufig sehr groß sind und es zudem zu Problemen wie dem allelic 

Dropout oder Stottern kommen kann, obwohl diese Untersuchungen bei aDNA prinzipiell 

funktionieren (HUMMEL 2003, HAAK 2010, BRAMANTI 2009). Auch lässt die Fragestellung 

keine direkten Verwandschaften von untersuchten Individuen erwarten, so dass die 

autosomalen STRs für den sogenannten genetischen Fingerabdruck nicht in Betracht kamen. 

Auch gonosomale STRs wie für das Y-Chromosom entfielen, da für sie und andere in Frage 

kommende Gene keine Daten zu Frequenzen der untersuchten Schweinepopulationen zur 

Verfügung standen. 
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Die  uniparental vererbten Marker haben auch Nachteile, da nur jeweils eine 

Abstammungslinie mütterlich oder väterlich betrachtet wird. So bleiben z. B. Informationen 

über eventuelle Rückkreuzungen mit wilden Individuen unentdeckt. 

Das Potenzial einer Region des mtGenoms für die Bestimmung der Artenverwandtschaft ist 

unterschiedlich. In der Literatur gelten NADH dehydrogenase subunit 5 (Nd5), Cytb und COI 

als beste, Nd4, Nd2 als gute Marker, ATP6 dagegen wird aufgrund seiner hohen 

Konservativität als nicht ausreichend eingestuft (ZARDOYA UND MEYER 1996, RUSSO ET AL. 

1996). 

Eine Vielzahl von Studien nutzt sowohl Mikrosatellitenanalysen und D-Loop-

Sequenzierungen als auch deren Kombination, um die populationsgenetischen Fragen bei 

einer Vielzahl von Wild- und Haustieren zu klären. Ein Schwerpunkt der Forschung lag auf 

den Wildschweinpopulationen Europas, so wurden z. B. österreichische Populationen auf 

Allozym-Polymorphismen untersucht (HARTL UND CSAIKL 1987). Die mitochondriale 

Kontrollregion wurde in einigen Studien herangezogen, um Fragestellungen zum 

Domestikationsursprung zu untersuchen (GIUFFRA ET AL. 2000, LARSON ET AL. 2005, 2007, 

2010). Die in diesen und weiteren, meist asiatischen Studien ermittelten D-Loop-Sequenzen 

von Wildschweinen, dienten als Grundlage, drei mitochondriale Linien zu unterscheiden, von 

der eine asiatischen Ursprungs sein soll, eine weitere nur in Italien auftritt und die dritte in 

ganz Europa beobachtet wurde (LARSON 2005, SCANDURA ET AL. 2008). Dabei wird 

angenommen, dass die genetische Struktur am stärksten durch den Verlauf der postglazialen 

Wiederbesiedelung geprägt wurde. Auch die archäologischen Funde in den europäischen 

Gebieten, in welche sich die Wildschweine während der Eiszeit zurückgezogen haben, gehen 

mit dieser Hypothese konform (SOMMER UND NADACHOWSKI 2006). 

In einigen europäischen Gebieten folgten Analysen von Mikrosatelliten, z. B. in Bulgarien, 

wo Wildschweinpopulationen aufgrund  ihres Größenunterschiedes - große Tiere des Nordens 

mit kleineren aus den südlichen Bergregionen - untersucht wurden. Dabei wurden die 

genetischen Unterschiede, die bereits anhand von Allozym-Analysen nachgewiesen wurden 

und auf verschiedene Subspezies zurückführt, bestätigt (HARTL ET AL. 1993, NIKOLOV ET AL. 

2009). 

Die in dieser Arbeit relevanten Genorte (Loci) und molekulargenetischen Marker wurden so 

gewählt, dass sie für die Beantwortung populationsgenetischer Fragestellungen wichtig sind 

und sich aufgrund ihrer Eigenschaften auch für die Analyse an aDNA eignen sollten. So 

wurde auf die Analyse von Mikrosatelliten und nDNA, mit Ausnahme von 

geschlechtsbestimmenden und fellfarbenspezifischen Markern der nDNA, verzichtet.  



 

 

 

31 Identifikation des Phänotyps 

Zunächst wurden ein Alignment anhand von allen verfügbaren kompletten mt-Genomen 

(Referenzsequenzen) der Spezies Sus aus den Gendatenbanken NCBI (National Center for 

Biotechnology Information), EMBL (European Molecular Biology Laboratory) und DDBJ 

(DNA Data Bank of Japan) erstellt (Alignment liegt im PDF Format auf einer CD bei). 

Anhand dieses Vergleiches und der Literatur wurden danach hoch variable Regionen aus dem 

mt-Genom ausgewählt. 

 

 

1.3.3. Identifikation des Phänotyps 

 

Das äußere Erscheinungsbild, morphologische und auch die physiologischen Eigenschaften 

eines Individuums werden durch ihre Phänotypen beschrieben. In der Systematik und auch in 

der Archäozoologie werden besonders die morphologischen Unterschiede betrachtet, welche 

durch den Phänotyp bestimmt werden. Dieser wiederum hängt auch vom Genotyp, also der 

Gesamtheit aller genetischen Merkmale eines Individuums ab. Die Selektion oder die 

Evolution wirkt durch die spezifischen Umweltbedingungen direkt auf den Phänotyp 

(WIESEMÜLLER ET AL. 2002). Eine direkte Verbindung von Phänotyp und Evolution erkannte 

schon Darwin 1883 in seinem Werk ĂThe variation of Animals and Plants under 

Domesticationñ. So beschreibt er, dass domestizierte Tiere hªufig ein sehr variables 

Erscheinungsbild aufweisen, welches unter natürlichen Bedingungen letal wäre. Die Vielfalt 

der Fellfarben, abweichend vom Wildtyp, ist wohl die auffälligste Veränderung im Laufe der 

Domestikation. Natürliche Evolutionsprozesse können zu einer Fülle von Farbvarianten 

innerhalb einer Spezies führen, die an die jeweiligen Naturbedingungen angepasst sind, z. B. 

das weiße Fell des Polarhasen (Lepus arcticus) in Grönland oder das Fell des Tundra 

Schneehasen (Lepus timidus), welches einen Farbwechsel vollzieht, so dass es im Winter 

weiß und den Rest des Jahres graubraun ist. Damit ist die Pigmentierung eines der wichtigsten 

Adaptationskriterien. Unklar ist allerdings ob dies direkte Effekte der Domestikation sind 

(BELYAEV 1979, TRAPEZOV 1997) oder ob seltene Farbmutanten bewusst durch den Menschen 

selektiert wurden. Denn die natürliche Selektion war nicht vorhanden und die fehlende 

Tarnfarbe beeinträchtigte nicht mehr die Überlebenschancen der Tiere. Ein vorstellbares 

Szenario wäre, dass der Mensch abweichende Färbungen nutzte, um die eigenen Tiere von 

Wildtieren einfacher unterscheiden zu können. Es sind aber auch komplexere Gründe wie die 

Ästhetik oder kulturelle Faktoren denkbar. Ob es eine Verbindung zwischen bestimmten 

Faktoren wie der Fellfarbe und Leistungsmerkmalen gibt, ist nicht bekannt, auch wenn dies 
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durch den Volksmund überliefert und in der Tierzucht unüblichen Fellfarben eine besondere 

Aufmerksamkeit gewidmet wurde. In wirtschaftlicher Hinsicht zweitrangig weckten seltene 

Farbschläge die Faszination der Züchter. Die Fellfarbe war einfaches Merkmal zur Bildung 

der Rassen und ist noch heute Teil des Rassebestandes. Eine wirtschaftliche Bedeutung 

erlangt die Fellfarbe nur bei den Pelztieren und der Schafzucht. Die immer detailreicher 

werdende Kenntnis über die biochemischen Prozesse bei der Pigmentbildung machen 

deutlich, dass die Farbe kein isoliertes Merkmal darstellt, sondern mit weiteren Eigenschaften 

in Verbindung stehen könnte. Der embryologische Ursprung, die Stoffwechselwege der 

Farbsynthese und die Lokalisation der Gene lassen die Hypothese zu, dass die Fellfarbe der 

Nutztiere bewusst oder unbewusst, im Zusammenhang mit bestimmten Leistungsmerkmalen 

gewählt wurde. Die bildlichen Darstellungen von Schweinen von der Antike bis ins 

Mittelalter gleichen in Form und Farbe noch sehr stark den Wildschweinen. Erst ab dem 15. 

Jahrhundert treten Bilder von einfarbigen weißen Schweinen auf (Abb. 7). 

 

Abb. 7, Br¿der Limbourg: ĂNovemberò aus ĂLes Tr¯s Riches Heures du Duc de Berryò von ca. 1416. 

Hieronymus Bosch: ñDie Versuchung des heiligen Antoniusò um 1510. Jan Bruegel d. .: 

ñParadieslandschaft mit Arche Noahò um 1613. 
 

Für die Fellfarben sind nur die Melanine von Bedeutung (FOX AND VEVERS, 1960). Die 

nach dem schwarzen Melanin benannten Melanozyten sind die Farb- oder Pigmentzellen 

(WESTERHOF 2006). Melanozyten liegen vor in der Epidermis (Stratum spinosum), den 

Haarfollikeln, dem Stroma der Iris und bei nachtaktiven Tieren im Tapetum lucidum des 

Auges, direkt hinter der Netzhaut. Dies sind Zellen mit langen Cytoplasmafortsätzen 

(Dendritenzellen), die ihren Ursprung in der Primäranlage des Zentralen Nervensystems 

haben. Sie können als einzellige, Melanin sezernierende Drüsen betrachtet werden (SILVERS 

1961). Ihre Anzahl variiert jedoch abhängig von der Hautregion und der Tierart. Das Melanin 

wird in Pigmentgranula, den Melanosomen, am Endoplasmatischen Reticulum der Zelle 

gebildet. An den Ribosomen werden Polypeptide synthetisiert, die zu enzymatischen 

Proteinmolekülen kondensieren, zur Protyrosinase. Die Prämelanosomen bestehen zunächst 
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aus sehr feinen helicalen Strängen, welche sich dann vernetzen und eine dichte, an 

Lipidkomponenten gebundene Matrix bilden (MOYER 1961, 1963, 1966). Ein Bestandteil der 

Prämelanosomen ist das Enzym Tyrosinase, welches ausschlaggebend für die 

Pigmentsynthese ist (SILVERS 1961). Bei der Melaninsynthese wird das Melanin im 

Prämelanosom gespeichert, dabei erfolgt die Melanineinlagerung anfangs sehr schnell und 

nimmt dann stark ab. Dieser Mechanismus könnte im Zusammenhang mit der Aktivität der 

Tyrosinase stehen (MOYER 1961, 1963, 1966). Die Melanocyten geben über ihre Dendriten 

durch Exocytose die Pigmentgranula anschließend an die umliegenden Keratinocyten und 

Matrixzellen ab, welche dadurch zu Melanophoren umstrukturiert werden (KRÄUSSLICH 

1994). Die Fell- oder Haarfärbung entsteht durch Einlagerung von Melaninen in das 

Haarmark oder die Haarrinde (WILLIS  1984). Die Melanocyten eines Haarfollikels beginnen 

die Pigmentproduktion zu unterschiedlichen Zeitpunkten und die Melaninablagerung in den 

Teilen des Melanosoms kann stark variieren, so dass alle Farbschattierungen entstehen 

können (MOYER 1961, CLEFFMANN 1963). Die Melanocyten können von der Produktion eines 

Pigments auf ein anderes umschalten, wodurch die Matrixzellen verschiedene Pigmente 

erhalten (CLEFFMANN 1953, SILVERS 1979). Ein Einfluß der Sonnenbestrahlung auf die 

Haarpigmentierung besteht nicht (FOX AND VEVERS 1960).  Es werden zwei Proteine gebildet 

in den Melanozyten, zum einen das Eumelanin, ein schwarz-braunes Pigment und zum 

anderen Phäomelanin, ein rot-gelbes Pigment. Die Proteine werden dann in den  

Melanosomen gespeichert und in die Zellen des jeweiligen Gewebes transportiert. Beide 

Farbpigmente werden aus der essentiellen Aminosäure Tyrosin über die Zwischenstufen 3,4-

Dihydroxyphenylalanin (DOPA) und Dopachinon synthetisiert. Nur durch die Katalyse mit 

einer hohen Konzentration an Tyrosinase ist die erste Stufe der Umwandlung möglich, die 

weiteren Stufen laufen bei physiologischem pH-Wert spontan ab, wobei DOPA selbst 

katalytisch wirkt (FOX AND VEVERS 1960, KRÄUSSLICH 1994, 1996). 

Dopachinon kann über Glutathiondopa in Cysteinyldopa umgewandelt werden, welches 

ausschließlich zur Bildung von Phäomelanin führt, oder DOPA und Dopachinon reagieren zu 

DOPAchrom und seinen Derivaten, das zu Eumelanin synthetisiert wird (ROBBINS ET AL. 

1993; KRÄUSSLICH 1994; LU ET AL. 1998). Einige weitere Proteine spielen eine wichtige Rolle 

für die Melanogenese, so z. B. die Tyrosinase-related-protein 1 und 2 (TYRP-1 / TYRP-2) 

(SPONENBERG 1997) (Abb. 8). 

Eumelanin ist ein Indol-Chinon-Polymer, das an ein Protein gebunden unlöslich vorliegt und 

gegen Chemikalien äußerst widerstandsfähig ist. Dies zeigt sich z. B. bei dunklen Haaren in 

einer höheren Widerstandsfähigkeit gegen mechanische Einwirkungen (CLEFFMANN 1953, 
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FOX UND VEVERS 1960, SEARLE 1968, SILVERS 1979). Eumelanin kann von allen Melanocyten 

gebildet werden. Die Eumelanosomen zeichnen sich durch eine starke Heterogenität der 

Färbung, Form und Größe aus. Eine homogene unorganisierte Struktur bildet dagegen das 

Phäomelanin. Es ist im alkalischen löslich und kann nur von den Melanocyten der Haarwurzel 

und menschlicher Haut synthetisiert werden (Moyer 1966, SILVERS 1979, VALVERDE ET AL. 

1995, 1996). Der Gehalt an Tyrosin scheint der entscheidenende Faktor zu sein, welches der 

Pigmente gebildet wird. So führt ein hoher Tyrosinasespiegel zur Eumelanin- und ein 

niedriger Tyrosinasespiegel zur Phäomelaninproduktion. Allerdings ist der genaue 

Mechanismus bis heute ungeklärt (ROBBINS ET AL. 1993, LU ET AL. 1998).  Weitere Faktoren 

sind die Verfügbarkeit von Cystein (STURM ET AL.1998), kupferbindende Tyrosinasehemmer 

(z. B. Phenylthiourea) und der kompetitive Hemmstoff Phenylalanin (SEARLE 1968). Die 

Farbausprägung des Gewebes resultiert aus dem Verhältnis der beiden Proteine zueinander. 

Eine dunkle Fellfarbe kommt zustande, wenn kaum oder gar kein Phäomelanin in den 

Keratinzellen des Haars vorhanden ist. Der Anteil der Farbpigmente im Gewebe ist abhängig 

von der Produktion, dem Transport und von der Hormon-Rezeptor-Wechselwirkung. Diese 

wird durch eine Vielzahl von Enzymen gesteuert, welche durch Gene determiniert sind. Die 

wichtigsten Hormone sind das Melanocyten-stimulierenden-Hormon (MSH), dessen 

Abb. 8, Schematische Darstellung der Melaninsynthese (KRÄUSSLICH 1994, TAKEUCHI ET AL. 1995, 

LAUKNER 1998, KOBAYSHI ET AL. 1 998). 
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Vorläuferprotein Proopiomelanocortin (POMC) und die Peptidhormone Corticotropin 

(ACTH), Lipotropin, Endorphin. Viele der Farbausprägungen können so mit bestimmten 

Punktmutationen (SNPs) in Verbindung gebracht werden. Durch die Zugehºrigkeit des Ŭ-

MSH zur Familie der Proopiomelanocortinderivate wird der Ŭ-MSH Rezeptor auch als 

Melanocortin-1-Rezeptor (MC1R) bezeichnet (REES 2000). Es wird in der  Hirnanhangsdrüse, 

den Keratinocyten und den Melanocyten sezerniert und ist ein Hormon mit Ăsecond-

messengerñ Funktion (CHAKRABORTY ET AL. 1992). Über eine Kaskade an Faktoren, 

membranständiges guanylnucleotidbindendes Protein (G-Protein), intrazelluläres cAMP 

(cyclisches Adenosinmonophosphat), cytoplasmatische Protein-Kinase reguliert es hier die 

Tyrosinase (STRYER 1991, ROBBINS ET AL. 1993, CONE ET AL. 1996, BUSCA UND GALLOTTI 

2000). Weiter regulierende Faktoren in diesem Prozess sind Adrenalin, Corticotropin und 

follikelstimulierendes Hormon. Durch direkte Effekte auf T-Zellen, B-Zellen, Monocyten und 

Mastzellen greift Ŭ-MSH in Entzündungsreaktionen ein; so konnte ein erhºhter Ŭ-MSH- oder 

ACTH-Spiegel bei Arthritis, HIV- und Parasiteninfektionen beobachtet werden (ADACHI ET 

AL. 1999). Die Melanocortine und ihre Rezeptoren haben zudem einen Einfluss auf die 

Aufmerksamkeit, Gedächtnisleistung, Lernprozesse, Analgesie, Thermoregulation sowie die 

Hypothalamus-Nebennieren-Achse und die kardiovaskuläre Homöostase und wirken 

neurotroph, antipyretisch und lipolytisch. Im Hodengewebe nehmen sie eine Funktion als 

parakrine oder autokrine Wachstumsfaktoren zum Erhalt der Zellfunktion, der 

Zelldifferenzierung und der Spermatogenese, wahr (VANETTI ET AL. 1994, CHHAJLANI ET AL. 

1996, CONE ET AL. 1996). Der Rezeptor des Ŭ-MSH befindet sich in der Zellmembran und 

besitzt eine Struktur mit sieben transmembranen Helices, dabei bilden die transmembranen 

Regionen TM1, TM2, TM3, TM6 und TM7 die Hauptbindungsstellen des Rezeptors (Abb. 9). 

 
Abb. 9, Schematische Darstellung des MC1R-Proteins (STRYER 1991, LU ET AL . 1998). 

 

Weitere Rezeptoren dieser Familie sind MC2R, welches in der  Nebennierenrinde, MC3R, 

MC4R und MC5R, die vor allem in Gehirn exprimiert werden (CHHAJLANI ET AL. 1996, CONE 

ET AL. 1996). MC1R wurde im Hoden- und Gelbkörpergewebe vom Mensch und Rind 

nachgewiesen (VANETTI ET AL. 1994, THÖRNWALL ET AL. 1997). MC1R bindet ACTH 
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(Adrenocorticotropes-Hormone) und Ŭ-MSH, MC2R nur ACTH, während die anderen MC-

Rezeptoren weniger spezifisch sind (Tab. 1) (CONE ET AL. 1996). 

 

Tab. 1, Gewebsspezifische Verteilung der Melanocortin Rezeptoren (M OUSSA 1998, MOUSSA UND 

CLAYCOMBE  1999). 

Rezeptor Natürlicher Ligand  Gewebsexpression  Funktion  

MC1R Ŭ-MSH, ACTH Melanocyten, Milz, 

Makrophagen, Fettgewebe, 

Hirnanhangsdrüse, Lunge 

Pigmentierung, Immunität, 

Fettstoffwechsel? 

 

MC2R ACTH Nebennieren, Fettgewebe Steroidgenese, Lipolyse 

MC3R Ŭ-MSH, ACTH Gehirn, Plazenta, Pancreas, 

Gastrointestinalregion 

Freßverhalten, zu untersuchen: 

Thermogenese, Leptinregulation, 

Fötalentwicklung 

MC4R Ŭ-MSH, ACTH Gehirn, Muskel Freßverhalten, zu untersuchen: 

Thermogenese, Leptinregulation 

MC5R Ŭ-MSH, ACTH Ubiquitär Thermogenese, 

Immunmodulation, 

Sexualverhalten, 

Lipidstoffwechsel? 

 

Anzunehmen ist, dass am Anfang die Fettleibigkeit, Form und vielleicht auch die Farbe der 

domestizierten Schweine als Zuchtziele im Vordergrund standen (MONCRIEFF 1996). Vor dem 

18. Jahrhundert finden wir im Nahen Osten vor allem die Fellfarben Schwarz, Rot mit 

schwarzen Flecken oder rote und weiße Gürtel vor, während in Nordeuropa meist weiße 

Rassen verbreitet waren (LEGAULT 1998). Als ein verstärkter Handel mit Asien am Ende des 

18. Jh. einsetzte, entstanden in England Neuzüchtungen durch die Einkreuzung asiatischer 

Rassen (SAMBRAUS 1994). Die Vorteile dieser Rassen waren die Frühreife und der schnelle 

Fettansatz. Alle alten Zuchtlinien der englischen Schweine wurden verpaart, die weißen 

Kopfabzeichen rühren hierher (LEGAULT 1998). Ende des 19. bis Anfang des 20. Jh. entstehen 

erste Klassifikationen von Rassen; dies war vorher nur aus der römischen Zeit überliefert. Bei 

dem Großteil der heutigen Hochleistungsrassen, vor allem dem Edelschwein und 

verschiedenen Landrassen, herrscht die weiße Farbe vor. Die Rassen Duroc und Piétrain 

bilden eine Ausnahme. Sie werden zur Erzeugung von Gebrauchskreuzungen in 

Hybridzuchtprogrammen eingesetzt (SAMBRAUS 1994). Die Fellfarbe der Wildtiere zeigt eine 

gelbe subterminale Bänderung der Einzelhaare und eine Längsstreifung bei den Frischlingen, 

die unter anderem auch in domestizierten Rassen und ihren Kreuzungen vorkommt, z. B. bei 

den Rassen Mangalitza und Duroc (HETZER 1945, OLLIVIER UND SELLIER 1982, LEGAULT 

1998). Bereits 1530 wurden Wildschweinpopulationen beschrieben, in denen an die Rasse 

Piétrain erinnernde Flecken vorkamen. Dies ist auch heute noch zu beobachten (THIESCHLER 

1985, 1986, KIRSCHNING 2009). Bei den chinesischen Schweinerassen herrscht einfarbig 

schwarz als Farbe vor, wie auch bei der europäischen Rasse English Large Black. 
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Eine Schlüsselrolle bei der Aktivierung der Melaningenese ist der Melanocortin-Rezeptor 1 

(MC1R), dessen kodierendes Gen auf dem distalen Ende des Chromosoms 6 liegt (REES 

2000). Durch MC1R kann der cAMP-Spiegel erhöht werden, der wiederum durch die 

Bindung des Hormons Ŭ-MSH die Tyrosinase Aktivität beeinflusst (BUSCA UND GALLOTTI 

2000). Der Antagonist zu MC1R ist das Agouti-Signaling-Protein (ASP), das im aktiven 

Zustand die Produktion von Phäomelanin bildet (BONILLA ET AL . 2005). Das kodierende Gen 

liegt auf dem Chromosom 17. Bei Aktivierung verhindert es die Bindung von Ŭ-MSH und die 

Eumelanin-Produktion wird herunterreguliert. Dadurch dass die Pigmentierungsgene stark 

konserviert sind, ist die Sequenzierung des gesamten Gens ein geeignetes Werkzeug zur 

Rekonstruktion von Stammbäumen. Eine große Schwäche bzw. auch Stärke liegt in der 

Betrachtung relativ kurzer Abschnitte dieser Gene. Zum einen werden Rückschlüsse auf 

phylogenetische Beziehungen erschwert bzw. unmöglich, da sie auch auf anderen Prozessen 

wie der Domestikation beruhen können. Zum anderen bietet dies die einmalige, vielleicht 

auch einzige Gelegenheit die Domestikation zu erforschen. Es scheint, dass sich die 

Domestikation in den Pigmentierungsgenen als erstes niederschlägt und so zu einem 

indirekten genetischen Marker für diese werden kann (Abb. 10). 

 
Abb. 10, Schematische Darstellung des Zusammenwirkens der Produkte der Farbloci auf die 

Pigmentbildung (SF ist synonym mit MGF) 

 

Der E-Locus ist der wohl am besten untersuchte Pigmentierungslocus beim Schwein. Der 

MC1R Locus stellt den zugehörigen Genort dar (MARIANI ET AL . 1996, KIJAS ET AL. 1998). 

Die für die Fellfarbe wichtigsten Mutationen auf dem MC1R-Gen wurden bei J. KIJAS ET AL. 

(1998) und zuletzt bei M. FANG ET AL. (2009) an modernen Wildschweinen und 

Schweinerassen erforscht (Tab. 2). Dabei konnte gezeigt werden, dass 15 Mutationen in 14 

Codons, zu 13 Phänotypen, im 758 bp langen Exons des MC1R Gens, führen. Bei sechs 

Mutationen handelt es sich um stille Mutationen, in 9 Fällen findet ein Aminosäureaustausch 
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statt. Die wichtigsten Zuchtrassen und einige Wildschweine mit ihren phäno- und 

genotypischen Ausprägungen sind in Tab. 3 zu finden. 

 

Tab. 2, Farbphänotypen in modernen Wild- und Hausschweinen mit deren assoziiertem Genotyp und 

MC1R-Genotyp (K IJAS ET AL . 1998, FANG ET AL . 2009) 

Ort  Anzahl Farbphänotyp Genotyp MC1R-Genotyp  

Europäische Zuchtrassen 

Mangalica (Deutschland) 1 variabel E+/E+ 0101/0101 

Angler Sattelschwein 

(Deutschland) 

1 schwarz mit weißem 

Gürtel 

ED2/ED2 0301/0301 

Bisaro (Portugal) 1 rot mit schwarzen Punkten ED2/ED2 0301/0301 

Large Black (UK) 1 schwarz ED2/ED2 0301/0301 

Negro Canario (Spanien) 1 schwarz ED2/ED2 0301/0301 

Berkshire (UK) 2 schwarz mit sechs weißen 

Punkten 

EP/EP 0501/0501 

Linderödssvin (Schweden) 5 weiß/rot mit schwarzen 

Punkten 

EP/EP 0501/0501 

Middle White (UK) 1 weiß EP/EP 0501/0501 

Tamworth (UK) 2 rot EP/EP 0501/0501 

Leicoma (UK) 1 weiß e/e 0401/0401 

British Lop (UK) 1 weiß EP/EP 0502/0502 

Bunte Bentheimer 

(Deutschland) 

1 weiß mit schwarzen 

Punkten 

EP/EP 0503/0503 

Créole (Frankreich) 1 schwarz ED1/ED2 0201/0301 

1 schwarz ED2/EP 0301/0501 

1 schwarz ED2/e 0301/0401 

Komerzielle Zuchtrassen 

Hampshire 02 (Deutschland) 1 schwarz mit weißem 

Gürtel 

ED2/ED2 0301/0301 

Landrace 05 (Dänemark) 1 weiß EP/EP 0501/0501 

Landrace 09 (Island) 1 weiß EP/EP 0501/0501 

Landrace 10 (UK) 1 weiß EP/EP 0501/0501 

Landrace 11 (UK) 2 weiß EP/EP  0501/0501 

Landrace 12 (UK) 3 weiß EP/EP 0501/0501 

Landrace 14 (Deutschland) 1 weiß EP/EP 0501/0501 

Large White 05 (UK) 1 weiß EP/EP 0501/0501 

Large White 06 (UK) 2 weiß EP/EP 0501/0501 

Large White 07(UK) 1 weiß EP/EP 0501/0501 

Pietrain 03 (Deutschland) 1 weiß mit schwarzen 

Punkten 
EP/EP 0501/0501 

Pietrain 04 (UK) 1 weiß mit schwarzen 

Punkten 
EP/EP 0501/0501 

Duroc 02 (Deutschland) 1 rot e/e 0401/0401 

Duroc 03 (UK) 1 rot e/e 0401/0401 

Landrace 04 (Dänemark) 1 weiß EP/EP 0502/0502 

Landrace 08 (Norwegen) 1 weiß EP/EP 0502/0503 

Large White 02 (Deutschland) 3 weiß EP/EP 0501/0501 

1 weiß EP/EP 0503/0503 

Europäische Wildschweine 

Wild boar (Polen) 12 wild E+/E+ 0101/0101 

Chinesische Zuchtrassen 

Bamei 1 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Huzhu 2 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Jiangquhai 1 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Meishan (UK) 1 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Laiwu 1 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Leping 1 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Rongchang 2 weiß mit schwarzen ED1/ED1 0201/0201 
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Punkten um die Augen 

Neijiang 2 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Qianbei 1 schwarz ED1/ED1 0201/0201 

Shanggao 1 weiß mit beiden Enden 

schwarz 
ED1/ED1 0201/0201 

Tongcheng 1 weiß mit beiden Enden 

schwarz 
ED1/ED1 0201/0201 

Xiang 1 schwarz ED1/ED1  0201/0201 

Yimeng 1 schwarz ED1/ED1  0201/0201 

Yushan 1 schwarz ED1/ED1  0201/0201 

Zang 1 schwarz ED1/ED1  0201/0201 

Jinhua 1 weiß mit beiden Enden 

schwarz 

ED1/ED1 0203/0203 

Xiangxi 1 schwarz ED1/e 0201/0401 

Shengxian Spotted 1 schwarz mit weißen 

Punkten 

ED1/ED1 0201/0202 

Min 1 schwarz ED1/EP 0202/0501 

Jiaozhou 1 schwarz ED1/EP 0201/0502 

Chinesische Wildschweine 

Hainan wild boar 1 wild E+/E+ 0103/0103 

1 wild E+/E+ 0104/0105 

Dongbei wild boar 1 wild E+/EP 0105/0501 

 

Tab. 3, Mutationen in den Codons des MC1R-Gens und deren damit assoziierte MC1R-Genotyp bzw. 

Fellfarben-Genotyp moderner Wild- und Hausschweine (K IJAS ET AL . 1998, FANG ET AL . 2009). 
MC1R/E Codon 

4 17 21 22 95 102 117 121 122 124 164 166 243 301 

0101/ E+  

 

CTT GCG GCC CCC GTG CTG CAG AAT GTC GAC GCG CGG GCG TAC 

Leu Ala Ala Pro Val Leu Gln Asn Val Asp Ala Arg Ala Tyr 

01021/ E+ é é é é é é é ..C é é é é é é 

0103/ E+ ..C é é é é é é ..C é é é é é é 

0104/ E+ é ..A é é é é é ..C é ..T é é ..A ..T 

0105/ E+ é ..A é é é é ..A ..C é é é é ..A ..T 

0201/ 

ED1 

é ..A é é A.. 

Met 

.C. 

Pro 

é ..C é é é é ..A é 

0202/ 
ED1 

é ..A é é A.. 
Met 

.C. 
Pro 

é ..C A.. 
Ile 

é é é ..A é 

0203/ 

ED1 

é ..A é é A.. 

Met 

.C. 

Pro 

é ..C é ..T é é ..A é 

0301/ 
ED2 

é é é é é é é é é A.. 
Asn 

é é é é 

0401/ e é é é é é é é é é é .T. 

Val 

é A.. 

Thr 

é 

0501/ EP é é é +CC 
FS2 

é é é é é A.. 
Asn 

é é é é 

0502/ EP é é A.. 

Thr 

+CC 

FS2 

é é é é é A.. 

Asn 

é é é é 

0503/ EP é é é +CC 

FS2 

é é é é é A.. 

Asn 

é T.. 

Trp 

é é 

 

Der Wildtyp (E+ oder MC1R*1) des Wildschweines wurde nur bei der Rasse Mangalitza, 

deren Jungtiere die typische Wildtierstreifung zeigen, gefunden und stimmt an allen 

polymorphen Orten mit dem der anderen Säugetiere überein (CIOBANU ET AL. 1999). Das 

Allel ED1, dominant schwarz, wird durch die Substitutionen Val95Met und Leu102Pro 

(MC1R*2) beschrieben, z. B. bei den Rassen Large Black und Meishan. Tiere mit den Allelen 

ED2, dominant schwarz und EP spotted tragen den Austausch Asp124Asn (MC1R*3), z. B. 

bei Tieren der Rasse Hampshire. Das rezessive Allel e wird durch die Mutationen Ala164Val 
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und Ala243Thr kodiert, wobei der Phänotyp wahrscheinlich stärker von der Substitution 

Ala243Thr abhängt. Die hydrophobe Aminosäure wird hier durch eine polare ausgetauscht 

und könnte die helicale Struktur der hoch konservierten sechsten transmembranen Region des 

Rezeptors verändern. Das Allel ED1 wird mit der Leu102Pro Mutation in Verbindung 

gebracht, die auch bei dominant schwarzen Rindern und bei Mäusen mit dem Allel Eso zu 

finden ist. Es ist anzunehmen, dass auch hier ein ständig aktivierter Rezeptor entsteht. Das 

ED2 Allel liegt in der transmembranen Region 3 und könnte hier eine Zerstörung einer 

intramolekularen Wasserstoffbrücke bedingen, sodass nur eine aktive Rezeptorform vorliegt; 

die Mutation ähnelt der des Allels EA beim Fuchs. Das Allel EP ist möglicherweise mit einer 

regulatorischen Mutation des MC1R verbunden (KIJAS ET AL. 1998). 

MC1R ist der wichtigste Rezeptor für das Hormon MSH zur Pigmentsynthese und kann beim 

Schwein mit dem E-Locus für braune oder schwarze Fellfarbe gleichgesetzt werden. 

Mutationen dieses Rezeptors führen zu einem fortwährend aktivierten Rezeptor und 

schwarzer Fellfarbe oder zu einem nicht funktionsfähigen Rezeptor und roter Fellfarbe (KIJAS 

ET AL. 1998).  Die wichtigsten vererbten E-Loci sind das Allel ED1 für die Schwarzfärbung, 

und das Allel e für die Rotfärbung. Das Allel EP löst schwarze Flecken auf rotem oder 

weißem Grund aus (HETZER 1945, 1946, KIJAS ET AL. 1998). SIEBEL (2001) beschreibt des 

Weiteren einen Ătricolorñ Farbphänotypen, den Genotyp EPe für den Phänotyp rot-gescheckt, 

dabei ist die genaue Wirkung des Allels EP auf die Rezeptorkonformation und ïfunktion 

ungeklärt. 

MC1R ist einer von fünf Melanocortin Rezeptoren, der außer in den Pigmentzellen auch im 

Fettgewebe und in Makrophagen exprimiert wird. Seine Liganden sind das Ŭ-MSH sowie das 

adrenocorticotrope Hormon (ACTH). Es besitzt neben der Pigmentierung eine Funktion bei 

der Immunabwehr und im Fettstoffwechsel (MOUSSA 1998, MOUSSA UND CLAYCOMBE 1999). 

SIEBEL (2001) konnte zeigen, dass ein signifikanter Zusammenhang zwischen den Genotypen 

des MC1R und Einzelmerkmalen der Körperverfettung besteht. Bei Population mit den Allele 

ED1 und e übt MC1R einen signifikanten Effekt auf die Rückenspeckdicke, das Speckmaß 

aus und wird durch Werte nahe der Signifikanzgrenze für die Merkmale Kotelettfläche und 

Fleisch-Fett-Verhältnis unterstützt. Dabei zeigte der homozygote Genotyp ee die stärkste 

Körperverfettung, gefolgt vom heterozygoten Genotyp ED1e und dem homozygoten Genotyp 

ED1ED1. Deutlich wird dies z. B. in der benötigten Menge an Futter bei der Aufzucht, so 

brauchen Tiere mit dem Genotyp ee für die Bildung eines Kilogramms Körpermasse im 

Durchschnitt 1,3 kg mehr an Futter als der heterozygote Genotyp und 1,7 kg mehr als der 

homozygote Genotyp ED1ED1.  
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In der vorliegenden Arbeit wurden Genvarianten des Farbgens Melanocyten-stimulierendes-

Hormon-Rezeptor (MC1R) typisiert und ihr Einfluss auf die Farbausprägung und auf die 

qualitativen Merkmale wie der Körpergröße und des Status (wild oder domestiziert) 

untersucht. 

 

 

1.3.4. Alte DNA 

 

DNA im degradierten Zustand, die aus toten Organismen gewonnen wird, wird auch als alte 

oder ancient DNA (aDNA) bezeichnet. Ab welchem Zeitpunkt nach dem Tode des 

Individuums von aDNA oder von Spuren-DNA zu sprechen ist, ist nicht einheitlich geregelt. 

Bei DNA aus menschlichem Gewebe ist der rechtspraktisch relevante Zeitraum 

ausschlaggebend. Über ein viertel Jahrhundert ist es her, dass die ersten Versuche 

unternommen wurden, DNA aus altem tierischen und menschlichen Gewebe zu isolieren 

(HIGUCHI ET AL. 1984, PÄÄBO 1985). Zwar stellten sich diese frühen Ergebnisse als falsch 

oder fehlerhaft heraus, doch begründeten sie die aDNA-Forschung, die heute einen wichtigen 

Bestandteil verschiedenster Disziplinen bildet. Hierbei können direkt molekulare 

Informationen aus historischen, prähistorischen und paläontologischen Materialien gewonnen 

werden. Dabei ist die aDNA-Forschung eng mit der Molekularbiologie und Biochemie 

verbunden. Einen guten Ein- und Überblick des Forschungsgebietes und der Methodik geben 

B. HERRMANN UND S. HUMMEL  (1995), F. KAESSTLE UND K. HORSBURGH (2002), S. HUMMEL 

(2003), S. PÄÄBO ET AL. (2004), E. WILLERSLEV und A. COOPER (2005), C. BROWN UND T. 

BROWN (2011). Das Spektrum von aDNA Untersuchungen ist sehr vielseitig, z. B. bei 

Verwandtschaftsuntersuchungen bronzezeitlicher Individuen aus einer Höhle in 

Nierdersachsen (Schilz 2006) oder neolithischen Bestattungen aus Sachsen-Anhalt (HAAK ET 

AL. 2008). Auch Verwandtschaft auf höherer Ebene lässt sich nachweisen, so konnte z. B. für 

das Mammut eine engere Verwandtschaft zum asiatischen als zum afrikanischen Elefanten 

belegt werden (KRAUSE ET AL. 2005). Auch wichtige Beiträge zum Prozess der Domestikation 

des Rindes (BOLLONGINO ET AL. 2003) oder der Evolution des Homo sapiens (OVCHINIKOV ET 

AL. 2000, GREEN ET AL. 2010) konnten anhand von aDNA-Untersuchungen erbracht werden. 

Neuere Felder der alten DNA Forschung sind die Sequenzierung ganzer Genome (KRAUSE ET 

AL. 2010) oder das Feld der evolutionären Medizin. Nicht nur aus Hart- und Weichgewebe 

von Tieren oder Menschen ist es heute möglich, DNA zu isolieren und zu analysieren. 

Weitere Quellen können z. B. Gewebe wie Pergament, Nahrungsreste (BURGER ET AL. 2000), 
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Ausscheidungsprodukte wie Koprolithe (POINAR ET AL. 2003), Sedimente (WILLERSLEV ET 

AL. 2003, SØNSTEBØ ET AL. 2010) oder auch Krankheitserreger sein (BOUWMAN UND BROWN 

2004, BUNCE ET AL. 2009). 

Den großen Möglichkeiten der aDNA-Forschung stehen die Probleme, die alte DNA mit sich 

bringt, gegenüber. So unterscheidet sich das Arbeiten mit aDNA in vielen Aspekten 

grundlegend vom Arbeiten mit moderner DNA. Dabei ist die sofort nach dem Tod eines 

Organismus einsetzende Degradierung der DNA verantwortlich für eine schnelle 

Verschlechterung der Qualität und Quantität von Biomolekülen. Es fehlen die enzymatischen 

Mechanismen, die sonst in lebenden Zellen die beschädigte DNA zu einem gewissen Grad 

reparieren können, um Mutationen oder Veränderungen in der DNA zu beseitigen (LINDAHL 

1993). Nach dem Tod kommt es zudem zur Autolyse des Organismus. Dabei werden 

lyosomale Enzyme, unter anderem Nukleasen, die alle Biomoleküle in den Zellen 

fragmentieren, gebildet. Dies hat in lebenden Organismen den Vorteil, dass schadhafte oder 

tote Zellen ohne Probleme entfernt werden können. Im weiteren Verlauf der Verwesung 

kommt es durch eine Vielzahl von allochthonen Mikroorganismen, chemischen und 

physikalischen Umweltbedingungen zu komplexen biochemischen Prozessen der 

Fragmentierung und Degradierung (EGLINTON U. LOGAN 1991). Das Auffinden von aDNA ist 

maßgeblich vom Liegemilieu und den wirkenden Faktoren, wie Temperatur, Feuchtigkeit, 

pH-Wert, Anwesenheit von Mikroorganismen und Sauerstoff etc. abhängig (BURGER ET AL. 

1999). Proben aus Permafrostböden zeigen z. B. eine sehr gute Erhaltung (RÖMPLER ET AL. 

2006). Auch kontinuierlich niedrige Temperaturen wie beispielsweise in Höhlen wirken sich 

vorteilhaft aus (SCHILZ 2006). Optimale Konservierungsbedingungen werden in der Regel 

durch die Kombination aus einer niedrigen Temperatur, ein gewisses Maß an Feuchtigkeit 

und die Abwesenheit von Mikroorganismen erreicht (HUMMEL 2003). In verschiedenen 

Studien wurde gezeigt, dass Wüsten- und Tropenklima besonders schlecht für die Erhaltung 

von DNA aber auch von Proteinen ist (MAROTA ET AL. 2002, DOBBERSTEIN ET AL. 2009, 

OTTONI ET AL. 2009, BUCKLEY ET AL. 2009). Neue Forschungen lassen vermuten, dass sich 

DNA besonders gut unter völligem Abschluss von schädlichen Umweltfaktoren erhält, z. B. 

durch die schnelle Einbettung durch die Biomineralisierung in Plaque (DOBNEY 1986, HAAK 

ET. AL. 2010). Untersuchungen am Max-Planck-Institut in Leipzig zeigen, dass für gemäßigte 

Klimaregionen davon auszugehen ist, dass nach 500 Jahren die Degradierung der DNA soweit 

fortgeschritten ist, dass sich das Fragmentierungsmuster nicht von 20000 Jahre alter DNA 

unterscheidet (KRAUSE 2010). Untersuchungen von Kollagenen zeigen, dass es einen klaren 

Gradienten der Erhaltung gibt; Funde aus den nördlichen Breitengraden sind generell besser 
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konserviert als Funde aus den südlichen (OTTONI ET AL. 2009). M. HOFREITER ET AL. (2001) 

schlagen einen generellen Zeitraum von nicht mehr als 100000 Jahren für die Überdauerung 

von DNA vor. Die bisherigen Studien berücksichtigen allerdings nur einen bestimmten Faktor 

der Degradierung; so beziehen sich z. B. Willerslev und Cooper (2005) hauptsächlich auf die 

Temperatur und Marota et al. betrachten ausschließlich Papyrus. Leider lassen sich bis heute 

keine allgemein gültigen Aussagen über die Halbwertzeit oder maximale Erhaltungszeit von 

DNA machen (HOFREITER ET AL. 2001, WILLERSLEV U. COOPER 2005).  

Die zwei wichtigsten chemischen Prozesse, die zur Degradierung von DNA führen, sind die 

Oxidation und Hydrolyse. Diese führen z. B. über die direkte Spaltung der 

Phosphodiesterrückrats oder die Depurinierungen zu Strangbrüchen und damit zur 

Fragmentierung der DNA (Abb. 11). Der Verlust einer Purinbase durch die Zerstörung der 

Abb. 11, a) DNA-Schäden, die durch hydrolytische sowie oxidative Prozesse verursacht werden: 1) 

Strangbrüche am Zuckerrückgrat; 2) Basenverlust (meist Adenin und Guanin; Depurinierung); 3) 

Deaminierung der Basen Cytosin, Adenin und Guanin; 4-7) Oxidative Fragmentierung der Kohlenstoff-

Doppelbindungen der Basen (Hydantoine) sowie 8) des Zuckerrückgrates. b) DNA-crosslinks. 1) Bindung 

mit anderen DNA-Molekülen oder Proteinen; 2) irreguläre Bindung zweier DNA-Stränge (nach 

HEBSGAARD ET AL . 2005). 

 



 
44 Alte DNA 

glykosidischen Bindung zwischen der Base und dem Zuckermolekül führt dabei zu einer 

Destabilisierung des DNA-Stranges (PÄÄBO ET AL. 2004). Hydrolyse und Oxidation führen 

auch zu postmortalen Veränderungen einzelner Basen in der DNA (z. B. Deaminierung). Dies 

kann zu einer  Fehlbestimmung der Basenabfolge, einer der wichtigsten Untersuchungen an 

der DNA, führen. Die Deaminierung ist der chemische Prozess der Umwandlung einer Base 

in eine andere, z. B. Cytosin zu Uracil oder Guanin zu Xanthin. Dabei sind Uracil und 

Xanthin keine regulären Basen der DNA. Die komplementären Basen der deaminierten Basen 

sind häufig unterschiedlich zu der Ausgangspaarung (z. B. Uracil mit Adenin statt Guanin) 

(Abb. 12). Durch die Amplifikation des Sequenzabschnittes, also der Erstellung einer 

komplementären Basenabfolge, wird die Base verwendet, die der neuen Paarung entspricht, 

welches die ursprüngliche Sequenz verändert. Die bedeutendsten Veränderungen durch 

Deaminierungen in der aDNA sind C ź T und G ź A Austausche (STILLER ET AL. 2006), 

wobei die Basenmodifikationen von Cytosin zu Uracil mit Abstand die häufigste Ursache von 

postmortalen Sequenzveränderungen sind (BROTHERTON ET AL. 2007). HOFREITER ET AL. 

(2001) konnten in rund 10 % ihrer analysierten PCR-Produkte Substitutionen 

(Basenaustausche) feststellen.  

Um die aus dem Uracil resultierenden Fehlbestimmungen zu vermeiden, wird häufig das 

Enzym Uracil-N-glycosylase (UNG) eingesetzt, welches alle Uracile aus der Basenabfolge 

schneidet. Dies bedingt allerdings eine weitere Fragmentierung und kann bei einer sowieso 

geringen Zahl an erhaltenen 

DNA Fragmenten dazu führen, 

dass keine positiven Ergebnisse 

erzielt werden können. Die 

Häufigkeit von Deaminierungen 

ist in mitochondrialer und 

nuklärer DNA gleich groß 

(BINLADEN ET AL. 2006). 

Allerdings lässt sich eine 

Häufung dieses Phänomens in 

den nicht-codierenden Regionen 

beobachten. So scheint eine hohe in vivo Mutationsrate mit einer möglichen postmortalen 

Sequenzveränderung zu korrelieren (GILBERT ET AL. 2003). 

Postmortale chemische Prozesse führen desweiteren dazu, dass eine Amplifikation von DNA-

Fragmenten verhindert oder erschwert wird, z.B durch die Alkylierung und die Maillard- 

Abb. 12, Übersicht über die möglichen Formen der Deaminierung 

(Verlust der Aminogruppe NH2) durch Hydrolyse oder Oxidation. 
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Reaktion. Diese Prozesse führen zu einer starken Vernetzung der DNA-Fragmente 

untereinander oder mit anderen Biomolekülen (crosslink). Der Einsatz von N-

Phenacylthiazolium-Bromid (PTB) kann Maillard-Produkte aufbrechen, wodurch eine 

Amplifikation wieder möglich ist (POINAR ET AL. 2003). 

 Grundlegend ist aDNA dadurch charakterisiert, dass sie stark fragmentiert und in sehr 

geringer Menge vorliegt. In der älteren Literatur wurde noch davon ausgegangen, dass der 

überwiegende Teil der Fragmente eine Länge von 200-300 bp hat. Heute steht aufgrund von 

neuen Techniken fest, dass der Großteil der Fragmente eine Größe von unter 80 bp aufweist 

(GREEN ET AL. 2010, MARICIC ET AL. 2010). In Abhängigkeit von den Lagerungsbedingungen 

und auch dem untersuchten DNA-Abschnitt können aber auch längere Fragmente gefunden 

werden (HUMMEL 2003). Aufgrund der geringen Anzahl der erhaltenen DNA-Fragmente wäre 

die aDNA-Forschung ohne die Technik der Polymerase Kettenreaktion (PCR) nicht möglich. 

 Tab. 4, Zusammenfassung der möglichen Schäden an alter DNA (nach PÄÄBO 2004). 

Die PCR wurde Mitte der 1980er Jahre erfunden und erlaubt uns einen spezifischen DNA 

Abschnitt millionenfach zu vervielfältigen (amplifizieren) (MULLIS ET AL. 1986). Durch den 

paarweisen Einsatz sogenannter Primer, in der Regel 20-30 bp lange Oligonukleotide, kann 

eine gesuchte Zielsequenz zu beiden Seiten hin eingegrenzt und dann durch die mehrfache 

Prozess/Einfluss Schadensform Auswirkung  Lösungsstrategie 

Mikroorganismen, 

Nukleasen, Hydrolyse 

Strangbrüche hydrolytische 

Spaltung der 

Phosphodiesterbindungen 

Kurze Fragmente 

Reduzierung der 

Gesamtmenge 

 

Wahl kurzer und 

überlappender 

Amplikons 

Oxidation Fragmentierung der Basen bzw. 

Fragmentierung der 

Zuckermoleküle durch 

Hydroxyl-Radikale (-OH) oder 

Verknüpfung von Purinen mit 

dem Zucker-Phosphatrückgrat 

Inhibition der PCR, 

ggf. Strangabbruch 

Oxidation Hydantoine, Beeinträchtigung 

der Basen durch Auflösung der 

C-Doppelbindungen 

Hydrolyse Depurinierung von Adenin und 

Guanin durch Spaltung der 

Nglykosidischen Bindungen 

Oxidation Guanin > 8-Oxoguanin  Transversion G/C zu 

T/A 

Mehrere unabhängige 

PCRs Klonierung und 

Sequenzierung (Evtl. 

Einsatz von UNG; 

(Uracil- NGlycosylase)) 

Hydrolyse Deaminierung: von Adenin zu 

Hypoxanthin 

Transition A zu G 

Hydrolyse Deaminierung von Cytosin zu 

Uracil 

Transition C zu T 

Hydrolyse Deaminierung von 5 

Methylcytosin zu Thymin 

Transition C zu T 

Hydrolyse Deaminierung von Guanin > 

Xanthin 

 

DNA crosslinks Bindung zwischen DNA- 

Molekälen oder mit anderen 

Biomolekülen 

sog. Maillard Produkte Einsatz von NPhenacyl 

Thiazoliumbromid 

(PTB) in Extraktion 
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Wiederholung eines Zyklus, bestehend aus der Abfolge von Denaturierung, Hybridisierung 

und Elongation, selektiv vermehrt werden. Je höher die Zyklenzahl ist, desto geringer kann 

die Anzahl der Ausgangsmoleküle (Templates) sein. Daher kann die Zyklenzahl den 

spezifischen Eigenschaften der zu untersuchenden Proben angepasst werden. Zu beachten ist, 

dass mit zunehmender Zyklenzahl auch die Fehler in den Kopien, die Gefahr mögliche 

Kontaminationen zu amplifizieren, die immer in geringen Mengen vorhanden sind, und die 

Amplifikation unspezifischer Produkte steigen (HUMMEL 2003, ORLANDO ET AL. 2009, 

WILLERSLEV ET AL. 2009).  

Grundlegend können PCRs in Single- oder Multiplex Ansätzen, also mit einem oder mehreren 

Primerpaaren, durchgeführt werden. Dadurch wird eine oder eine Vielzahl von spezifischen 

Zielsequenzen vervielfältigt. Durch den Einsatz von Multiplexansätzen kann die Menge an 

benutztem Probenmaterial drastisch verringert werden (KRAUSE ET AL. 2010, MARICIC ET AL. 

2010). Der Nachteil der Multiplexansätze ist ein sehr aufwendiges Versuchsdesign und eine 

Verringerung der Sensitivität. 

Weitere Faktoren für den Erfolg von aDNA-Studien sind die skelettanatomische Lage der 

Probe. Quantitative Studien konnten belegen, dass besonders kompakte und vor 

Umwelteinflüssen geschützte Skelettelemente einen guten Erhaltungszustand von aDNA 

zeigen, z.B das Felsenbein (Pars Petrosum) und die Zähne (Dentes) (KLEINDORP ET AL. 2006, 

HAAK ET AL . 2010). Bei der topographischen Lage des zu untersuchenden Genortes auf einem 

Chromosom gilt allgemein, dass Genorte, die nahe dem Centromer liegen, eine bessere 

Erhaltung aufweisen als solche, die nahe dem Telomer liegen (ADLER 2007). Die Erkenntnis, 

dass nicht alle Abschnitte der Erbinformationen gleich gut erhalten sind, hat einen sehr 

großen Einfluss auf das Design von aDNA-Studien und deren Aussagekraft. 

Die Kontaminationen von alter DNA mit fremder oder moderner DNA sind wohl die größten 

und meist diskutierten Probleme in der aDNA-Forschung. Sie wird unter anderem durch die 

Verwendung der PCR hervorgerufen (s.o.). Von geringsten Mengen DNA werden hierbei 

millionenfache Kopien hergestellt, die Primer sind zwar meist artspezifisch aber nicht 

spezifisch für ein Individuum. Dabei gilt auch, dass die Kontaminationen eine Vielzahl von 

Quellen haben können und kaum zu verhindern sind. So besteht bei fast jedem 

Bearbeitungsschritt - von der Ausgrabung bis zur Laboruntersuchung - die Gefahr, dass die 

Probe mit DNA z. B. eines Bearbeiters oder auch von Tieren, Bakterien, etc. verunreinigt 

wird. Dafür reicht eine Hautschuppe, ein wenig Tränenflüssigkeit oder Schweiß aus. Daher 

wird jede Probe vor der Weiterverarbeitung im Labor dekontaminiert, z. B. durch Abtragen 

der Oberfläche, durch UV Bestrahlung der Oberfläche und das Behandeln der Oberfläche mit 
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aktivem Chlor. Kontaminationen sind auch im Labor denkbar, z. B. durch Labormaterialien, 

andere Proben oder bestimmte Laborprozesse. Es müssen daher strikte Regeln und Strategien 

eingehalten werden, um die Risiken zu minimieren. 

Die Fragestellungen und Methoden der aDNA-Forschung sind stark von neuen Technologien 

und Entwicklungen in den Biowissenschaften abhängig und orientieren sich daran. Die 

beschriebenen Eigenschaften von aDNA und deren besondere Probleme, die mit ihrer 

Analyse verbunden sind, zeigen, dass diese Untersuchungen sehr anspruchsvoll sind. In der 

Literatur sind viele Lösungsstrategien zu finden, um die Authentizität von Ergebnissen zu 

zeigen (WILLERSLEV UND COOPER 2005). Generell sollten, um die Authentizität von 

Ergebnissen zu sichern, mehrfache Untersuchungen des gleichen DNA-Abschnittes 

durchgeführt werden, damit deren Übereinstimmen gewährleistet ist. 

 

 

1.3.5. Anwendung alter DNA-Untersuchungen in der Archäologie 

 

Das Feld der aDNA Forschung in der Archäologie ist sehr vielseitig. Daher sei hier nur 

exemplarisch auf einige Studien hingewiesen. 

Analysen zur Ur- und Frühgeschichte des Menschen führten durch M. KRINGS ET AL. (1997, 

1999), sie amplifizierten die HVR I und II des Neandertalers der Feldhofer Grotte, 

desweiteren folgten Analysen an Neandertalerfunden aus Mezmaiskaya im Nordkaukasus, 

erstellt von I. OVCHINNIKOV ET AL . (2000), M. KRINGS ET AL. (2000) erforschten sie in 

Vindija, Kroatien, und R. SCHMITZ ET AL. (2002) erneut aus der Feldhofer Grotte. Sequenzen 

von weiteren Neandertalern (SERRE ET AL. 2004) und des gesamten Genoms des Neandertalers 

wurden erstellt von S. GREEN ET AL. 2010, J. KRAUSE ET AL. 2010. Zahlreiche Arbeiten 

beschäftigten sich mit der phylogenetischen Stellung der Neandertaler und des anatomisch 

modernen Menschen (NORDBORG 1998, KRINGS ET AL. 2000, GUITÉRREZ ET AL. 2002, KNIGHT 

2003, COOPER ET AL. 2004). Die Rezeption dieser Ergebnisse erfolgt jedoch seitens der 

Archäologen und Paläontologen nach wie vor zögerlich und kritisch (COOPER ET AL. 2001, 

ADCOCK ET AL. 2001, RELETHFORD 2001, SCHÄFER ET AL. 2004,). Eine Studie an zwei 

spätpleistozänen Funden anatomisch moderner Menschen (24.000 Jahre) (CARAMELLI ET AL . 

2003) stand sehr in der Kritik, obwohl sie die geforderten aDNA Arbeitskriterien zu erfüllen 

schienen. Untersuchte menschliche Funde aus neo- und mesolithischem Kontext wurden 

publiziert von G. DI BENEDETTO ET AL. (2000), W. HAAK ET AL . (2008), B. BRAMANTI ET AL . 

(2009). 
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Ein weiteres Feld ist die Identifikation von Spezies und die Untersuchungen zur Material- und 

Spurenkunde. Diese Studien liefern zum einen wichtige methodische Beiträge z. B. zur 

Materialanalyse, zur Kontrolle in der Nahrungsmittelindustrie oder im Artenschutz 

(BOLLONGINO 2000, BURGER ET AL. 2000, BURGER ET AL. 2001) als auch wichtige 

Erkenntnisse in der Forensik und zur Identifizierung von historischen Persönlichkeiten z. B. 

von Jesse James (STONE ET AL. 2001) und von Isaac Newton (GILBERT ET AL. 2004) oder der 

russischen Zarenfamilie (KNIGHT ET AL. 2004). 

Ebenfalls an die moderne Rechtsmedizin angelehnt sind die Anwendungen von Methoden zu 

Verwandtschafts- und Geschlechtsanalysen (z. B. GERSTENBERGER ET AL. 1999, HUMMEL ET 

AL. 1999, SCHULTES ET AL. 2000, RICAUT ET AL. 2004, KEYSER-TRACQUI ET AL. 2003, HAAK  

2006, BRAMANTI  ET AL. 2009). 

Einige Studien weisen Pathogene, wie Viren und Bakterien nach, die im Gewebe persistieren 

können, z. B. der Tuberkuloseerreger Mycobacterium tuberculosis (SALO ET AL. 1994, 

DONOGHUE ET AL. 1998, 2001, HAAS ET AL. 2000, ZINK ET AL. 2001, 2003A, 2003B, FLETCHER 

ET AL. 2003, SCHEWE ET AL. 2005), der Pesterreger Yersinia pestis (DRANCOURT ET AL. 1998, 

2004, RAOULT ET AL. 2000, DRANCOURT UND RAOULT 2002), der Lepraerreger 

Mycobacterium laprae (TAYLOR ET AL. 2000, HAAS ET AL. 2000, DONOGHUE ET AL. 2001) 

oder der Erreger der ĂSpanischen Grippeñ von 1918 (TAUBENBERGER ET AL. 1997, REID ET 

AL. 1999). Viele dieser Arbeiten werden allerdings sehr kritisch betrachtet, da z. B. einige 

Bodenbakterien starke Ähnlichkeiten zum Tuberkuloseerreger aufweisen (PÄÄBO ET AL. 2004, 

GILBERT ET AL. 2005) oder weil ein Nachweis des Pesterregers an gesicherten historischen 

Proben erfolglos blieb (GILBERT ET AL. 2004). Zur Kontaminations-Problematik von 

Probenmaterial mit Bodenbakterien beschäftigte sich auch E. WILLERSLEV ET AL. (2004, 

WILLERSLEV UND COOPER 2005). Weiter medizinisch relevante Themengebiete sind genetisch 

disponierte Pathologien, wie die zystische Fibrose (BRAMANTI ET AL . 2009), die 

ankylosierende Spondylitis (HAAK ET AL. 2005) oder die Laktosetoleranz/Intoleranz 

(MALMSTRÖM ET AL. 2009).  

Viele der aDNA Studien versuchten, Fragen im Bereich der Paläontologie, (Archäo-) 

Zoologie, (Archäo-) Botanik bzw. Archäologie nachzugehen. Als Beispiele phylogenetischer 

Klassifikationen seien hier ausgestorbene Arten angeführt wie die Quaggas (HIGUCHI ET AL. 

1984),  das Mammut (HAGELBERG ET AL. 1994, HÖSS ET AL . 1992, NORO ET AL. 1998, 

GREENWOOD ET AL. 1999), der Höhlenbär (HANNI ET AL. 1994, LOREILLE ET AL. 2001, 

ORLANDO ET AL. 2002, HOFREITER ET AL. 2002), der Moa (COOPER E AL. 1992, 2001, BUNCE 

ET AL. 2009, HUYNEN E AL. 2003), der Beutelwolf (THOMAS ET AL. 1989, KRAJEWSKI ET AL. 
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1997), das Riesenfaultier (HÖSS ET AL. 1996), der Riesenadler (BUNCE ET AL. 2005), der 

Riesenhirsch (LISTER ET AL. 2005, KÜHN ET AL. 2005) und der Höhlenlöwe (BURGER ET AL. 

2004). 

Aber auch die Analysen von alten Funden heute noch existierender Spezies erbrachten 

wertvolle Einsichten in die Phylogenie und Dynamik von Populationen wie z. B. die der 

nordamerikanischen Braunbären (LEONARD ET AL. 2000, BARNES ET AL. 2002), der Bisons 

(SHAPIRO ET AL. 2004), der Adélie-Pinguine (RITCHIE ET AL. 2004), der Hasen (HARDY ET AL. 

1995), der Seeotter (LARSON ET AL. 2002), der Grizzlybären (M ILLER ET AL. 2003), der 

Hawaiigänse (PAXINOS ET AL. 2002) und Cameliden (RENNEBERG 2008).  

In diesem Bereich spielen auch Studien über die Ernährungsgewohnheiten eine wichtige 

Rolle, welche direkt an Koprolithen (fossile bzw. subfossile Fäkalien) durchgeführt werden 

können. Hier wurden Studien z. B. zu Fäkalien von Bären (HÖSS ET AL. 1992), zur Kontrolle 

von Wild- und Zootierbeständen  (CONSTABLE ET AL. 1995, KOHN ET AL. 1995), des 

ausgestorbenen Faultiers (POINAR ET AL. 1998, HOFREITER ET AL. 2000) oder von 

paläoindianischen Ureinwohnern Amerikas (POINAR ET AL. 2001) erstellt. Ebenso 

ungewöhnlich war der Ansatz, alte DNA in Sedimenten von Höhlen, Permafrostböden und 

Eisbohrkernen nachzuweisen. Hierbei konnten u.a. Sequenzen vom Mammut, Bison und 

diversen Pflanzen und Bakterien in Schichten von teilweise sehr hohem Alter von mehreren 

100.000 Jahren gefunden werden (WILLERSLEV ET AL. 1999, 2003, 2004). Diese Arbeiten 

können jedoch nur vage Hinweise zur Rekonstruktion ökologischer Verhältnisse liefern, da 

sich die Moleküle einerseits nur bedingt datieren und andererseits nicht reproduzieren lassen 

(HOFREITER ET AL. 2003, STOKSTAD ET AL. 2003). 

Studien, die sich mit dem Ursprung und den Auswirkungen der Domestikation beschäftigen, 

geben uns wichtige Informationen zu den heutigen Haustieren bzw. Nutzpflanzen. Eine 

wichtige Arbeit zu diesem Thema ist von BOLLONGINO (2005) erstellt worden. Sie beschäftigt 

sich mit der Herkunft und Ausbreitung der Hausrinder in Europa. Zwar gab es schon vor der 

Arbeit Studien anhand moderner Daten (BAILEY ET AL . 1996, TROY ET AL. 2001), die den 

neolithischen Ursprung der Hausrinder im Nahen Osten postulierten, doch Bollongino konnte 

diese Befunde direkt anhand von aDNA Daten neolithischer Hausrinder und Auerochsen 

Mitteleuropas sowie aus dem Nahen Osten bestätigen. Zudem zeigten BOLLONGINO (2005) 

und EDWARDS ET AL. (2007), dass eine unabhängige Domestikation von Wildrindern in 

Europa, wie sie von einigen Archäologen postuliert wurde, auszuschließen ist. Darüber hinaus 

konnte nachgewiesen werden, dass die Abspaltung des europäischen Auerochsen von der 

Population in Vorderasien und damit von den Vorläufern der späteren Hausrindform bereits 
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vor ca. 200.000 Jahren erfolgte. Dies glückte zuerst anhand von Untersuchungen genetischer 

Marker der mitochondrialen und später auch der Y-chromosomalen DNA (Edwards et al. 

2011). 

Multiple Domestikationsereignisse scheinen plausibel zu sein für Ziegen (LOREILLE ET AL. 

1997, LUIKART ET AL . 2001, BAR-GAL ET AL. 2002) und Pferde (LISTER ET AL. 1998, VILA ET 

AL. 2001). Moderne Daten beider Spezies zeigen eine komplexe Struktur, die vor allem bei 

den Pferden die weitere Interpretation für die maternalen Linien erschwert.  So lassen sich die 

ermittelten Haplogruppen weder mit geografischen Regionen noch mit einzelnen Zuchten in 

Verbindung bringen (JANSEN ET AL. 2002). Dieser Eindruck wird bestätigt durch aDNA 

Studien an Pferden (SCHUH 2008, PRUVOST ET AL. 2007). Studien zur Phylogenie und 

Domestikation des Hundes/Wolfes weisen nach, dass gerade der von allen Haustieren am 

längsten domestizierte Hund noch eine sehr große Ähnlichkeit mit dem Wolf besitzt. Die 

genetische Diversität in beiden Formen ist vergleichbar hoch, was auf eine stetige 

Einkreuzung der Wildform schließen und einen Domestikationsursprung im Eurasischen 

Raum annehmen lässt (VILA ET AL . 

1999, SAVOLAINEN ET AL . 2002). 

Anhand des umfangreichen 

archäozoologischen Fundmaterials 

wurde auch für die Hausschweine 

eine erste Domestikation im Nahen 

Osten angenommen. Moderne DNA 

Daten lieferten jedoch den Nachweis 

für mindestens drei 

Domestikationsursprünge (GUIFFRA 

ET AL. 2000, KIJAS UND ANDERSON 

ET AL. 2001). Eine umfassende, 

aktuelle Studie konnte unter 

Einbeziehung von 165 alten Proben 

eine detaillierte Phylogenie 

erstellen, die mehrere mögliche 

Grundlagen zur Neolithisierung aus Sicht der Populationsgenetik und zur Analyse alter DNA 

Domestikationszentren postulieren (LARSON ET AL. 2005) (Abb. 13). Es konnten in bislang 

sechs Regionen von Europa bis Südostasien Übereinstimmungen von Wild- bzw. 

Hausschweinelinien nachgewiesen werden. Sie wurden als Domestikationszentren gedeutet. 

Abb. 13, Haplotypen moderner Wildschweinpopulationen und 

deren geografische Verteilung  (NACH LARSON ET AL . 2005) 
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Interessanterweise konnten für den europäischen Raum gleich zwei Gebiete bestätigt werden, 

wovon eins auf die italienische Halbinsel beschränkt blieb und das andere ganz Europa 

umfasste. Zudem konnten im Gegensatz zu Rindern keine Übereinstimmungen mit den Daten 

aus dem Nahen Osten bzw. Vorderasien nachgewiesen werden; ein Umstand der ebenfalls auf 

eine bzw. zwei autochthone Domestikationsereignisse innerhalb Europas schließen lässt. In 

neuen genetischen Studien (LARSON et al. 2007) wurde mitochondriale DNA von 323 

modernen und 221 alten Schweinen untersucht, die über Westeurasien verteilt sind. Die 

Untersuchungen belegen, dass der Ursprung des Hausschweins im Nahen Osten lag und es 

sich während des Neolithikums (möglicherweise entlang zweier verschiedener Wege) erst 

nach Europa und dann weiter in Richtung Norden ausgebreitet hat. Dabei ist zu beachten, dass 

im Pariser Becken ab dem frühen 4. Jahrtausend v. Chr. das Wildschwein auch domestiziert 

wurde. Die in Europa domestizierten Tiere ersetzten schnell die aus dem Nahen Osten 

eingeführten domestizierten Schweine. In der vorliegenden Promotion wurde diese 

Untersuchung als Anhaltspunkt und zum Vergleich herangezogen. Dabei soll geklärt werden, 

ob die Domestikation in Norddeutschland wirklich auf eine Einfuhr von Wildschweinen aus 

dem Nahen Osten zurückzuführen ist oder ob es sich um eine autochthone Domestikation 

handelt. Die Studie von LARSON et al. (2007) besitzt zwar eine große Datenbasis, weist aber 

gerade im Bereich der Zeit von 5500 bis 3900 v. Chr. nur insgesamt zwei Fundplätze auf: in 

Deutschland Eilsleben mit 8 Individuen und in Frankreich Bercy mit 9 Individuen, die eine 

Abstammung aus dem Nahen Osten zeigen. Auch die Daten für die Verbreitung des 

Wildschweins im Mesolithikum zwischen 11000 und 5500 v. Chr. sind nur anhand zweier 

Fundplätze in Deutschland belegt. Fundplätze für den skandinavischen Bereich fehlen völlig 

(Abb. 14).  
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Abb. 14, Ergebnisse der aDNA-Studie von Larson et al. (2007). Punkte stellen als Hausschweine 

bestimmte Tiere dar, die Farbgebung gibt den Haplotyp aus Bild A an. 

  






























































































































































































































































































































































































































































