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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 ScBusin (
scrofa f. domestica) wurde als Untersuchungsobjekt gewahlt, da es eines der ersten
domestizierten Tiere der Menschheitsgeschichte darstellt und zudem ein pragender Faktor in
der Landschaft sowie in der Wirtschaft ist. Die Arbeit gliedert sich in zwei Teilberefahm

einen wird als diachrones Thema die Domestikation der Stamdesteuropaischen
Wildschweirs (Sus scrofabzw. der Beginn der Schweinehaltung im nordmitteleuropéischen
Raum behandelt, zum anderen sollen in einem synchronen THanZusammenleben
zwischen Mensch und Schwein imilmittelalter untersucht werden:

Diachrones Thema: Domestikation des Schweins

Der erste Teilbereictbeschaftigt sich mit der Doestikation des Schweinsvelche eng
verbunden ist mitder wichtigsten Veranderung in der Mensdtdgeschichte- der
Neolithisierung Dieser komplexe Prozesder mit der Umstellung der Lebensweise vom
Jagen und Sammeln zu Ackerbau und Viehzueimherging, ist seit langer Zeit ein
Schwerpunkt der Forschung. Theorien tber die Verbreitung der nesfighid ebensweise

sind vielfaltig und reichen von einer Kolonisierung von Gebietechddie ersten Bauern bis

zur Ubernahme deneuen Technologien und Ideen durch igenden und sammmalen
Gesellschaften. Der Genetkam dabeiin den letzten Jahrzehntexine immer wichtigere
Bedeutungzu. Neben der Analyse von rezenten Populationen bietet die Untersuchung von
neolithischem Probenmaterial, also alter DNA (aDNA&)ne Art molekulargenetischer
Zeitreise, die sich den tatséchlichen neolthen Verhéltnissenzuwendet. aDNA
Untersuchungen erlaubdfinblicke indie Prozesse der Domestikation und der Verbreitung
der erstenHaustere Dadurchist es moglich,Ruckschliissaiber komplexe menschliche
Besiedlungsprozesze gewinnen.

Ziel der Arbeit ist eseine Daterbasisder mit Hilfe von aDNA Techhien untersuchten
Schweinezu erstelen und die bestehend®omestikations und NeolithisierungsTheorien

mit neu zuganglicherBefunden zu stitzen oder zu widerlegen. Hierfinurden die gut
erforschten ErtebglleFundplatze Rosenhof, Wangels, Neustadt und Siggenebigh in
SchleswigHolstein sowie Timmendorf Nordmole und andere Fundplatze in der Wismarer
Bucht und auf Rugen in Mecklenbuxrpommern untersucht Spater wurde das
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Untersuchungsgebietuf Fundplatze aus Polemden Niederlande, Spanien, Turkei,
Niedersachsen, Brandenburg und Sachsen ausgeBeisiteiteren solkin besseres Bild der
Wildschweinethnien vor nd wahrend der Domestikatiogrstellt werden Hierzu wurden
mitochondriale und nuklearBNA-Markersystemeerwendet.

Synchrones Thema: Das Schwein im Frihmittelalter und Mittelalter

Im zweiten Teil desPromotionsvorhaben wurden Schweineknochen und Zahne aus
verschiedenen frihmittelaltethen Siedlungen untersucht. Dafi&tanden gut datierte
Knochenund Zahneaus Haithabu, Elisenhof, Oldenburg und Schleswig zur Verfligung. Die
Fragen, diehier im Vordergrund steherbetreffendas Zusammenleberor Menschund
Schwein sowohl in wirtschaftlicher als auch in kultureller Hinsicht. So wurde untersucht, ob
sch die Shweinepopulationen in verschiedenen archaologischgreakbaren
Bevolkerungsgruppen genetissoneinanderunterscheidenFunde aus denskandinavisch
gepréagte Handelsplatz Haithabu wurdemit denenaus denslawisch gepréagten Oldburg

und derfriesich/satisisch gepragte@rten Feddersen Wierde und Haferwisetrglichen, da
sich ein Unterschied in den archdozoologischen Untersuchubbeeeits agedeutet hatte
Eine weiteresich daran anschlieRende Fragg, ob es mogliche qualitativenterschiede
zwischen Stadt, Burg, Handelsplatz und Umlamghh Dabei wurde neben den schon
genannten archéologischenni@pléatzen zusatzlich noch Schlesvely eine der sehr frihen
voll entwickelten Stadte mit in die Untersuchung a&awmigmmen um so eventuelle

Unterschiede zwisen Handelsplatzen, protourbanen &ieden und Stadten zu erfassen.

1.2. Archaologische Grundlagen

1.2.1. Domestikationvon Tieren

Domestizierte Tiere gehoresds Haus und Nutztiere zu unserericht weg zu denkenden
alltdglichen Umwelt. Fest steht, dass die [@sitikation das Leben der Menschheit in den
letzten 11.000 Jahren so stark verarelere wohl keine andere InnovatigBENECKE 1994
ZEDER 2008. Noch immer sind nicht alle Mechanismen verstanden, die die Transformation
vom wildlebenden zum domestiziertéfier ausmachen. Bei vielen Tierarten sind die
Domestikationszeitraume noch nicht geklartg. beim Pferd), bei einigen Tierarten ist noch

nicht einmal mit Sicherheit der wilde Vorfahre bekanatB( beim Dromedar). Die
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Domestikation von Wildtierartentiquch heute noch im vollen GangeB. bei Karpfen und
Ziervogeh) (BENECKE1994).

Nach heutigen Erkenntnissen liegt das Gebiet, in dem die wichtigsten europaischen Nutztiere
und Pflanzen domestiziert wurden, im sogenannten fruchtbaren HallibmaddehenOsten
Diesist ein winterniederschlagsreichdeicht ewaldetes Gebiet, das sich von der sidlichen
Levante, Jordanien und Palastina, den Auslaufern des FTaurdsZagrosgbirges folgend,
durch SudosAnatolien, Syrien und Irak bis fast zum Persischeltf @streckt Innerhalb
dieses Areals fand die Domestikation an verschiedenen Orten statt. Genetische Analysen
konnten zeigen, dass fir jede domestizierte Spezies verschiedene genetische
Abstammungslinien existier§lfRESSET UNDVIGNE 2007, ZEDER ET AL 2008).

Die Veranderungen der Tienen Hausstand sind vielschichtig.eBonders auffallig sind
Veranderungen des Aussehens, der Leistung und des Verhaltens CS€rawin sind diese
Sachverhalte auf gef alThee/ariatiomod Animalsaelianteumdeir h n
Do me st i (A868)zuoverfassenin denen er Aspekte der Evolutionstheorie wdsdmt
detaillierter ausarbeiteta | s @& ei or Agi mMogidh war. Dexmaehs deutlich,
wie wichtig es ist die Mechanismendie hinter der Domegkation stehen zu erkennen
Grundlegend sind die Faktoren bzw. Mechanisntba bei der Domestikatioeine Rolle
spielen, die gleichen, die in der biologischen Evolution wirken. Es handelt sich im
Wesentlichen um Isolation, Mutation und Seiek. Bei de Domestikationentsteht jedoch
keine neue Art es handeltsich nur um inrerartliche Veranderungsprozes&s heutesind

nicht alle Mechanismerder Domestikationsveranderungen geklart. Dadurch lasst sich auch
keine klare Aussage Uber Ursache und Wirkueigsymbiotischen MenschTier - Beziehung
machen(ZEUNER 1967, EPSTEIN 19609, 1971,1977,UcCkO UND DIMBLEBY 1969, BOKONYI
1974,MAsSON 1984 DAvis 1978, CLUTTON-BROCK 199, HEMMER 1983 BUDIANSKY 1992,
BENECKE 1994. Es gibt Autorendie einen rein populainsgenetischen Ansatz zugrunde
legen wie z. B. N. BENECKE (1994). Hier steht der Vortdilir die Menschen im Vordergrund.

Im Gegensatz weist die Definition véh Ducos (1957 darauf hin, dass die Veranderung an
Tieren nur die Wirkung und nicht die Ursacist. Andere Autoren geben uns Definitionen an
die Hand die die soziedkologisch@ Voraussetzungen fir die Domestikation in der
Gesellschaft beschreibel éabow 1989).

Das Vorgehen bei der Domestikation besteht aus dem Abtrennen eimenk@iuppe von

der Wildform, derZahmung und Habituation in Siedlungsndhe. Aufgrund des veranderten
Habitats erfolgt ei@ neue natlrliche Selektion.abu kommt eine vom Menschen

durchgefuhrte artifizielle Selektiorg. B. aus asthetischen Grinden. Der dadurch bedingte
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genetische Wandel fuhrt dann zu einer sichtbaren Verandeduahtmerkmale die die
meisten domestizierten Tiere aufweisen und durch Zucht verstarkt &ted dprch Isolation
genetisch grankert wurdensind: Veranderung der KorpergrofR3e, Haarstruktuttredlitat
(Lockenhaar, Angora, kraus, kurang), Haar/Fellfarbe (hohe Variabilitat und Piebaldi,
Schwanzform (Ringelschwanze, kirzere Schwanze), hormonelle Regulation
(Fortpflanzungsrythmus, Verlust der Saisonalitédihere Maturitat), FettansatReduktion

der HirngréRe, Reduktion der Schadelgro®etention juveniler Merkmale iradultem
Zustand, zusatzliche Ripg&chwein), Beschuppung (FigcfCLUTTON-BROCK 1999, TRUT

ET AL. 1999 KRESKAS 2005. In der Natur gilt normalerweise, daghanotygsch an
bestimmte Umweltbedingungen am besten angepasste Individuen einen hoheren
Fortpflanzungserfolg haben, genetisch schwache, kramnkenicht angepasste Individuen
werdendagegerfriih selektiert. In der Domestikation ersetzt der Mensch die nattrliche durch
die von ihm bestimmte kiunstliche Selektien, kdnnen sich auch schwacheggrfen, die in

der Natur schnell verschwunden waren, durchsetzem.(das bunte vielgestaltige
Erscheinungsbild der Haustiere gegeniber ihren wilden Verwandten). Aus gleichath Gru
lassen auch di&innesleistungen der Tiere nadg haben Wildformen im Vergleich zu
Haustierenn der Regekin besseres Geh{ Seh und Riechvermdgen. Dadurslkcheintsich

das Volumen des Gehirnszu verringen (HEMMER 1983). Auch neuere
Genexpressimanalysen des Gehirns zeigen, dass die Domestikation Einfluss auf die
Gehirnaktivitat hat $AETRE 2004). Die Steigerung der Leistungsmerkmale wicker
wichtigste Selektionsfaktor, dadurch erhoht siclthder Anteil an genetischen Anomalien
und an Erkrankoigen.

Von der grol3en Palette an Wildtierenit denen der Mensch im Laufe seiner Geschichte
zusammentraf, ist nur ein verschwindend geringer Teil von Tierarten domestiziert worden.
Etwa zwanzig der heute existierenden Saugetierarten und zehn Vogeaimiten als
domestiziert f1IGNON-GRASTREAU 2005. Dies liegt an der Domestikabilitéer jeweiligen
Wildtierart. Das heif3tVerhalten und Wesen einer Tierart miissen so geartet sein, dass ein
enger Kontakt mit dem Menschen moglich wird. So wurde der Rothidahdurch alle
Zeiten in der Ur und Frihgeschichte als Jagdwild eine bedeutende Rolleespnelthaufig
vorkam, nie domestiziert, da sein spezifisches Brumifid Revierverhaltemlies verbietet.

Hier ist zu betonerdas dasZahmen undlasDomestizieremicht zu verwechseln sind.

Der Vergleich der genetischen Informationen von rezenten domestizierten und wilden
Individuen kann Aufschluss gebeiiber ihre Abstammung undauf den Prozess der
Domestikation Hierfur bietet sich @ mitoctondriale DNA (mtDNA)augrund der héheren
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Mutationsrate und der maternalen Vererbung gegerddreautosomalen DNA anT@rio ET

AL. 2003. Es ergeben siclaberauch Probleme aus Ruckkreuzungen, Hybridisierungen und
Inzucht, wobei genetische Muster entstehen kondieneine sinmolle Auswertung heutiger
Daten unmdglich macheN (LA ET AL. 2005. Weiterhinkann nur der heutige Statder Tiere
verglichen werden, slass der zeitliche Ablauf der Domestikation und deren genaue
Ausgangssituation ungeklart bleiben.

Archaologsche Fundeermoglichen es unslasAuftreten von domestizierten Tieraeitlich
genau einzuordnenpwohl direkt Uber Funde von verandertem osteologisciMaterial als
auch indirekt (lberreste von Pferchen, Speicheranlagen, Joch, Pflug Z&DER ET AL
2006. Im archaozoologischematerial zeigt sich die Domestikation in der Veranderung von
Form und GroRBe (GroBenverminderung, F[uedn, Belastungsspuren etc.)yon
biogeografiscken Merkmalen (Uberreste von Tieren auRerbahres natirlichen Habitats),
von paldaeogafiscren Merkmalen (z.B. Haufung von Tieren im fur die Schlacimg
gunstigen Alter und Geschlecht) urdn der SpeziesdominanzLEGGE 1996, ZEDER UND
HEsse2000.

Seit die Forschung an alter DNA zu einer verlasslichen Tecbeikordenist, bietet dies
einen wichtigen Schlissel fur das Vessender DomestikationDanachkénnen nicht nur
Ahnlichkeiten bzw. Transitionen zu heute lebenden wilden und domestizierten Populationen
nachgewiesen werden, sondern auch der Status der Domestikation in einer Speiemz
bestimmten Zeitpunkt aufgedeckt und mégliche Abstammungen belegvdelegt werden

(z. B. BENECKE1994 KEYSER TRAQUI ET AL. 2005 TRESSET UNDVIGNE 2007).

1.2.2. Neolithisierung Mittel - und Nordeuropas

Der kulturelle Prozesslen de Domestilation mit sich bringt- also derwandel von einer
gemeinsamen Nutzung der naturraumlichen Ressourcen von Mensch und Tier zu einer durch
den Menschen domiaiten und kontrollierten Umweltist die Grundlage der Neolithisierung.

Unter dem Begriff Neolithisierungvird heute im Allgemeinen der Ubergang von einer
aneignenden zu einer produzierenden Lebensweise verstanden. Einher gehen damit
grundlegende Veranderungen in den menschlicheselzchaften, wie das Sesshaitden,

die Viehzucht, der Ackerbay aber auch ¥randerungen im kulturellen Leben,B. bei
Grabanlagen,bei der Verzierung von GefalRen oder defithischen Inventar. Die

letztgenamten Veranderungen, besondelie Herstellung, deGebrauch und dislutzung von
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Steingeraten und dasuftreten von geschliénen $einbeilen, fuhrte zu der Abgrenzung als
Kulturabschnitt und gam dem jungsten Abschnitt der Steinzeme@ gr. Neu,lithos, gr.
Stein) seinen Namen.s chiet Rleevio | Buet gCLDEIF195AEN esoul ci ht
die Bedeutung und den Eingutt dieses Wandels in der Menschheitsgeschichte zu
verdeutlichen. Auch aus molekularggacher Sicht hatte diese Entwicklung einéir
Menschen und Umwelt bedeutenden Effekt. Kontinuierliche Eingriffe des Menschen in die
Selektion von wilden Tieren undfl@nzen flihten zu einerVielzahl von domestizierta
Formen, die in vielen Fallen die urspringlichen Wildformemdrangten und lberlebten.
Wanderung, Vermischunguwachsund Erndhrungsgrundlagaber auch die Sesshaftigkeit

der Menschenfuhrten zu einervon Naturgesetzemweitgehendlosgelostenkomplexen
Genetikder Schweine

Schon di e Entstehung des Neol it hi kuvars i m
ungeklarten Fragen auf, B. welche Faktoren bzw. Grinde fuhrten zu diesem Prokkss.

diese weiterfurenden Fragen zu klareisteinew | | st 2 ndi ge ErfrAckebaiung de
und Viehzucht wichtig, sowie derenUmsetzung und deren Ausbreitungchzwollziehen.
Erklarungsmodelle Uber die Neolithisierung Miteind Nordeuropas sind zahlreich und
spiegén in ihrer Vielfalt ihre hundertjghrige Forschungsgeschichtelewi Diese sind
beeinflusst durch subjektive Meinungen, zugangliche Datenlage, Moden, zeitgeistliche
Einflisse, Politik, Wirtschaft sowie regional dominierende Schulen, fast dogmenhafte
Lehrmeénungen und bteiligte Forschungsdisziplinddetaillierte Uberblicke sind zu finden in
ScHARL 2004 PrIEN 2009. Leider ist lis heute die Diskussioommer nochsehr polarisiert

und fihrte bisherzu keinen ganzitlichen Erklarungsanséatzen tber dieolithisierung
Europas.

In der Arché&ologigibt esdrei grundlegede und zugleich gegensatzlekrklarungsmodelle
bezuglich der Neolithisieng Europas

1. EineTheorie geht von der EinwanderungolithischerBauern nach Europaus die die

neuen Errungenschaft mit sich bringen GHILDE 1957, PIGGOTT 1965, CLARK 1965.
Demnach besiedelten neolithisdBauern aus dem Nahen Osten geeignete Gebiete in Europa
und fuhrten die béauerliche Lebensweise ein. Ein rasches Bevdlkerungswachstum und der
dadurch ausgel6ste Orkiin den neolithischen Kulturen werdais zugrunde liegender Motor
dieses Prozesses angesehen unersstl zur Verdrangung der einheimischen Bevélkerung
gefuhrt haben.

2. Die gegensatzliche Tbee geht von einem reinen Ideentransfer zwischen neolitbisc

und einheimischen Populationen in kulturellen Kontaktzonen RasNELL 1983, BARKER
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1985, WHITTLE 1996, KIND 1998. Dabei wird der Einwanderung von neolithischen
Aulturt r @ gwemignbis keine Bedeutung zugesprochen.

3. Die dritte Theorie versuchtire Synthese aus demrsten zwei Erklarungsansatze
herzustellen.Dabei spielten die beiden Szenariezu unterschiedlichen Zeitemnd in
unterschiedlichen Regionerine Rolle und leistetereinen variierenden Beitrag zur
Nedithischen Transition(ZveLeBiL 1989, 2002, CHAPMAN 1994, THORPE 1996, ZILHAO
1997).

Die Neolithisierung ist sehr wahrschelich nicht auf einen einzigen Mechanismus
zurlckzufuhren nicht zuletzt deshalpweil sich dieser Prozess Uber ganz Europa und uber
mehrere tausend Jahre erstrecktabei kannuns die Archaologie mit ihrer Arbeitsmethode,
aus dem archémgischen Material ersichtliche Verbreitungsgebiete Fundkomplexen zu
charakterisieren und kulturelle Einheiten und deren Verbreitung zu verfakjgen dassdie
Neolithisierungfur unterschiedliche Regioneand bei unterschiedliche Bedingungenin
unterschiedlicherVerlaufen erfolgte (PRICE 2000; ZvELEBIL 2000; ZVELEBIL UND LILLIE
2000.

Es seien hier nur kurz einige weiterklarungsmodelle zusammengefasst:

Folk migration (ANTHONY 1990; ANTHONY UND BROWN 1991); direkter Zug einer
Bevdlkerung in ein definierteSebiet.

Demic diffusion (AMMERMAN UND CAVALLI -SFORZA 1984; RENFREW 1987); sukzessive
ungerichtete Besiedlung einer Region durch nachfolgende Generationen.

Elite dominancdRENFREW1987); Unterwanderung eines Gebiets durch eine Minderheit, die
jedoch die autochthone Bevdlkerung sozial und kulturell dominiert und ggf. kontrolliert.
Infiltration (NEUSTUPNY 1982); graduelle Unterwanderung eines Geésetdurch kleine
spezialisiete Gruppen, die spezifische 6konomische und gesellschaftliche Nischen besetzen.
Leap frog colonization(ZILHAO 1993; VAN ANDEL UND RUNNELS 1995; selektive
Kolonisierung durch kleine Bevélkerungsgruppen, die gezielt bestimmte, naturrdumlich
optimale Gebiet (z.B. L6Rboéden) aufsuchen und somit Enklaven oder Kolonien innerhalb
der autochthonen Bevdlkerung bilden.

Individual frontier mobility (ZveELEBIL 1995, 1996; kleinrAumige wirtschaftliche Kontakte
und etablierte soziale Beziehungsstrukturen zwischenrBawed Jager/Sammlern und den
Kontaktzonen mit Transfer in beid&@chtungen.

Contact wirtschaftliche Kontakte entlang und durch Handelsrouten, die als
Kommunikationskanale dienen und innovative Technologien rasch verbreiten ohne sich

verlagernd auf die B@&lkerungsstruktur auszuwirken.
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Fur eine Einwanderungswelle grof3eren Ausmal3es oder Wanderungsbewedimgesite
Gebiete Hropas betreffen, gibt es keiaech&aologischen IndizieZ{ELEBIL 1989 THOMAS
1996. Allerdings istdeutlich einzeitlicher Gradiat von Sudwestnach Nordosteuropa zu
erfassender mit dem Beginn voAckerbau und Viehzuchdassoziert wird (AMMERMAN UND
CAVALLI -SFORZA 1984, PINHASI ET AL. 2000. Leider kann der Prozess der Migration nur
indirekt im arch&ologischen Material nachgewiesverden RENFREW 1987). Kritisch zu
betrachten sind Interpretationen denen &hnliches Fundgut aus weit entfernten Gebieten als
Indikator fur Handel oder Migration gesehen wird. In fast ganz Europa ist eine kulturelle
Kontinuitat in Fundkomplexen zwieen Mesolithikum und Neolithikum zu finden, so dass
ein schneller Wechsel der Lebenand Wirtschaftsweise und ein damissaziierter
Bevolkerungswechsel unwahrscheinlich werdd@aqucki 1988,ZvELEBIL 1998,2002,PRICE
2000.

Fir Mittel- und Sudosteuropaieht M. Zvelebil allerdingseinen abrupten Abbruch in der
mesolithischen Kultur und ein Einsetzen einer neuen neolithischen Sach#idtuanit einer
denkbaren Kolonisierungrklart werden kdnnte.

Nach heutigen Erkenntnissen finden wir erste Belegeeifie bauerliche Lebensweise im
Gebiet des fruchtbaren Halbmond&sNeCKE 1994 ZEDER 2008. In diesemvon der Natur
beginstigten Raum wurden um 9.60@hr. die wilden Vorfahren unserer Ziegen und Schafe
(Capra aegagrusOvis Ammon, Ovis orienta)islomestiziert, deren natirliche Verbreitung
auf das Gebiet des fruchtbaren Halbmonds beschrénkt war. Ebenfalls in diesem Gebiet
konnen erste Hinweise auf die Domestikation von SchweiSes écrofaab 8.500v. Chr.

und von RindernRos pimigeniusum 8.000v. Chr. gefunden werden. Anders als bei Ziege

und Schaf waren die
Vorfahren der Rinder und
Schweine fast Uber ganz
Europa verbreitet, so dass es
schwierig ist, den genauen
Ablauf  und Ort der
Domestikation  fur diese
beiden Arten einzugrenzen.
Der Viehbestand nd eine

— — —
L2 Mischung aus den

Abb. 1, Verbreitung und Datierung (vor Heute) der ersten Haustier: wichtigsten kultivierten
im Gebiet des Fruchtbaren Halbmonds und Mittelmeers (Zeder 2008) ]
Getreidesorten Emmer und
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Einkorn, sowie denHulsenfriichten Erbse und Linse breiteten sich vom Zentrum der
Domestikation unterschiedlich schnell aus. Bis diese die sudliche Levante (Paléstina,
Jordanien) emichten, brauchten sie fast 1000 Jahre. Auf Zypern tauchten Schaf und Ziege
bereitszwischen dem 9. und 8. Jahrtausen@hr. auf (Abb. 1) (JARMAN UND JARMAN 1968
UERPMANN 1989, BENECKE 1994 ,ZEDER2008.

Allgemeiner Konsens in der Arch&dologie hertsatariber das es mindestens zwei
Verbreitungswege von Ackerbau und Viehzucht
muss. Die fur Europa bedeutendsten zwei Verbreitungswege verlaufen zum einen aus der
Levante in das Mittelmeergebiet Uber die Turkei, Zyp&ngchenland, Italien bis nach
Spanien und Sudfrankreich und zum anderen Uber die ndrdliche Turkei und Bulgarien in
Richtung Mittet und Nordeuropa, wbei er dem Verlauf der Donau und den
Verbreitungsgebieten der Linienbandkeramischen (LBK) Kulturen (a800v. Chr) folgte

(Abb. 2). Gestutzt wird dieser hypothetische Verbreitungsweg dadurch, itasger
frihneolithischa Kultur Mitteleuropas(LBK) vergleichbare keramische Besonderheiten in

der Tradition der frilhen siidosteuropéischen Kulturen Stav a Kards zu stehen scheinen

(Abb. 2). Daneben breiteten sich die neuen Wirtschaftsformen langsam nach Nordafrika und
in den Osten ausJARMAN UND JARMAN 1968 UERPMANN 1989, BENECKE 1994, LUNING

2000 ZIMMERMANN 2002, GRONENBORN 2006 ZEDER 2008. Deshalbist es nicht
verwunderlich, dass besonders in der osteuropadischen Forschung die Theoriesaldrher

dass Ackerbau und Viehzucht

als Paket vom Nahen Osten
Uber den Balkan nach

Mitteleurom gelangt sind

Darauf erfolgte schnelleine
Ausbreitung bis ins

Karpaenbecken und die

ungaische Tiefebene Hier

i

verlangsamtesie sich bzw. es

kam zum Stillstand der
A-C [M] 9000-6900 D [l 7000-6500 G PZ4 6000-5500 J [ 5300-5000

E [ 65006000 H 5500-5000 K [ 5700-5200 Ausbreitung. Dies wird von
F E= 6000-5500 I [ 5500-5200 L 6600-6250
einigen Forschern mit dem
Abb. 2, Die Neolithische Expansion aus dem Nahen Osten )
Zentral Europa (Datierung cal BC). A-B: PPNA-B, cC: Erreichen der Nordgrenze der
latePPNB/earlyPN, Frihe (1) und Jingere-Linienbandkeramik (J). . . .
L (6600i6250 cal BC) mesolithische Getreidenutzung in di mediterranen Klimazone in

Schweiz, K La Hoguette Kultur (nach Liining 2002) Verbindung gebracht. Nach
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einer Anpassung der Wschaftsweise an die neuen klimatischen Bedingungen setzt sich etwa
500 Jahrespater die Ausbreitung fort. Diese Anpassungsphase wird mit dem Beginn der
linienbandkeramischen Kulturen in Verbindung gebradkiL(Cz UND MAKKAY 1977,
GRONENBORN1999,SCHARL 2004).

In den zoologischen Hinterlassenschaften des frihen Neolithikums in Europa tberwiegen die
Schlachtabfalle von Rind, Schwein, Ziege und Schaf im Vergleich zu den Abfallen von
Jagdwild. Das Verhéltnis von Haugu Wildtieren in den Siedlungen ist fegal sehr
unterschiedlich. So geht der Anteil an Jagdtieren in den Fundinventaren im Ungarischen
Tiefl and, dem Gebi et der Starl|levokul t%ar wund
zuriick. In den Siedlungen Mitteldeutschlands und Kujawiens geht ddtiékinteil sogar im
Durchschnitt auf unter 86 zuriick (BENECKE 1994). Aber esgibt auch hiervereinzelte
Siedlungen mit hohem Wildtieranteil (Dresd€ntta), die eine gezielte Ausnutzung der
naturaumlichen Begebenheiten anzmig In Westdeutschland bzwrankreich im Bereich

der Maas, Mosel undesRheirs trafen die sich Uber die Donau ausbreitenden Kulturen auf
die vom Mittelmeer kommende La Hogue@euppe (5706200 v. Chr). Diese Kultur
basierte fast nuauf der Viehwirtschaft und betriein Gegens& zurKultur derBandkeramik

keinen bzw. nur eingeschréankten Feldanbau. Der Anteil an Rindern undei®Ztefen

betragt fast 80%, was in der Forschung als Indiz fir eine nomadisierende Lebensweise
gesehen wirdDagegen herrschi@ Stddeutschland umedie Zeit eine Wirtschaftsform mit

einer ausgepragten Jadgtbmponente mitiber 40% Wildtieranteil vor. Nérdlich des
Verbreitungsgebietes der LBKulturen siedelten JagerSammler und Fischergruppen der
ErtebglleKultur (53064100 v. Chr). Ihre Ern&hrugsgrundlage war den naturr&umlichen
Begebenheiten angepasst, besondersiem Kisengebieten,davon zeugerdie Jagd auf
Robben, die Fischerei und das Sammeln von Muscheln (Neustadt, Rosenhof, Rosenfelde).
Erst zu Beginn des 4. Jahrtausend€hr. wurde indiesen Gebieten mit Tierhaltung und
Pflanzenanbau begonnen. Selbst als hier die neolithische Kultur tbernommen wurde, blieb die
Nutzung dernaturrdumlichen Ressourcen erhaltevie hohe Anteile an Wildtieren und
Fischen auf den Fundplatzen SiggeneBéd,Bebensee, Wangels, Wolkenwehe, Heidmoor,
Bistoft (SchleswigHolstein) oder Loddesborg (Schonemgs zeigen (etwa 50%
Wildtieranteil). Auch auf benachbarten Fundplatzen der Trichterbecherkultur (TRB)- (4200
2800v. Chr), z. B. ParchimLoddigsee, Hude |, \WrenStinthorst liegt der Wildtieranteil bei

Uber 80%. Erst 500 Jahre spater scheint sich die agrarischesdhattsweise vollstandig im
sudvestlichen Ostseegebiet durchgesetzt zu hafdaoBis 1975 1983 GEHL 1976,
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JOHANNSON 1979, ZVELEBIL UND ROWLEY-CoNwY 1984, HUBNER 1988, LEHMKUHL 1989,
BENECKE 1994,SCHMOLCKE 2000,2006 HEINRICH 2000,EWERSEN2007).

Haustiere in bandkeramischen Siedlungen

Die Zusammensetzung der Haustierarten in den friihen bandkeramischen Siedlungen gliedert
sich im Durchschnitt wgleichsweise einheitlich (5% Rinder, 33% Scha&/Ziegen und 12%
Schweine). Im Ubergang zur Stichbandkeramik (48800v. Chr) andert sich digdeutlich:

Der Anteil an Rindern steigt im Durchschnitt auf %3und der der Schweine auf 124
wahrend deAnteil an Schadn/Ziegen sinkt. Ein &hnliches Bild zeigtichbei den Funden aus

dem Gebiet Kujawiens mit nun 80 Rindern, 18% Kleinwiederkauern und % Schweinen.

Auch in Suddeutschland ist der Anteil an Rinderknochen sowohl in bandkeramischernals auc
in stichbandkeramischen Zeiten am héchsten. Auffallig sind hier der hohe Anteil an
Schweinen, der bis zu 36 betragt und der niedrige Anteil an SoldZiegen mit knapp

15 % (ZUSAMMENGEFASST BEIBENECKE 1994).

MenschTier-Beziehung

Die Auswirkungen desZusammenlebens von Menschen und Tieren zeigten sich auf
verschiedenste Weise. Mit den domestizierten Tigedrenauch grof3e Veranderungen in den
materiellen Hinterlassenschaften der Kultuesnher z.B. in der Religion, den Bréuchen,
sogar in der Bauwsé von Hausern und Monumenten. So ist hier der Wechsel von temporér
sesshaften Jagarnd Sammlerkulturen zu sesshaften oder nomadisiergbéesgilschaften zu
beobachtendie von Tierhaltung und Ackerbau gepragt waréuit diesen Veranderungen

wird heute @r Beginn des Neolithikums definiert. Die Menschen bauten massive Hauser von
zum Teil Uber 40 m Lange. Sie verwendeten Beile asslgiffenem Felsgestein ustkllten
Keramik her, deren bandférmig um die Gefal3e laufende Verzierungsmuster ihrer Kultur den
Namengah Die Bandkeramiker waren als Bauern auf gute Ackerbdden angewiesen, daher
besiedelten sie fast ausschliellalf LoRgbiete mit Schwarzerdebie domestizierten Tiere
haben eine groRe Bedeutung in glengsteinzeitlichen Kulturen. Es gibheorien, diez. B.

die Verbreitung von neolithische3iedlungen in einer Region aGiol3vieheinheiten unduf

die zur Verfigung stehend@/eideflache zurickfihren. DidMotive bei Kleinplastiken,
Zeichnungen, Rzungen auf Grabmonumenten werdeéarch Rinder, ScHa, Ziegen und
Schweine dominierDie Bedeutung der Tiewird durch die Niederlegung ganzer Individuen
unterstrichenDaher kénnen wir erahnen, dass die kleine Gruppe der Nutztiere einen grof3en
Einfluss auf die geistige Welt der Menschen gehabt haben (tdagPMANN 1989, BENECKE

1994 GRONENBORN2006 LUNING 2000,ZIMMERMANN 2002,ZEDER2008.
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Haustiere im Mittelneolithikum

Im 4. Jahrtausend. Chr. lasst sich eine deutliche Veranderung feststellen. Es zeigt sich, dass
im Mittelneolithikum (430683500 v. Chr) die Wirtschaftsweise in noch starkerem Umfang
auf der Haltung vonRindern basiert. Zudem nimmt die Bedeutung der Schweinehaltung zu,
wahrend die Haltung von Sclegif undZiegen zurtiikkgeht. So wird die Nutzung der Erdwerke
und Grabenanlagen, die seiiniénbandkeramischen Zeiten entstanden sind, mit der
Rinderhaltung in Verbindung gebracht. Dies@lagen kénnten als Uberdimensionierte
Viehpferche sowohl zum Schutz der Acker als auch zum Schutz vor Einkreuzungen mit
wilden Rindern (Uren), als Handels@adder als Versammlungsplatz mit Bezug auf rituelle
Handlungen gedient haben, in denen Rinder eine Rolle spietdd. Beusterburg,
Niedersachsen). Allerdings ist diese Art der Nutzueg Brdwerke noch zu diskutieren.
Weitere Nutzungsmaglichkeiten simiklféltig; sie reichenvon Versammlungsplatzen bis zu
einer militarischen Nutzung (CalderBENECKE 1994 GESCHWINDE 201Q HESKE UND
GREFEN-PETERS2010.

Haustiere im Spatneolithikum

Das Spéteolithikum (35002300 v. Chr) wurde im mitteleuropaischen Tiehd von der
TrichterbecheKultur (TRB) gepragt. Hier konnte eine Ausweitung der Schweidrgen

und Schafhaltung beobachtet werden, wobei die Rinderhaltung weiterhin Grundlage der
Wirtschaft blieb. Allerdings unterliegen die Fundzusammensetzungekerstér lokalen
Schwankungen. So zeigém der Frihphaseie Trichterbehersiedlungemer Kistengebiete
SchleswigHolsteins und D&nemarks eine Zusammensetzung a¥s at8Rindern, 40% an
Schweinen und 126 an Schafen/Ziegen. Inler Spatphase nimmt der Arteer Rinder zu

und der der Schweine ab. Die Tierwirtschaft des Rheinmindebgges ist ahnlich
gegliedertwie die der TRBPlatze Schleswidfolsteins und Danemark@. UTTSCHWAGER
1967,NoBIs 1975 1983 ZVELEBIL UND ROWLEY-CONwY 1984,BENECKE 1994 SCHMOLCKE
2000,2006 HEINRICH 2000,EWERSEN2007).

Urdomestikation in Mitteleuropa?

Die Frage nach der Domestikation ist entscheidend, um den Neolithisierungsprozess zu
verstehen. Einesekundare Domestikation der Wildtierarten, die in Europa, Nordafrika und
Asien vorkommen, wie der Ure und Wildschweine, kdnnte moglich sein, sodass fir Rind und
Schwein sowie fur das viel spater domestizierte Pferd, eine polytope Domestikation infrage
kommt.

Der Prozess der Ausbreitung der bandkeramischen Kultur von ihrem Ugspealoet in

Sudosteuropa nach Nordwesten wird in der Forschung kontrovers diskutiert. Unterschiedliche
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Szenarien sind vorstellbar. So kdnnten ganze Familien oder gar ganze Dorfgemeinschaften
mit Saatgut und Zuchttieren die Donau hinauf gekommen sein, wmesneand zu
kolonisierenDenkbar sind ach Szenariemmit wenigen Einwanderem, die den lokalen Jagern

und Sammlern ihr Wissen dber Ackeund Hausbau sowie Viehzucht und neue
Handwerkstechiken vermittelten Wie der komplexe Vorgang der Neolithisierung ratail
ausgesehen haben masj bis heute nicht geklart. 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 lebtermdliden Vorfahren von Schaf

und Ziege, so dass diese Arten hier domestiziert worden sein mussen. Fur Hausschwein und
Hausrind jedoch ist die Lage weniger eindeutig, denn Wildscleveimd Ure, ihre
Stammvater, sind auch in unseren Breiten heimisch. Ekedeldomestikation durch die
bandkeramischen Bauern wére also durchaus mo@gUeRPMANN 1989, BENECKE 1994,
TRESSET UNDVIGNE 2007).

Rinder

Die altesten morphologisch klar abzugrenzenden Hausrinder in Mitteleuropa stammen aus der
St ar| evo Ku bknbacken (Bzadt K h 5 REERAMANN 1989, BENECKE 1994).

Diese Rinder zeigen schon eine deutlich geringere KorpergroRe von etad80der
Wildform. Die Rinder der nachfolgenden bandkeramischen Siedlungen Mitteldeutschlands
und Kujawiens sowie die bakeramischrossenzeitlichen Siedlungen Siuddeutschlands
schlieBen sich morphologisch eng an die Populationen im Karpatenbecken an. Lokale
Domestikationen oder Einkreuzungen spielten bei der Ausbreitung der Rinderhaltung im
mitteleuropaischen Gebiet offenbleeine oder eine nur sehr geringe Rolle. Die immensen
GrofRen und Wuchsformunterschiede zwischen den unabhangigen Populationen des Urs und
den frihneolithischen Hausrindern weisen darauf hin, dass sich diese aus einer schon in einem
fortgeschrittenen Domakationsstadium befindlichen Rinderpopulation entwickelt haben.
Dieses passt gut zu den Befunden, dass Funde von Rindern in der Levante schon eine
GrofRenverminderung aufweisen und damit eine entwickelte DomestikBimrHausrinder

sind im Vergleich zu de Uren in der Proportionierung des Postcranialskeletts signifikant
breitwtchsiger. Die grof3ere Breitwlichsigkeit von Hausrindern setzt sich auch im htittel
Spatneolithikum drt. Wahrscheinlich scheint dies ein typisches Domestikationsmerkmal zu
sein. Arhand des fehlenden sonst ausgeprdgten Geschlechtsdimorphismus
(GroRenunterschied zwischen méannlichen und weiblichen Tieren) liegt es dessedie

Praxis der Kastratign ein beliebtes Mittel zur Fortpflanzungskontrollend zur

physiologischen Zahmungin den bandkeramischen Siedlungen bekannt war. Neue
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molekularbiologische Forschungsansatze helfen in diesen Fragen weiter: Genetische
Untersuchungen des Erbgutes moderner wie jungsteinzeitlicher Rinder zeigen, dass unser
heutiges Hausrind tatsachlich vor at0.000 Jahren imMlahen Osten domestiziert wurde.

Eine spatere Einkreuzung einheimischer Auerochsen fand wohl nur noch in Einzélféhen
absichtlich oder unabsichtlich ist ungeklértstatt. Isotopenanalysen geben Hinweise auf
komplexe Weidestrategiewje den Wechsel zwischen Sommend Winterweiden oder eine
mdogliche Aufstallung (Vaihingen)(UERPMANN 1989, DOHLE 1990, BENECKE 1994,
BOLLONGINO 2005 EDWARDS ET AL 2011, TRESSET UNDVIGNE 2007).

Schweine

Die ewsten Schweine Mitteleuropas, die einsignifikanten Grol3enunterschied zu den
Wildschweinen aufweisen, sind diejenigenaus den bandkeramischen Siedlungen
Mitteldeutschlands. Im Durchschnitt sind die Tiere un¥2kleiner (errechnet an der distalen
Breite von Humerus und Tibia) als ihre wilden gehossen. Bis in das Spatneolithikum
verandern sich die Grof3e und das Verhaltfisserzu ihren wilden Artgenossen kaum.
Anders als bei den Rindern gibt es starke regionale Schwankungen in der Gré3e. Ausnahmen
bilden hier die Fundstelle Twann in der Scimvmit kleinwlchsigen oder Ehrenstein im Alb
DonauKreis mit besonders groRen Hausd Wildschweinen. Wichtig fur die Frage zur
Unterscheidung zwischen domestizierten und wilden Tieren ist daher der relative
GroRRenunterschied innerhalb einer Region. Edomderstellung nehmen die Schweine der
Grubchenkeramischen Kulturen (362800v. Chr) in Mittel- und Stidschweden ein. Sie sind

nur wenig kleiner als die Wildtiere. Erst in der Bronzezeit (2BR0O0v. Chr) finden wir hier

eine starkere GroRenreduktioerdHausschweineDer Grol3enunterschied bei Schweinen
hangt stark vomahrungsokologischen Faktoren abz. B. bei unterschiedlich gut erndhrten
Tieren. Aber auch Geschlechterunterschiede zwischen relativ groRen mannlichen und kleinen
weiblichen Tieren wdalschen das Bild. Erst sehr viel spater im Laufe des
Domestikationsprozesses treten auch gravierende morphologische Verédnderungen in d
Gestalt der Schweine auf, B. die Veranderung der Form des Schadels oder der Eckzahne
(UERPMANN 1989, DOHLE 1990,BENECKE 1994, ALBARELLA 2007, TRESSET UNDVIGNE 2007,
ALBARELLA 2010.
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1.2.3. Fruhmittelalter Nordeuropas

Der zweite Abschnitt in der Arbeit ist ein synchrones Thema. Es soll den Zeitbereich des
Friahmittelaltersin Norddeutschlandabdecken und somit ein k&aes Bild Uber das
Zusammenleben von Mensch und Schwein und lber die kuluredchaftliche Bedeutung

des Schweins liefern.

Eine der ersten schriftlichen Erwahnung der heutigen Landesteile Schidsistgins finden

wir bei Adam von Bremen um 1076:

ATransalbianorum Saxonum populi sunt trBsimi 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, eod g
seditionibus ea gens frequens agitinter quos metropolis Hammaburg caput extollit, olim

viris et armis potens, agro et frugibus falix

UbersetztAEs gi bt dr ei nordel bi sche Sachsenst?2mm
am Meere, und ihre Mugtkirche steht in Meldorf. Zweitens die Holsten: sie heil3en nach den
Holzungen, in deren N&he sie sitzen; durch ihren Gau flieRen die Stor; ihre Kirche ist
Schenefeld. Der dritte und edelste Stamm heif3t Stormarn, weil dieser Gau haufig von Stirmen
der Unruhe ergriffen wird. In seiner Mitte erhebt die Mutterkirche Hammaburg ihr Haupt, die
fre¢egher reich war an M2nnern und {@Adamfvenn , er ¢
Bremen, II, Kap. 17. (Ubersetzung Werner TrillmiQuellen des 9. und 11. Jahrhunderts zu
Geschichte der Hamburgischen Kirche und des Rel@hanstadt 2002

Schon in dieser Beschreibung finden wir Hinweise darauf, dass das Gebiet des heutigen
SchleswigHolstein im Mittelalter durch unterschiedliche Ethnien bewohnt war. So lassen
sich nichtnur verschiedene Stamme von Sachsen archéologisch nachweisenn smatier
deren direkte Nachbarschaft zu Slawen und Danen und Friesen. Af €86 finden wir

Spuen slawischer Besiedlung in desiidostlichen Teil Holsteins. Im Landesteil Schleswig
konsdidierte sich eine danische Bevdlkerung an der Schlei. Im Nordseekistenraum waren
Friesen eingewandert. Zuletzt scheint am Ende des 8. Jahrhunderts der Raum der
norcelbischenSachsen in die frAnkische Sphére einbezogen und der westliche Teil Holsteins
bis zur Eider um 810 dem frankischen Reich einverleibsein So finden wir bei Adam von
Bremen den Grenzverlauf zwischen Sachsen und Slawen wie folgt inGdsta
Hammaburgensis ecclesiae pontifictieschriebenAHo ¢ e st ab Al biae rip
ad rivulum quem Sclavi Mescenreiza vocant, a quo sursum limes currit per silvam Delvunder

usque in fluvium Delvundamsicque pervenitin Horchenbici et Bilenispringinde ad
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Liudwinestein et Wispircon et Birznig progreditufunc in Horbinstenon vadit usque in

Travena silvam, sgsumque per ipsam in Bulilunkimox 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 pew|St In memoriamAb ealem

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

or i

' b er som@dtufer dar Elbe bis zu dem FliiRchen, das die Slawen Mescenreiza nennen.

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

ihr kommt man an diélornbek(heute Hornbeker Miuhlenbach) und an die Billequelle. Von

da gelh man weiter zum Liudwinestein, nach Wispircon und die Birznig. Dann lauft sie auf die

Sumpfbeste bis zum Travewald und aufwarts durch diesen zurBikedérung. Dann fihrt

sie zum Ackerrandwald und steigt geradewegs an bis zur Furt Gber den Ackerraridbach

bestand Burwido einen Zweikampf gegen einen Slawenk&dmpen, den er totete. Hier steht ein

Gedenkstein. Von diesem Gewasser weg lauft die Grenze oben und fallt in den @tmcksee

Dann kommt man an das 6stliche Schwentinefeld und an die SchwentateAselihr 1auft

die Sachsengrenze aus in Skytenmeer und Ostddam von Bremen, Il, Kap. 15b.

(Ubersetzung Werner TrillmichQuellen des 9. und 11. Jahrhunderts zur Geschichte der

Hamburgischen Kirche und des Reiclizmstadt 202). Der Verlauf des Liras Saxoniae,

der nodelbischen Grenze Sachsemu den Abodriten, folgte damit den naturrdumlichen

Abb. 3, Verlauf der wichtigsten politischen bzw. kulturellen Grenzen ii
SchleswigHolstein.

Hindernissen wie Flussen,
Seen, Sumpfen und
unwegsamen Waldern. Auch
einen direkten Bezug auf
Burganlagen entlang dieser
Grenze konnte bis heute
nicht erbrach werden. Es
scheint, dass diese Grenze im
Gegensatz zu den scharf
umrissenen rémischen
Limites eine offene,

bewegliche und nicht scharf

definiete Grenzregion war.

Der Verlauf der Grenze
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wurde vermutlich von Karl dem Grof3en bei seinem letzten Aufenthaitorddeutschland
(810/11) durch einen Vertrag mit den Abodriten festgelegtdetselben Zeit wurde auch die
nordliche Reichsgrenze entlang der Eider und des Danewerks fes{@dlbg3). Damitfiel

ein Teil des vorher an die Abodriten Ubergedre Gebiets an das frankischeeRRh zurtck.

Dieses ermdglichte auf einem kleinen Landstreifen den direkten Zugang zur Ostsee zwischen
der Levensau und der Schwentine. Der offene Grenzverlauf hatte zur Folge, dassges

zu Eroberungen oderldgrfallen auf beide Seiten des Limes kam. So drangen die Abodriten
1066 und 1072 bis Hamburg vaind zerstorten die Stadtm Winter 1138/1139 wurden die
Slawen durch die Sachsen unter Heinrich von Badewide besiegt. Danach begann die
Christianisierung und Besiedlung von bastein durch Hollander, Flamen, Friesen und
Westfalen im Auftrag der Grafen von Schauenburg und Holstein.

Der Baubeginn von Burgen bzw. befgstin Anlagen scheint in das &di9. Jahrhundert zu

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

eine Grenze sowohl als Trennungge auch als eine Kontaktzone zu verstehlfechonim
Frihmittelalter und Hochmittelalter (@2. Jahrhunderin. Chr) entstehenmehr als 50
befestigte Anlagen in Schleswidplstein. Beideseits der Grenzlinien unterscheidath der
vorherrschende Grundriyp kaum. Es handelt sich um einfache Ringwallanlagen mit einem
durchschnittlichen Innendurchmesser von -180m, die Form passt sich haufig
naturraumlichen Begebenheiten an und nutzterefortifikatorische Eigenschaft (Flusse,
natirliche Abhange etc.). Bei einigedchsischen Burgen sind Vorwalle und eine Vorburg
nachweisbar. Die Verteilung der Burgen deutet darauf hin, dass es sich nicht um direkte
Grenzposten el@ing des Limes handeltso stehen sich sachsische und slawische Burgen
nicht direkt gegentber.

Bekannt ist, dass die Franken Jahr734 das friesiche Konigreich eroberten und dieses
unter dem Konig Bubo eine Niederlage am Flul3 Boorne erlitt. Gesichert ist, dass den Franken
eine grol3e politischanilitarische Kraft entgegen traf. Diese kann nur entstanden sein, wenn
in den gréReren Teike zwischendem westlichen Friesland und dem Zentralfriesland des
Kdnigreichs ein politischer Zusammenhang bestand. Bekannt ist aul3erdemjedeis® s
gemeinsame Sprache und gameinsame Rech, das Lex Frisionum, niedergeschrieben
802/3, besalRen. Der Zusammenhang mit den Ostfriggesilich der Weser und den
Nordfriesen an der Kiste Schleswiglsteins, die im 7. Jahrhundert kolonisiert wurden
bestand vielleicht ethnisdciber sicherlich nicht politiscidafir gehdrten stdlich des Rheins
auch NichtFr i esen i n AFr i sniRadbddivan den Frankei &0 Cho)b e r t v

dazu.
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Es wird als sicherangenommen, dass die Frieseeine maritme Gesellschaftaus
Zentralfriesland warenSo konnte eifNetzwerk durch Schifahrt und- vermutlich- durch
angelsachsische Kriegsanfuhrer ab dendh5 entstehen, das politischéierarchien und
Zustarigkeiten hinterliel3, wasu der Siedlungsgrofentalfrieslands und dessen Reichtum
fuhrte

Zum Verhaltnis von Ackerbau und Tierhaltung liefern archdozoologische und botanische
Untersuchungen ein gutes Bild. Der Ackerbau gewinnt nach dem 5. Jh. an Bedeatusg (
1976,DONAT UND LANGE 1983 BENECKE 1994). In dieser Phase ist auch eiraddel in der
Zusammensetzung des Haustierbestandes zu beobachten. In Siedlurdggren ein hoher
Anteil an Ackerbau zu beobachten steigt der Schweineanteil gegentber den Wiederkauern
an BENECKE 1994). Allgemeinist im Frihmittelalter eine Znahme der Schweinehaltung zu
beobachten. In Schleswidolstein betragt der Wildtieranteil durchschnittlich weniger &6 5

in den Siedlungen, Ausnahmen bilden hier BurgeB (Bischofswarder) mieinem erhdhten
Anteil an Jagdild.

Die archaozoologischen Befunde zur Zusammensetzung der frihmittelalterlichen
Haustierfauna in Mitteleuropa und Siudskandinavien weisen auf grundlegende
Strukturverénderungen in der Tierhaltung im Vergleich zu den vorangegangenen Perioden
hin. In vielenGebieten ist jetzt das Schwein das haufigste Haustier, wahrend vorher das Rind
unter den Faunenresten dominieENECKE 1994). Allgemein kann die Intensivierung der
Schweinehaltung als charakteristisches Kennzeichen der Haustierwirtschaft im frihen
Mittelalter angesehen werden. Daneben nimmtLaufe des 7. bis 10. Jhrs Chr. die
Geflugelhaltung weiter an Bedeutung zu.

Wie in den vorangegangenen Periodassen sich auch in diesem Zeitabschnitt erhebliche
regionale Unterschiede in der Zusammensetzung Haustierfauna beobachten. Eine
besondere Situation bestand dabei in den Kiistengebieten vonuddr@stsee sowie auf den
Inseln dersidlichen Ostsee. Hier bildetke Rinder und die Schafhaltung auch im frihen
Mittelalter die wesentliche Grundlage defierwirtschaft. Im Gegensatz zum
mitteleuropaischen Binnenland hat sich danach die Zusammensetzung des Tierbestandes in
den Kustenlandschaften bzw. auf den Ostseeinseln im Vergleich zu den vorangegangenen
Perioden kaum verdndeBENECKE 1994).

Aus den Knehenfunderergibt sich, dassi SchleswigHolstein das Schwein mit 4% des
Viehbestandeslas haufigsteHaustier ist Im Vergleich zur Romischen Kaiserzeit hat sich
dessen Anteil etwa verdreifacht. Die sich o6stlich an Schleblelgtein anschlielRenden,

slawisch besiedelten Gebiete Mecklenburgs und Pommerns weisen in der Zusammensetzung
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des Haustierbestandes weitgehend ahnliche Verhaltnissesakbnnte auch gezeigt werden,

dass erhebliche GrofRendifferenzen zwischen zeitgleichenweStwpopulationen in
ScHeswig-Holstein bestehen. So sind Schweine aus den slawischen Burgen Bischofswarder
und Scharsdorf deutlich groRwichsiger als jene aus der Wik8igdlung Haithabu
(BENECKE1994).

Die Schweinehaltung stand fast ausschlie3lich im Dienst der FHeisdifetterzeugung. Wie

die Befunde zur relativen Haufigkeit der Wirtschaftshaustiere zeigen, hatten Schweine vor
allem im frihen und hohen Mittelalter einegrof3en Anteil daran. Aus der
Alterszusammensetzung am Fundmaterial aus mittelalterlichen Siedlerglensich, dass

man die Schweine Uiberwiegend im zweiten und dritten Lebensjahr geschiathfdinlich

wie bei Landschweinen des 19..sllwurden in diesem Alter offenbar die hdéchsten
Mastleistungen erzielt. Uber drei Jahre alte Tiere dienten dann vor déerachzucht
(MULLER 1989, 1992 Ein Vergleich von Altersund Geschlechtsangaben lasst erhebliche
Abweichungen in der Zusammensetzung der Schweinebestédnde zwischen verschiedenen
mittelalterlichen Fundserien erkennen. Dies kann zu einem gewissen Télhtarschieden

in Funktion bzw. Charakter der verglichenen Siedlungen erklart werden. So zeichnen sich
landliche Siedlungen in der Regel durch ein nahezu ausgeglichenes Geschlechterverhéaltnis
unter den Schweinen aus, wie es fur eine ortsstandige, ger8géliveinehaltung unducht

zu erwarten ist. Dagegen weisen Knochenfunde vom Schwein aus zahlreicherumlirg
Stadtsiedlungen einen Uberdurchschnittlichen hohen Anteil mannlicher Tiere auf. Da
mittelalterliche Stadte und Burgen eher als Orte des Verhsadenn der Erzeugung
landwirtschaftlicher Produkte anzusehen sind, kann die starke Prasenz von subadulten bis
jungadulten Ebern mit der Belieferung bzw. der Einfuhr von Schlachtschweinen in diese
Siedlung sinnvoll erklart werden. Fur das slawische Gébigtsich anhand von Befunden zur
Altersgliederung und zum Geschlechterverhaltnis an Schweineknochen zeigen, dass erst im
Ubergang zur jungslawischen Zeit Burgen zunehmend mit Schweinen beliefert wurden,
wahrend vordem die Schweinehaltung noch weitgehendlen Burgen selbst erfolgte
(BENECKE 1988, MULLER 1989, 1992 Auch in der Entwicklung der mittelalterlichen Stadte
treten diesbezlglich Wandlungen auf. Wie am Fundmaterial aus Schleswig demonstriert
werden kann, nimmt der Anteil mannlicher Schweine vdmbils zum 14. Jh. kontinuierlich

zu HUSTER1990). In Verbindung mit anderen Befunden weisen diese Ergebnisse darauf hin,
dass in der Frihphase von Schleswig die Bewohner die Schweine noch weitgehend selbst
hielten und dieSchweinehaltungerst in der Folgzeit zunehmend durch die Einfuhr von

Schlachtschweinen abgel6st wurde. Als auslésendes Moment kommt die aus Schriftquellen
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bekannte Reglementierung der Schweinehaltung in mittelalterlichen Stadten infolge der
Befestigung von Stral3en und der Anlage von Assersystemen in Fragd(STER 1990.

Das Fundmaterial weist daneben auch auf ethnische Unterschiede in der Praxis der
Schweinehaltung hin. So ist im frankisdbutschen Fundmaterial haufig die Gruppe der
subadulten Tiere besonders stark vertreten, walhwater 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, wahrend im frankisidutEhen Gebiet ein deutlich geringerer Teil der
Schweine tatsachlich zur Zucht kam. Die meisten Tiere sind hier noch vor Erreichen der
Zuchttauglichkeit geschlachtet worden. Darin deuten sich Parallelen zur rémischen
Schweinehaltung arBENECKE 1994).

Ein Vegleich zwischen verschiedenen Siedlungstypen hinsichtlich des Anteils an Schweinen
lasst wiederum deutliche funktionale Unterschiede erkennen. Noch relativ haufig sind
Schweine im Fundmaterial aus frihstadtischen Siedlungen bzw. Stadten sowie Burgen
vertreten, wahrend im landlichen Bereich die Schweinehaltung im Vergleich zum
Frihmittelalter etwas stéarker zukgegangen ist.

Wie oben ausgefihrist es wichtig, sowohl die Domestikation als auch das Zusammenleben
zwischen Schwein und Mensch starker zu beHean. Eine gute Méglichkeit dazu bietet uns

die Analyse genetischen MaterialsDabei ist es notig, naturwissenschaftliche und
archaologische Fragestellungem kombinieren und auchissenschaftliche Interpretationen

nicht auRer Acht zu lassen.

Die aktuelen Bestande des Europaischen Wildschwemgs(scrofain Europa sind ein
Ergebnis von verschiedensten Ereignissen, die die Entwicklung und Ausbreitung der Spezies
mehr oder weniger nachhaltig beeinflusst haben. Wie die meSstegetiere Europas erfuhr

der Lebensraum dewildschweine wahrend der letzten Eiszeit eine enogeegrafisce
Kontraktion. lhr Vorkommen war auf wenige Refugien reduziert. Die darauffolgende
Klimaerwarmung und die abschmelzenden Gletscher fuhrten zu einer Wiedereroberung des
Kontinents.

Mit der einsetzenden Phase der Domestikation konzentrierte sich das Interesse des Menschen
weniger auf die Wildpopulationerals viel mehr auf die Zichtung an Nutzung von
Hausschweinen, wodurckine Vielzahl von verschiedenen Rassen in Europa usidnA
hervogebracht wurden Aus kulturellen Grinden wurden Wildbestdnde zu Beginn der
Zeitrechnung wieder verstarkt bejagt. Nickgr Nahrungserwerbondern in erster Linie die

Erlangung vonTrophéen standeim Vordergrund, so dass eine selektive Auswadttajfen



Genetische und biologische GrundlagiZi

wurde. Mancherortsnahm dieJagd, die Uberwiegend dem Assthnd vorbehalten war, so
sehr Uberhanddass die Bestande stark dezimiert wurden und mit Nachzichtungen in

Gehegen und AussetzungrvTieren gegengesteueréslen musste

1.3. Genetische undbiologische Grundlagen

1.3.1. DasSchwein Sus scrofa

Alle heutigen domegtierten Schweine stammen moWildschwein Sus scrofaab. Das
Europaische Wildschwein gehort zur Gruppe der Paarhifdodactylg), die mit der Gruppe
derCetacean das TaxorCetartiodactylaeingeordnetverden Innerhalb der Paarhufer bilden
die Gruppe demlNeoselenodontigKkamele und Wiederkéuer) und die d€eobunodontier
(schweinartige Tierg)die sich einerseitslie Gruppe derFlusspferde Hlippopotamidag
andererseits di€sruppe @r Schweineartigen teilen, Schwestergruppen. Diep@euder
Schweineartigen umfasdie NabelschweineT@yassuidagPekaris) und die Echten Schweine
(Suidag (HENDRICHS UND FREY 2004, GROVES UND GRUBB 1993. Sieben Arten bilden in
Europa und Asien die rezgen Vertreter der Gattun§us (Sus scrofa, S. salvanius, S.
verrucosus, S. barbatus, S. philippensis, S. cebifrons, S. celgbesnsige eine Art in der
Gattung Babyrousa (mit Babyrousa babyrus$a Die afrikanischenSuidae bilden drei
Gattungen mit insgamt funf Arten Potamochoerus porcus, Potamochoerus larvatus,
Hylochoerus meinertzhageni, Phacochoerus africanus, Phacochoerus aethid@ROSES
UND GRUBB 1993 (Abb. 4).

Die Linie der Pekarisdie Uber den gesamten amerikanischen Kontinent verbmaiidt
trennte sich vor etwa 40 Millionen Jahren von der der echten Schweirafdie alte Welt
beschrankblieben(NIETHAMMER UND KRAPP1986. Vor etwa 35 Millionen Jahren erscheint
die Gattung Sus in Europ&RoVESUND GRuUBB 1993 und erfahrimit der Spezies S. scrofa
eineder haufigstemochheute lebenden Saugetief@ (vER 1993).

Mindestens 17 Unterarten entwickelten sich Uber die Zeit in Eura$deiveRQ 1993
GrzIMEK 1979. Diese kdnnen in vier grol3ere Gruppen mit egeografiscen Begrenzung
und speziellen Korpermerkmaleringeteilt werden (Ostliche, Indische, Indonesische,
Westliche Gruppke Die wichtigsten sind dabeiie Beschaffenheit des Felldie Kérpermasse
und der Haarkammauf dem RuckenDie Westliche Gruppe gliedertchi in mindestes drei
Unterarten: Sus scrofa scrofaverbreitet Uber ganz EuropeS. s. meridionalisim
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Mittelmeergebiet mitden kleinsten Tieren auf Santkn (40kg) und S. s. attilamit den
grofdten Tieren im Kaukasus (3k@) (KELm 1938,HERRE1986,0LIVER 1993. Hierbei lasst

sich im Allgemeinen ein GréfRengefaN®n NordostnachStdwest beobachteNIETHAMMER

UND KrRAPP1986. Innerhalb der Spezies viart die Chromosomenzahl zwischen 2n = 36 bis

38 (PORTER1993).Die Verbreitung in Europa ist stark durch die leEigzeit gepragt, hierbei
bilden permafrostfreie Gebiete.(B. derBalkan,die Iberische Halbinsel, Italie@s wichtige
Ruckzugsgebiete die bedeutendsten RefugBmMMER UND NADACHOWSKI 2006. Wie

genau die nacheiszeitliche Ausbreitung der heutigen@atasdPopulationen verlaufen ist und
noch verlauft ist bis heute nicht eindeutig zu klareKI§SCHNING 2009). Die nddliche
Grenze ist heute b&4° ndrdlicher Breitedie sudliche Grenze wird durch die Pazifikkiste
und Nordafrika gebildetGenov 1981). In Australien, Norel Mittel- und Stidamerika sind die
Wildschweine durch den Menschen verbreitet worden. Die grof3e Anpassungsfahigkeit und
Flexibilitdt der Schweine sowie die hohe Toleranz gegentber extremen Temperaturen und die
omnivore Lebensweise ermdghiten es ihnendie unterschiedlichsten Habitate zu besiedeln.

So sind sie sowohl in Ladlind Mischwéldern in den gemafgigten Breiten Europas, als auch
in Regenwaldar, Halbwusten,jn den Steppen Asiens, in Gebirgen bis Hohen von 4000

oder heute sogar inGro3stadteranzutreffen GRzIMEK 1979, GROVES UND GRUBB 1993,
WESTHEIDE UNDRIEGER2004)

Der Nahrungsbedarf kann vollstandig durch pflanzliche Nahrung (Frichte, Blatter, Wurzel)

/ Phacochoerus aethiopicus
Potomochoerus porcus

El

Sus salvanius

/@ Sus scrofa
= S
- <

- Sus barbatus

Sus bucculentus = %

E Eius verrucosus
Pecari tajacu
v Woda e
A L& Sus celebensis
Tayassu pecari B &

Abb. 4, Suidendiversitat und deren phylogenetische Beziehung (NACH RANDI ET AL. 1996, GROVE
ET AL. 1997, FOKKINGA 2004, ROBINS ET AL. 2006)

Common
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Sus philippensis

Sus cebifrons
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aber auch durch tierische Kost g#hten, Wurmer, Eier, kleine Wirbeltier Aas) gedeckt
werden. Die Verhaltensweise der Wildschweine ist setseitig und passt sictlem Habitat

an. So kommt eszu Saisonalanderungenum aus verschiedenen Habitaten den hdchsten
Ertrag zu erbeuterKEULING ET AL. 2008.

Der charakteristisch®hanotypder Wildschweine wird durch die borstenartigen Haare, die
meist prominente Mahne entlang des Rulckens, die nackte extrem bewegliche Russelscheibe
sowie die standig wachsenden, wurzellosen Canini gepragt. Letztere sind bei den Keilern
(mannlichen Teren) starker ausgepragt als bei den Bachen (weiblichen Tieren). Dieser
Geschlechtsdimorphismus spiegelt sich amctler Gesamtgrol3e der Tiereder, wobei die
Bachen im Durchschnitt-52 % kleiner sind als die Keiler. Auch das Ernédhrungsangebot hat
einengrofRen Einfluss auf die Gro3e der fBeS kann dassewicht von Keilern zwischen 50

bis 350kg, die Kdrperhthe zwischen 55 Hid40cm und dieKopfrumpflange zwischen 44
180cm schwankenNIETHAMMER UND KRAPP 1986,0LIVER 1993 WESTHEIDE UND RIEGER

2004. Diese groBen Variabiliteh erschweren es Schweineknochenfunde aus
archdologischem Kontext klar zu bestimmen. So kdnnen Geschlecht und Status
(domestiziert/wild) nicht an allen Skelettelementen zuverlassig bestimmt werden.
Wildschweine treten meistenssa&Rotten auf, die aus einer oder mehreren Generationen von
Bachen mit ihren Frischlingen (Jungen) wteh Uberlaufern(einjahrige Jungtierehestehen

kann. Dabei fuhrt die alteste Bache die gesamte ROttwHR 1993, OPHOVEN 2005. Die
alteren Keiler lebn zumeist solitar oder in kleineren Verbanden getrennt von der Rotte. In der
einmonatigen Paarungszeit, beginnend Mitte Dezember, schlie3en sich die Keiler einer Rotte
an und verteidigen diese gegen Nebenbuhler. Im Durchschnitt begattet ein Keiles dwaitbi
Bachen. Die Geschlechtsreife kann bei Bachen abharaig Kérpergewicht (ab 25 bis
30kg) und Nahrungsangebot schon im Alter von acht bis zehn Monaten eintielsPE(ER

2004). Kommt es in der Rauschzeit nicht zur Befruchtung, wird die Bache naehdeei
Wochen erneuempfangsbereitNach 114 bis 140 Tagen werden in einem Wurfkessel
abgeschieden von der Ratien Schnitt finf bis sechs Frischlinge geboren, selten zehn oder
mehr. Die Lebenserwartung eines Schweines liegt bei der Geburt im Dunithsalischen 2

und 9 Jahren, sikannaberin Gefangenschaft sogar 30 Jahre betragfBTHAMMER UND
KRrAPP1986. Eine exakte Populationsdichte ist aufgrund ihrer Heimlichkeit und einer hohen
Mobilitdt nur sehr grob zu ermitteln und liegt Buropa bei 5jn Asien zwischen 27 big2
Individuen pro kn2. Zwar verhalten sich Wildschweine territoyidoch sind die Grenzen
nicht starr Nachtliche Wanderungsbewegungen von ki® sind nicht ungewo6hnlich.

(SODEIKAT UND POHLMEYER 2003 KEULING ET AL. 2007). Dabei zigen die Uberlaufer ein
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besonders starkes Wandegsverhalten im Gegensatz zu dem Bachen/Rottendie eher
ortskonstant bleibenSo kommt es haufig vor, dass Wildschweine in ihrer Lebensspanne
Gebiete besiedelndie 250km entfernt von ihrem Geburtsoliegen (NIETHAMMER UND
KRAPP1986,0LIVER 1993.

Mit der wachsenden Bevolkerungszdbek Menschen stieg auch die Nachfrage nach Fleisch,
so dass der Kontakt zwischen domestizierten und wilden Tieren aufgrund der extensiven

Schweinehaltung zunahm und maeudrts noch bis heute andauert.

1.3.2. Mitochondriales Genom und nukleareMarkersysteme

In tierischenZellen findet sich die DNA in wei Zellbestandteilen, zum einém Kern oder
Nucleus (nDNA) und zum anderen in den Mitoctioen (mtDNA) Die nDNA liegt nu in
einer Kopie in der Zelle vor, dagegen ist diéDNA héaufig in unterschiedlicher Kopienzahl

vorhanden, meist in Abhangigkeit vom Typ des GewelirsBil UND WONG 1988.

Abhéngig vom
__tRNA-Phe Gewebetyp finden sich
o __—tRNA
425 rRNA tausende von
tRNA-Pro——— e ——————tRNA-Val . .
IRNA-Th——— ——_TRNA Mitochondrien und
185 rRNA
cyth—— ___——IRMNA-Leu{UUR) : :
NADHE—— - ADH1 damit  Kopien  der
RNA- . .
RNA.GT,. MtDNA in einer Zelle
——{RMNA-Mat
Sus scrofa TT-NADH2 (BOGENHAGEN UND
NADHS—__ 16680 bp RMA-Trp

—~1RNA-Als CLAYTON 1974,

tRMA-Leu|CUNF——= " tRNA-AsN

tRNA-SerAGY)—

tRNA-His—" ~—{RNA-Tyr LIGHTOWLERS ET AL
NADH4— ol . .
NADHAL—— _———mrNAseriucy)  1997). Die mtDNA ist
tRNA-Arg——— : ——————RMA-Asp
N e ____coll assoziert mit einer
T e 1RNA-LYs
e -ATPase 8 H
~— ATPase & kleinen  Anzahl an
Abb. 5, Mitochondriales Genom des Schweins mit der Lage der kodierend Proteinen. Die
und nicht kodierenden Bereiche. Mitochondien bilden

dasAKraftwerkfi der Zelle wobeidurch die konstantdTP-(Adenosintriphosphifroduktion
durch oxidativePhosphorylation und deren Beiproduktie reative oxygen species (ROS)
und freie Radikle en hochgradig oxidatives Miliewgebildet wird, was DNASchaden
verursachen kanmies fuhrt zu einer erh6hten Mutationsrate im@snom gegeniberedh

nukledrenGenom.
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Das Genom der meisten Schmerassen istmit 18 Autosomen und den zwei
Geschlechtsktromosomen (X und Yaméahernd so grof3 wie das menschliche Genom (2,7
Gb). Das mitochodriale Schweingsenom hat 16680p (Abb. 5). Bis jetzt sind etwa ®%
des gesamten und Uber %0der kodierenden Bereichdes aus dem Kern stammenden
SchweineGenomes sequeiert und in Datenbanken zugénglic{CHEN ET AL. 2007,
PIGGENOMPROJECY).
Wie beim menschlichen chromosomalen Genom sind nur r@adhéch konservigy d.h. die
Mutationsrate in diesen Bereichen ist gering. Bei der mtDNA liegt die Mutationsrate fir die
kodierenden Bereiche bei 5 x 48is 5 x10’ Basen pro Generation von 20 JahrBRRSONS
ET AL. 1997). Dies entspricht 0.026.26 Basenaustauschen tosition pro Million Jahren.
Fur die nicht kodierenden hypenabien Regionen | und Il (HVR und HVRII) liegt die
Mutationsrate bei 3.6 x 10Basen pro GeneratiorPAKENDORF UND STONEKING 2005,
BROWN ET AL. 1979,INGMAN UND GYLLENSTEN 2001, VIGILANT ET AL. 1991,LUTZ ET AL.
1998,RICHARDS ET AL 2000 und einedurchschnittliche @amtnutationsrate von 3.4 x 10
(INGMAN ET AL. 2000.
Mutationen bieten die Mdglichkeit einen Organismus zuerandern (Abb. 6) Ohne
Mutationen waredie biologische Diversitt und damit eine Evolution nicht mdglich. Dabei
unterscheidet man zwischsilent mutationsstillen Mutationen alsoMutationen die keinen
Aminosauraustausch bewken, undMutationen die einen Austausch bewirkdbie letzteren
fihren zu einer Veradndamg der
T — kodierten Produkte, wie Enzyme oder

endoglen BiRaparatin. Proteine Durch Unterschiede in

Mechanismen Chromosomenzahl, Basenzahl und

exogen —___ mutagen l . . .
o Reparatur ; Basenabfolge erhalt so jede Spezies
g keine Mutation
DNA Fehler . .o .
M TRe i und auch jedes Individuum seine
Replikati . . .
L eigene genetische Identitat. Zur
Generationsdauer Unterscheidung von zwei Indivign

werden besonds pdymorphe
Abb. 6, Ubersicht (Uber die Mutations und Regionen,  z.B. Mikrosaelliten
Reparaturmechanismen in der Zellg(nach Haak 2006) herangezogerwohingegen bei einem
Speziesvergleich ehewuf konservierte Bereiche. B. Gene wiedem Cytochrom b Cytb),
zurudkgegriffen wird Diese Vergleiche bilden die Grundlage der Gen&fiichtige Bereche

sind hierz. B. die Humangenetik, die Immungenetik, Populationsgenetik, Phylogenetik oder
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die Analyse dePhéanotypn (KRINGS ET AL 1999,JOHNS UNDAVISE 1998,VAGE ET AL. 1997,
KAYSER ET AL. 20117).

Die wichtigste Analyse-Methodebildet dabei die PCRPolymerase Chain Reaction) (3,u

an diez.B. die Fragmentlangenanalyse (Auftrennung Begmentenach der Lange), die
Restriktionsfragmentlangenanalyse (RFARalyse, Spltung der Fragmente mit Hilfe
sequenzspezifischer Endonucleasen), die DiB#denzierung (direkte Betrachtung der
Basenabfolge) oder diSingle Nucleotide Polymorphism (SNP)Analyse (Analyse von
Punktmutationen) anschlieRen konndProbleme rezentgenetischer Untersuchungen liegen
zum einen in ihrem methodischen als auch im anahgis Ansatz. So versuchen
populationsgenetische Studien historische Fragestellungen mit modernen Daten zu klaren,
wobei der zeitliche Ablauficht direkt in den Daten ersichtlich ist. Es sdahemur indirekte
Aussagen moglichEs ist daher nicht méglicheine hohe zeitliche undjeografisclke
Auflésung eines komplexen Vorgangewje z.B. der Neolithisierung, mit modernen
Datensatzen zu erhalten. Hier ist die Arch&dologie der Genetik wetthvoraus und kann
differerzierte Modelle entwickeln. Die Forschuram alter DNAversuchtdiese Liicke zu
schlieBen. DasrgRe Potential der aDNA liegt dayiden genetischeBtatus quadirekter an
einem beliebigen Punkt in der Vergangenheit zu erfassen. Heute ist nur die aDd¢A |
Lage fur eine genetische &anderung iaen gesicherten &rminus ante und post quem zu
geben. Da die StichprobengroRe bei alter DNA immer reduziert sein feigt, dass
Vergleiche mit modernen Untersuchungen statistesschwert oder unmaoglich sind unadch

auf vereinfachte Modelle in daDNA zuridgegriffen werdemmuss die allerdings in den
wenigstens Féllen ddRealitat gerecht werdeias Design und die Auswadér Stichprobe
sind entscheidenfilir die Untersuchung von domestizierten Spezies. Die Haltung von Tieren
fuhrt zu einer drstisthen Reduktion des Genpoolsnders formuliert sind die heutigéfaus

und Nutztiere so diverslas jede Zichtung/Kleingruppe eine eigene Popatdtiaplotypen
darstellen kénnte So schatzt man, dass jede Woche rund zwei Zichtungen der heute
existierenderdomestizierten Spezies verloren gehen konr@megrF 1995. Daher ist das
genetische Material einer Vielzahl von Nachfahren durch den Prozess der Datimestik
nicht mehr nachweisbabDeshalbreprasentiert eine bestimmte heutige Population nur das
aktuelleBild, nicht jedoch den Domestikationgnd 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 zirkulares, doppelstrdngiges Molekul organisiert in

einem schweren guaninreichen Strang und einem leichten cytosinreichen Btamgs (UND
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ARNSON 1998, auf dem sich kodierende Bereiche befinden fur eigene ribosomale RNA
(rRNA), TransferRNA (tRNA) und viele Proteine der Atmungskette (Zitronensaurezyklus).
Dreizehn der mitochondrialen Gene sind kodierendPiiateine, weitere 22 Gene fur tRNA
und zwei rRNAs ANDERSON ET AL 1981,PASSARGE2004).

Ein zweiter Faktarder bei @r Wahl geeigneter genetischer Marker beachtet werden, ssillte

der Vererbungswedsrundlegend wird hier unterschieden zwischen diploiden Genomen, die
sich zu einem Teil aus dem Genom der Mutter und zum anderen aus dem dss Vate
stammen,z. B. den autosomen undden haploiden Genome die nur uniparental vererbt
werden,z. B. die mtDNA (matrilinear) oder das-€hromosom (patrilinearSCHWARTZ UND
VISSING2002.

In den meisten populationsgenetischen Studien wird uniparental vererbte DNA untersucht.
Die mDNA bietet sichhier als maternal vererbt besonders an, da sie eine Uberschaubare
Grolie besitzt, die dauf kodierten Gene in ihrer Funktion gut beschrieben sind und keine
Rekombination erfolgen sollte. Daraus folgtas Variationen des Genoms allein aus
Mutationen, beeinflusst von evolutiven Kréaften wie Selektion und Gendrift, eetsteh
Exemplarisch sind hier einige mtDNA basierte Studien gendrint:CANN ET AL. (1987)

zeigt, dass alle heute lebenden Menschen auf eine gemeinsame Vorfahrin zurlickzufihren
sind, die vor weniger als 200.000 Jahren in Afrika lel#e;HumMMEL (2003) fuhrte
Untersuchungen de<Cytb und anderer konservativerer Abschnitte des GenoRis;
RENNEBERG (2008) zum Zweck der Speziesidentifikation. Ein gutes Beispiel fir das breite
Spektrun an pylgeografiscen Studien ist das Rind. So konnte anhand von aDNA
nachwiesen werden, dass in Staropa eine Einzichtung afrikanischer Rinder stattgefunden
haben mussBEJA-PERREIRA ET AL 2006. Anhand der Untersuchung neolithischer Rirder
DNA konntegezeigt werden, dass ein Unterschied zwischen dem europaischen Wiirind (
primigeminu3 und demfalschlich als domestiziertes Rind angesprochenenBds tauru$
besteht(BOLLONGINO ET AL. 2003. Es wird deutlich, dass viele Prozesse der Domestikation
nicht nur beim Rind weitestgehend unverstanden sind und die a&ditik einen
wichtigen Beitrag zur Klarung der Herkunft und des Ursprungs leisten kann.

Die rein mutterliche Vererbung der mtDNA wurde in den letziahren immer wieder
diskutiert(EYRE-WALKER ET AL. 1999 HAGELBERG ET AL 2000,ZSURKA ET AL. 2005. Viele

der Heteroplasmen, also das Vorliegeaweier unterschiedlicher mitochondrialer Gengme
konnten haufig auf een Bearbeitungsund Analysefehler zurlkgefiihrt werdenNIACAULEY

ET AL. 1999 KIvISILD UND VILLEMS 2000,KUMAR ET AL. 200Q BANDELT 2005. Aufgrund der

geringen Anzahl ist dieses Phdnomen ein zu vernachlassigender Faktor bei
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populationsgenetischen Fragestellungen. Zudem konnten in parallel gefiihrten unabhangigen
Analysen zum Them&ekombination INGMAN ET AL. 2000, JORDE UND BAMSHAD 2000,
ELSON ET AL 2001 sowie Datenneubewertung@PIGANEAU UND EYRE-WALKER 1999 keine
Hinweise auf Rekombinationsereignisse der mitochondrialen DNA erbracht werden.
Anders als fur das humane -@&tenom gibt es fir das Schwein keine nheitliche
Nomenklatur In dieser Arbeitwird das erste publizierte r@enom des Schweinsals
Nomenklaturgrundlage genutz{URSING UND ANDSON 1998 (Genbank AJ002189)
Ansonsten wird an der Nomenklatur fir das human&erbm festgehalten.

Mutationen bzw. Polymorphismen haploider DNA, also der mtDNA od&h¥Yomosoms,
bestimmen die so genannten Haplotypen. Kombinationen, die in vielen Individueneauftre
eignen sichum Cluster, sgenannte Haplogruppen, zu bilden. Diedddri die Grundlage fir
eine Vielzahl von Studien der Populationsgenedtlk@ERHILL UND KiviSILD 2007, dies gilt
analog auch fir Schweineu finden beid. KIRSCHNING (2009, G. LARSON ET AL. (2005,
2007 oderM. SCANDURA ET AL. (2008). Ein weiterer Vortdider mtDNA ist die hohe Anzahl

an Kopien. Des erhoht die Wahrscheinlichkeit des Uberdauerns und damit der Nutzbarkeit
fur aDNA-Studien. Bei den meisten Studien ist der nichtcodierende Aitsabes nmi
Genoms, die Contrdkegion oder ELoop (displacemenLoop), von Interesse. Hier liegeder
Start der Replikation und auch die Promotoren fur die TranskriptionyWégeren befinden
sich die HVR | und Il in diesem Abschnitt. Diese Bereiche besitzen besonders viele
Polymorphismen und eine hohe Mutationsrat®durch sie zu klassischen Markern der
Populationsgenetik wurden. Dies ermdglicht auch den Zugriff esné grofe Menge an
Vergleichséten. Um mdoglichst alle Sequemterschiede zu erfassest die Methode der
Direktsequenzierung von Genomabschnitten ltbste Wahl. Zwar basiert ein Grof3teil der
heutigen Studien auf den Daten aus den hypervariablen Regmwan zeigt sich, dass es
heterogene Substitutionsraten gibt, also Basenpositioden héaufiger und schneit
evolvieren als andere, didie Aussagelaft verfalschen konnenMEYER ET AL 1999.
Betroffen sind hier besonders Nukleotidpositiomeih Pyrimidin-Transitioren (Cz T). Eine
sichere Zuordnung von Haplogruppen kann dadursthevert werden, wenn die spisathen
Polymorphismen auf wiederholt nietenden Nukleotidpositionen (recurrent mutations), so
genannterMutational Hotspotsliegen STONEKING 2000. Die codierenden Bereiche des mt
Genoms scheinen zudem nicht sétaksneutral zu sein. So konni2 MISHMAR ET AL.
(2003 einen Unterschied in dé&/ariabilitdt der Gene Cytochrom hBdenosine triphosphate
syntasesubunit6 (ATP6) und Cytochrom Oxidase (ICOIl) in Populaionen verschiedener

klimatischenZonen feststellen. Populationen geméaRigter und tropischer Klimazonen zeigen
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Variabilitdt in andere Genen als Populationen aus arktischen RegionepeiRBaheint das
Klima bzw. die Alaption an bestimmte Ikgeografisck Gebiete einen entscheidenden
Selektionsdruck auf die Gene der Atmungskette zu haRez-PesINI ET AL. 2004). In der
modernen Bpulatonsgenetik geht man daiiber, ganze miGenome zu sequenzieren und
diese zu vergleicherBANDELT ET AL. 2003 KONG ET AL 2003, MACAULAY ET AL. 2005.
Leider sind die Schweine anhand des-Genoms nicht eindeutig in die Ordnung der
Paarhufer einzuordnetRsING ET AL 2000. Eine Identifikation von einzelnen Spes wird
nur selten benétigldnwendungsgebiete liegdner bei derLebensmittelindustrie, dem Zoll
und derForensik PFEIFFER2007,KITANO ET AL. 2007,MARIN ET AL. 2007). Auf die aDNA
bezogerietet es sich grmuseale oder archaologische Funde genetisch zu identifizieren
Aussagen Uber Herstellungsmaterialien, wiB. Pergamente aus Rindeyder Ziegenleder,
zu treffen(BURGER ET AL 2000).

Erganzend werden die Haplogruppen heute tber diertlrchung von Punktmutationexso
SNPs oder mit Hilfe von RFLPs in der codierenéfagion des Genoms bestatigt oder
ermittelt (TORRONI ET AL 2006 UNDERHILL UND KiviSILD 2007). Je mehr Abschnitte
untersucht werden, desto sicherer ist die Zuordnungnar bestimmten Haplogruppe bzw.
der Nachweiz. B. der VerwandtschaftRokas 2009. Ein SNP kann ziem in lodierenden
Bereichen groRe Auswirkungen habemB. bei der Untersuchung von immungenetisch
assoziierten Polymorphismen oder coevolutiven Merkmala der Laktoseloleranz
(SwaLLow 2003. Bei ener entsprechenden Auswahl dercLkénnen SNPs so ein wichtiges
Werkzeug sein, was sich besonders fur die abBMdfschung eignet, da die matersuchenden
Abschnitte spefisch und sehr klein sindHpAk 2010. In dieser Studie finden die SNP
Analysen und die Direktsequenzierung Anwendung. Es wird auf die Analyse von
Mikrosatelliten oder auch STRs inicht-kodierenden Abschnitten verzichtet, da die zu
untersuchenden Abschnitte h&ufig sehr grof3 sind und es zudenoblemen wie dem allelic
Dropout oder Stottern kommen kanobwoh! diese Untersuchungen bei aDNA prinzipiel
funktionieren HUMMEL 2003,HAAK 2010,BRAMANTI 200). Auch lasstdie Fragestellung
keine direkten Verwandschaften von untetgen Individen erwarten so dass die
autosomale STRs fir den sogenannten gesehen Fingerabdruck nicht ineBacht kamen.
Auch gonosomale s wie fur das YChromosom eniélen, da fir sie und andere inage
kommende Gen&eine Daten zu Frequenzen dartarsuchten &hweineppulationenzur

Verflgung standen.
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Die uniparental vererbtenMarker haben auch Nachteilega nur jeweils eine
Abstammungslinie mitterlich oder vaterlich betrachtet. So bleibenz. B. Informationen

Uber eventuelle Ruckkreuzungen mit wilden \ndiien unentdeckt.

Das Potenziakiner Region des mtGenoms fir die Bestimmung der Artenverwandtschaft ist
unterschedlich. In der Literatur gelteNADH dehydrogenase subunit(8d5), Cytb und COI

als beste, Nd4, Nd2 algute Marker, ATP6 dagegen wirdufgund seiner hohen
Konservativitatals nicht ausreichend eingestufIARDOYA UND MEYER 1996,RUSSO ET AL

1996.

Eine Vielzahl von Studien nutz sowohl Mikrosatellitenanalysen undD-Loop-
Sequenzierungen aksuch deren Kombinatiorum die mpulationsgenetisen Fragen bei
einer Vielzahl von Wild und Haustieren zu klaren. Eirct8verpunkt der Forschung lag auf
den Wildstweinpopulationen Europaso wurdenz.B. 6sterreichische Populationen auf
Allozym-Polymorphismen untersuchtHARTL UND CsalkL 1987. Die mitochondriale
Kontrollregion wurde in einigen Studien herangezogemuwm Fragestellagen zum
Domestikationsursprungu untersuchen@UFFRA ET AL. 2000,LARSON ET AL. 2005 2007,

2010. Die in diesen und weiteremeist asiatischetudien ermittelterD-Loop-Sequenzen

von Wildschweinepdienten als Grundlagérei mitochondriale Linien zu unterscheiden, von
der eine asiatischen Ursprungs sein soll, eine weitere nur in Italien auftritt und die dritte in
ganz Europa beobachtet wurdeARSON 2005, SCANDURA ET AL. 2008). Dabei wird
angenommen, dass die genetische Struktur am starksten durch den Verlauf der postglazialen
Wiederbesiedelungepragt wurde. Auch die archaologischen Funde in den européischen
Gebietenin welchesich die Wildschwine wahrend der Eiszeit zigkgezogen haben, gehen

mit dieser Hypothese konforrtddMMER UND NADACHOWSKI 2006).

In einigen européaischen Gelsatfolgten Analysen von Mikrogaliten, z. B. in Bulgarien

wo Wildschweinpopulationen aufgnd ihres GrélRenunterschiedegol3e Tiere deblordens

mit kleineren aus den suidlichen Bergregionenuntersucht wurden. Dabei wurden die
genetischen Unterschiede, die bereits anhand von Allgyatlysen nachgewiesemnurden

und aufverschiedene Subspezies zuffiitkt, bestatigt IARTL ET AL. 1993,NIKOLOV ET AL.

2009)

Die in dieser Arbeit relanten Genorte (@ci) und molekulargenetischen Marker wurden so
gewahlt, dass sie fur die Beantwortung populationsgenetischer Fragestellungen wichtig sind
und sich aufgrund ihrer Eigenschaften auch fir die AnatyseaDNA eignen solltenSo
wurde auf die Analyse von Mikrosdliten und nDNA, mit Ausahme von

geschlechtsbestimmenden und fellfarbenspezifischen Markern der nDNA, verzichtet.
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Zunachst wurderein Alignment anhand von allerverfiigbaren kompletten r@enomen
(Referenzsequenzemler SpeziesSusaus den Gendatenbanken NCBlafional Center for
Biotechnology Information) EMBL (European Molecular Biology Laboratoruynd DDBJ
(DNA Data Bank of Japangrstellt (Aignment liegt im PDF Format auf einer CD bei).
Anhand dieses Vergleiches und der Literatur wurden danathvao@ble Regionen aus dem

mt-Genom ausgewahlt.

1.3.3. Identifikation des Phanotyps

Das auf3ere Erscheinungsbild, morphologische und auch die physiologisgeasdiaften

eines Individuums welen duch ihrePhanotyenbeschrieben. In der Systematik und auch in

der Archdozoologie werden besonders die morphologischen Unterschiede betrachtet, welche
durch den Phanotypbestimmt weden Dieser wiederum hangiuchvom Genotyp, also der
Gesamtheit aller getischen Merkmale eines Individuums ab. Die Selektion oder die
Evolution wirkt durch die spefischen Umweltbedigungen direkt auf derPhanotyp
(WIESEMULLER ET AL 20®2). Einedirekte Verbinding vonPhénotypund Evolution erkannte

schon Darwin 1883 in seine We rTke vaiation of Animals and Plants under
Domesticatiofi . So beschreibt er , dass domesti zi e
Erscheinungsbild aufweisen, welshenter naiirlichen Bedingungen letal warBie Vielfalt

der Fellfarben, abweichend vowiildtyp, ist wohl die auffalligste Verdnderung im Laufe der
Domestikation. Naturliche Evolutisprozesse kdnnen zu einer Flle von Farbvarianten
innerhalb einer Spezies fuhratie an die jeweiligen Naturbedingusgangepadssind, z. B.

das weilRe Fell dePolarhasen Liepus arcticup in Grénland oder das Fell des Tundra
SchneehasenL¢pus timidus welches einerFarbwechsel vollzieht, so dass s Winter

weild und den Rest des Jahres graubraun ist. Damit ist die Pigmentierung eines der wichtigsten
Adaptatonskriterien. Unklar ist allerdings ob dies direkte Effekte der Domestikation sind
(BELYAEV 197, TRAPEZOV1997) oder ob seltene Farbmutanteewussdurch den Menschen
sdektiert wurden. Denrdie naturliche Selektiorwar nicht vorhanden und die fehlende
Tarnfarbe beeintrachtigtenicht mehr die Uberlebenschancen der Tiere. Ein vorstellbares
Szenario wére, dass der Mensch abweichende Farbungen nutzte, um die eigenen Tiere von
Wildtieren enfacher unterscheiden zu kdénnen. Es sibdr auch komplexei@riindewie die

Asthetik oder kulturelleFaktorendenkbar. Ob es eine Verbindung zwischen bestimmten

Faktoren wie der Fellfarbe und Leistungsmerkmalen, ggbtnicht bekannt,wch wenn dies
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durch den Volksmund Uberliefednd in der Tierzucht unublichen Fellfarbeme besndere
Aufmerksamkeit gewidmet wde. In wirtschaftlicher Hinsicht zweitrangigveckten seltene
Farbschlage die Faszination der Zichter. Die Fellfarbe war einfaches Merkmildung

der Rassen und istoch heuteTeil des Rassebestandes. Einetseinaftliche Bedeutung
erlangt die Fellfarbe nur bei den Pelztieren umd 8chafzucht. Die immer detailreicher
werdende Kenntsi Uber die biochemischen Prozesse bei der Pigmentbildung machen
deutlich, dass die Farbeikdsoliertes Merkmal darstellsondern mit weiteren Eigenschaften

in Verbindung stehen kénnte. Der embryologische Ursprung, die Stoffwechselwege der
Farbsynthese und die Lokalisation der Gene lassen die Hypothesasgujid Fellfarbe der
Nutztiere bewusst oder unbewtyyssn Zusammenhang imbestimmten Leistungsmerkmalen
gewahlt wurde.Die bildlichen Darstellungen von Schweineon der Antike bis ins
Mittelalter gleichen inForm und Farbe noch sehr stark d¥idschweinen. Efsab dem 15

Jahrhundert tretenilBer von enfarbigen weif3en Seveinen aufAbb. 7).

Abb.7, Br¢der Li mbourg: ANovembero aus AlLes Tr s Riche
Hi eronymus Bosch: ADi e Versuchung des heiligen An
AParadi es| aMmrdecsicehaNadaahm tum 1613

Fir die Fellfarbensind nur die Melanineron BedeutungKOX AND VEVERS, 1960. Die

nach dem duwarzen Melanin benanntevelanozyten sind die Farloder Pigmentzellen
(WESTERHOF 2006§. Melanozyten liegen vor in der Epidermis (Stratupingsum), den
Haarfollikeln, dem Stroma der Iris und bei nachtaktiven Tieren im Tapetum lucidum des
Auges, direkt hinter der Netzhaut. Dies sind Zellen mit langen Cytoplasmafortséatzen
(Dendritenzellen), die ihren Ursprung in der Priméranlage des Zentkdevensystems
haben. Sie kbnnen als einzellige, Melanin sezernierende Drisen betrachtet \Berdats (
1961). Ihre Anzahl variiert jedoch abhangig von der Hautregion und der Tierart. Das Melanin
wird in Pigmentgranula, den Melanosomen, am EndoplasmatisBeticulum der Zelle
gebildet. An den Ribosomen werden Polypeptide synthetisiert, die zu enzymatischen

Proteinmolekilen kondensieremyr Protyrosinase. Di€’ramelanosomebesteherzunachst
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aus sehr feinerhelicalen Strangen, welchsich dann vernetzen dneine dichte an
Lipidkomponenta gebundee Matrix bilden (MOYER 1961,1963,1966. Ein Bestandteil der
Pramelanosomen ist das Enzym Tyrosinase, welches ausschlaggebend fir die
Pigmentsynthese istS_vERs 1961). Bei der Melaninsynthese wird das Melanim i
Pramelanosom gespeichert, dabei erfolgt die Melanineinlagerung anfangs sehr schnell und
nimmt dann stark ab. Dieser Mechanismus kénnte im Zusammenhang mit der Aktivitat der
Tyrosinase stehenVOYER 1961,1963,1966. Die Melanocyten geben Uber ihre Dateir

durch Exocytose die Pigmentgranula anschlieRend an die umliegenden Keratinocyten und
Matrixzellen ab, welche dadurch zu Melanophoren umstrukturiert wendeAuEsLICH

1994. Die Fell oder Haarfarbung ésteht durch Einlagerung von Melaninen in das
Haarmark oder die Haarrind&\LLis 1984). Die Melanocyten eines Haarfollikels beginnen

die Pigmentproduktion zu unterschiedlichen Zeitpunkten und die Melaninablagerung in den
Teilen des Melan@sns kann stark variieren, so daale Farbschattierungen entsés
konnen MoOYER 1961, CLEFFMANN 1963. Die Melanocyten konnen von der Produktion eines
Pigments auf ein anderes umschaltarodurch die Matrixzellen verschiedene Pigmente
erhalten CLEFFMANN 1953, SLVERS 1979. Ein EinfluR der Sonnenbestrahlung auf die
Haarpigmentierung besteht niclfok AND VEVERS1960. Es werden zwei Proteine gebildet

in den Melanozytenzum einen das Eumelanin, ein schwharaunes Pigment und zum
anderen Phaomelanin, ein -+g#lbes Pigment. Die Proteine werden dann in den
Melanosaonen gespeichert und in die Zellen des jeweiligen Gewebes transportiert. Beide
Farbpigmente werden aus der essentiellen Aminosaure Tyrosin uber die Zwischenstufen 3,4
Dihydroxyphenylalanin (DOPA) und Dopachinon synthetisiert. Nur durch die Katalyse mit
eing hohen Konzentration an Tyrosinase ist die erste Stufe der Umwandlung mdoglich, die
weiteren Stufen laufen bei physiologischem -Wért spontan abwobei DOPA selbst
katalytisch wirkt FOX AND VEVERS196Q KRAUSSLICH1994,1996.

Dopachinon kann uUber Glublabndopa in Cysteinyldopa umgewandelt werden, welches
ausschlief3lich zur Bildung von Phaomelanin fuhrt, oder DOPA und Dopachinon reagieren zu
DOPAchrom und seinen Derivaten, das zu Eumelanin synthetisiert RBB(NS ET AL.
1993;KRAUSSLICH1994;LU ET AL. 1998. Einige weitere Proteine spielen eine wichtige Rolle

fur die Melanogenese, soB. die Tyrosinaseelatedprotein 1 und 2 (TYRA / TYRPR-2)
(SPONENBERG1997) (Abb. 8).

Eumelanin ist ein IndeChinonPolymer, das an ein Protein gebunden unlésimtiegt und

gegen Chemikatin dulRerst widerstandsfahig isie® zeigt sicle. B. bei durklen Haaren in

einer hoheren Werstandsfahigkeit gegen mechanische Einwirkung&mrMANN 1953,
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Melaninbildung

Tyrosin
N Tyrosinase (1)

(Thyroxin)* «———Dihydroxyphenylalanin (DOPA) ___,. Adrenalin

i N Tyrosinase (1)

Dopachinon
“'/6 WA
- Leucodopachrom
Glutathiondopa
U ystein i
v Dopachrom
Cysteinyldopa l ﬂDopachmm -tautomerase (5)
Dihydroxyindol Dihydroxyindol- carboxylsdure (DHICA)
i lmopachmm -oxyreduktase (4)
Indolchinon Indolchinon carboxylsdure
M \A v

Abb. 8, Schematische Darstellung der Melaninsynthese (KRAUSSLICH 1994, TAKEUCHI ET AL. 199
LAUKNER 1998, KOBAYSHI ET AL. 1 998).

FOX UND VEVERS196Q SEARLE 1968,SILVERS 1979. Eumelanin kann vo allen Méanocyten
gebildet werden. 2 Eumelanosomen zeichnen sich durch eine starke Heterogenitat der
Farbung, Form und GroRRe aus. Eine homogene unorganisierte Strillairdagegen das
Phaomelanin. &ist im alkalischen l6slich und kann nur von deeldocyten der Haarwurzel
und menschlicher Haut synthetisiert werderoyler 1966, SILVERS 1979 VALVERDE ET AL.
1995 1996. Der Gehalt an Tyrosin scheint der entscheidenende Faktor zwséhes der
Pigmente gebildet wird. Sdihrt ein hoher Tyrosinaspiegel zur Eumelaninund ein
niedriger Tyrosinasegygel zur Phaomelaninproduktion. llérdings ist der genaue
Mechanismus bis heute ungeklIdROEBBINS ET AL. 1993,LU ET AL. 1998. Weitere Faktoren
sind die Verfligbarkeit von CysteirS{urM ET AL.1998, kupferbindende Tyrosinasehemmer
(z.B. Phenylthiourea) und der kompetitive Hemmstoff PhenylalaGengLE 1968. Die
Farbauspragung des Gewebes resultiert aus dem Verhaltnis der beid#meProeinander.
Eine dunkle Fellfarbekommt zustandewenn kaum odr gar kein Phdomelanin in den
Keratinzellen des Haars vorhanden ist. Detefirder Farbpigmente im Gewelst abhangig
von cer Produktion, dem Transpaunhd vonder HormonrRezeptotWechselwirkung Diese
wird durch eine \elzahl von Enzymen gestet, welche durch Gene determiniert sind. Die

wichtigsten Hormone sind das MeocytenstimulierenderHormon (MSH), dessen
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Vorlauferprotein Proopiomelanocortin  (POMC) undie Peptidhormone Corticotropin

(ACTH), Lipotropin, Endorphin.Viele der Farbausprédgungen k@m so mit bestimmten
Punkt mutati onen (SNPs) i n Verbindung =gebrac
MSH zur Familieder Proopiomelanocortinderivatei r d -MSHr RezBptor auch als
Melanocortinl-Rezeptor (MC1R) bezeichndR€Es2000. Es wird in der knanhangsdruse,

den Keratinocyten und den Mel anocyten seze
messenger i CHAKRABORTY iED AL. 199). Uber eine Kaskade an Faktoren,
membransténdiges guanylnucleotidbindendes ProteirPr{@in), intrazellulares dAP

(cyclisches Adenosinmonophosphatytoplasmatische Protekinase reguliert es hier die
Tyrosinase $TRYER 1991,R0OBBINS ET AL. 1993 CONE ET AL 1996,BUSCA UND GALLOTTI

2000. Weiter regukerende Faktoren in diesem Prozess ghadenalin, Corticotrom und
follikelstimulierendes Hormon. Durch direkte Effekte auZ@llen, B-Zellen, Monocyten und

Mast z el | -M8H igEniiindungsrédktionened ;o konnt e -®IBHroderr h° ht e
ACTH-Spiegel bei Arthritis, HIV und Parasiteninfektionen beobachaeirden ADACHI ET

AL. 1999. Die Melanocortine und ihre Rezeptoren habederu einen Einfluss auf die
Aufmerksamkeit, Gedachtsleistung, Lernprozesse, Analgesie, Thermoregulation sowie die
HypothalamusNebennieresAchse und die kardiovaskuldre HomoOostased wirken
neurotroph, atipyretisch und lipolytisch. InHodengewebe nehen sie eine Funktiomls

parakrine oder autokrine Wachstumsfaktorezum Erhalt der Zellfunktion, der
Zelldifferenzierung und der Spermatogenese, WHANETTI ET AL. 1994, CHHAJLANI ET AL.

1996 CONE ET AL 1996 . Der R e M8 hhefindet sitle is det)Zellmembran und

besitzt eine Struktur mit sieben transmembranen Helices, dabei blilel@ansmembranen

Regionen TM1, TM2, TM3, TM6 und TM7 die Hauptbindungsstellen des Rezé&pialns 9)

Extrazeluldre Seite

Zellmernbran

Intrazeluldre Seite

Abb. 9, Sclrematische Darstellung des MC1RProteins (STRYER 1991,L U ET AL. 1998,

Weitere Rezeptoren dieser Familie sidiC2R, welches in der Nebennierenrinde, MC3R,
MC4R und MC5Rdie vor allem in Gehirn exprimiert werdeGHHAJLANI ET AL. 1996, CONE
ET AL. 1996. MC1R wurde im Hodenund Gelbkorpergewebe vom Mensch und Rind
nachgewiesen MANETTI ET AL. 1994 THORNWALL ET AL. 1997). MCI1R bindet ACTH
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(Adrenocorticotropegiormone) ud -MBH, MC2R nur ACTH, wahrend die améa MG
Rezeptoren weniger spésch sind(Tab. 1) (CONE ET AL. 1996.

Tab. 1, Gewebsspezifische Verteilung der Manocortin Rezeptoren (MOUSSA 1998 MOUSSA WND
CLAYCOMBE 1999.

Rezeptor Naturlicher Ligand Gewebsexpession Funktion
MC1R UMSH, ACTH Melanocyten, Milz, Pigmentierung, Immunitét,
Makrophagen, Fettgewebe, Fettstoffwechsel?
Hirnanhangsdriuse, Lunge
MC2R ACTH Nebennieren, Fettgewebe Steroidgenese, Lipolyse
MC3R UMSH, ACTH Gehirn, Plazenta, Pancreas, FreRverhalten, zu untersuchen:
Gastrointestinalregion Thermogenese, Leptinregulatio
Fotalentwicklung
MC4R UMSH, ACTH Gehirn, Muskel FreRverhalten, zu untersuchen:
Thermogenese, Leptinregulatio
MC5R UMSH, ACTH Ubiquitar Thermogenese,
Immunmodaulation,
Sexualverhalten,
Lipidstoffwechsel?

Anzunehmen ist, dass am Anfang die Fettleibigkeit, Form und vielleicht auch die Farbe der
domestizierten Schweine als Zuchteieh Vordergrund stareh (MONCRIEFF1996. Vor dem

18. &Ahrhundert finden wir im Nahen Ostetor allem die Fellfarben Schwarz, ® mit
schwarzen Flecken oder rote und wefBertel vor, wahrend in Nordeuropa meist weil3e
Rassen verbreitet warehHGAULT 1998. Als ein verstarkter Handel mit Asien am Ende des
18. Jh. einsetzte, entstanden in Engl&eliziichtungen durch die Einkreuzung asiatischer
Rassen $aAMBRAUS 1994). Die Vorteile dieser Rassen waren didihreife und der schnelle
Fettansatz. Alle alten Zuchtlinien der englischen Schweine wurden verpaart, die wei3en
Kopfabzeichen rihren hierhdrEGAULT 1998. Ende des 19. bis Anfang des 20. Jh. entstehen
erste Klassifikationen von Rasseaties war vorher nur awder romischerZeit UberliefertBei

dem Grol3teil der heutigen Hochleistungssan, vor allem demEdelschwein und
verschiedene Landrassenherscht die weiRe Farbe vor. Die Rassen Duroc und Piétrain
bilden eine Ausnahme Se werden zur Erzeugung von Gebrauchskreuzungen in
Hybridzuchtprogrammen eingeset@(BRAUS 1994). Die Fellfarbe der Wildtiere zeigt eine
gelbe subterminale Banderung d@@nzelhaare unceine Langsstreifung bei défrischlingen,

die unteranderem auch in domestizierten Rassen und ihren Kreuzungen vorkarBotgei

den Rassen Mangalitza und Durdd4efzer 1945, OLLIVIER UND SELLIER 1982, LEGAULT

1998. Bereits 1530 wurdehVildschweinpopulationen beschriehen denen an die Rasse
Piérain erinnernde Flecken vorkamenieB ist auch heute noch zu beobachfemgSCHLER

1985, 1986 KIRSCHNING 2009. Bei den chinesischen Schweinerasserrshbt einfarbig

schwarz als Farbe vowie auch bei der européisen Rasse English Large Black.
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Eine Schlisselrolle bei der Aktivierung der Melaningenese ist der MelaneBatieptor 1
(MC1R), dessen @&dierendes Gen auf dedistalen Ende de€hromosoms6 liegt (REES

2000. Durch MC1R kann decAMP-Spiegel erhbit werden, der wiederundurch die

Bi ndung de sMSHdie Tiyrosinase Aktivitat beeinflussBYSCA UND GALLOTTI

2000. Der Antagonist zu MCI1R ist das Ago&ignalingProtein (ASP) dasim aktiven
Zustand die Produktion von Phdomefahildet (BONILLA ET AL. 2005. Das lodierende Gen

|l iegt auf dem Chromosom 17. Bei AMSHungdieer ung
EumelaninProduktion wird herunteeguliert. Dadurch dasdie Pigmentierungsgene stark
konserviert sindist die Seqenzierung des gesamten Gezia geeignetes Werkzeug zur
Rekonstruktion von Stammbaumekine grof3e Schwéche bzw. auch Starke liegt in der
Betrachtung relativ kurzer Abschnitte dieser Gene. Zum einen werden Ruckschlisse auf
phylogenetische Beziehungen erselt bzw. unméglich, da sie auch auf andePeozesse

wie der Domestikation beruhen kdénnen. Zum andebggtet dies die einmaligevielleicht

auch einzige Gelegenheit die Domestikation zu erforschen. Es scheint, dass sich die
Domestikation in den Pigmepstungsgenen als erstes niederschlagt und so zu einem

indirekten genetischen Marker fir diese werden Kadun. 10)

chMPT

Atp?a
— !’—‘1 aMs TyrosmaseT
Migration g Proliferation TYRP1
Uberleben EDN3 Uberleben TYRP2

ﬁ - '\—)ASP

Melanogenese
PDGFRA @-:::u ﬁ Plgmenhemng ﬂ :

Abb. 10, Schematische Darstellung des Zusammenwirkens der Produkte der Farblochuf die
Pigmentbildung (SF ist synonym mit MGF)

Der ELocus ist der wohl am besten untersuchte Pigmentierungslocus beim Scbeein.
MC1R Locusstellt den zugehorigen Genoder (MARIANI ET AL. 1996,KIJAS ET AL. 1998.
Die fur die Fellfarbe wichgsten Mutationen auf dem MC1&en wurden bel. KIJAS ET AL
(1998) und zuletzt beiM. FANG ET AL. (2009 an modernen Wildschweinen und
Schweinerassen erforscfitab. 2). Dabei konnte gezeigt werdethas 15 Mutationen in 14
Codons, zu 13hanotyen, im 758 bp langen Exons des MC1R Geffiihren. Bei achs
Mutationen hadelt es sich um stille Mutationem 9 Fallen findet ein Aminoséureaustausch
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statt. Die wichtigsten Zuchtrassen und einige Wildschweine mit ihren phamul
genotypischen Auspragungen sindreb.3 zu finden.

Tab. 2, Farbphanotypen in modernen Wild und Hausschweinen mit deren assoartem Genotyp und
MC1R-Genotyp (KIJAS ET AL . 1998,FANG ET AL . 2009

Ort | Anzahl | Farbphénotyp | Genotyp | MC1R-Genotyp
Europdische Zuchtrassen
Mangalica (Deutschland) 1 variabel E+/E+ 0101/0101
Angler Sattelschwein 1 schwarz mit wil3em ED2/ED2 0301/0301
(Deutschlad) Gartel
Bisaro (Portugal) 1 rot mit chwarzen Punktel ED2/ED2 0301/0301
Large Black (UK) 1 schwarz ED2/ED2 0301/0301
Negro Canario (Spanign 1 schwarz ED2/ED2 0301/0301
Berkshire (UK) 2 schwarz mit sechseif3en | EP/EP 0501/0501
Punkten
Linderddssvin (8hweden) 5 weil3/ot mit schwarzen | EP/EP 0501/0501
Punkten
Middle White (UK) 1 weild EP/EP 0501/0501
Tamworth (UK) 2 rot EP/EP 0501/0501
Leicoma (UK) 1 weild ele 0401/0401
British Lop (UK) 1 weild EP/EP 0502/0502
Bunte Bentheimer 1 weild mit €hwarzen EP/EP 0503/0503
(Deutschlanyl Punkten
Créole (Frakreich 1 schwarz ED1/ED2 0201/0301
1 schwarz ED2/EP 0301/0501
1 schwarz ED2/e 0301/0401
Komerzielle Zuchtrassen
Hampshire 02@eutschlanyl 1 schwarz mit wil3em ED2/ED2 0301/0301
Grtel
Landrace 05 (Bneanark) 1 weil} EP/EP 0501/0501
Landrace 09 (land) 1 weil} EP/EP 0501/0501
Landrace 10 (UK) 1 weild EP/EP 0501/0501
Landrace 11 (UK) 2 weild EP/EP 0501/0501
Landrace 12 (UK) 3 weild EP/EP 0501/0501
Landrace 14@Qeutschlanyl 1 weil} EP/EP 0501/0501
Large White 05 (UK) 1 weild EP/EP 0501/0501
Large White 06 (UK) 2 weild EP/EP 0501/0501
Large White 07(UK) 1 weild EP/EP 0501/0501
Pietrain 03 Deutschlanyl 1 weill mit €hwarzen EP/EP 0501/0501
Punkten
Pietrain 04 (UK) 1 weil mit schwarzen EP/EP 0501/0501
Punkten
Duroc 02 Deutschlany 1 rot ele 0401/0401
Duroc 03 (UK) 1 rot ele 0401/0401
Landrace 04 (Dameark) 1 weild EP/EP 0502/0502
Landrace 08 (Norwegén 1 weild EP/EP 0502/0503
Large White 02[Deutschlany | 3 weild EP/EP 0501/0501
1 weild EP/EP 0503/0503
Européische Wildschweine
Wild boar (Polei [ 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 weill mit €hwarzen ED1/ED1 0201/0201




Identifikation des Phanotyp JECI

Punkten um die Augen
Neijiang 2 schwarz ED1/ED1 0201/0201
Qianbei 1 schwarz ED1/ED1 0201/0201
Shanggao 1 weiR mit beiden Enden ED1/ED1 0201/0201
schwarz
Tongcheng 1 weild mit beiden Enden | ED1/ED1 0201/0201
schwarz
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 weil3 mit beiden Enden | ED1/ED1 0203/0203
schwarz
Xiangxi 1 schwarz ED1l/e 0201/0401
Shengxian Spotted 1 schwarz mit wil3en ED1/ED1 0201/0202
Punkten
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 MC1RGens und deren damit assorte MC1R-Genotyp bzw.
Fellfarben-Genotyp moderner Wild- und Hausschweing K1JAS 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 GIn 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 WA é é é é é ..C é T é é LA T

0105/E+ é LA é e é e LA .C é é e e LA LT

0201/ é A é é A.. .C. é .C é é é é A é

ED1 Met Pro

0202/ é WA é é A.. .C. é .C A.. é é é A é

ED1 Met Pro lle

0203/ é VA é é A. .C. é .C é T é é A é

ED1 Met Pro

0301/ é é é é é é é é é A. é é é é

ED2 Asn

0401/e é é é é é é é é é é .T. é A. é

Val Thr
0501/EP | é é é +CC | é é é é é A.. é é é é
FS Asn

0502/EP | é é A.. +CC | é é é é é A. é é é é
Thr FS Asn

0503/EP | é é é +CC | é é é é é A.. é T.. é é

FS Asn Trp

Der Wildtyp (E+ oder MC1R*1) des Wildschweines wurde nur bei der Rasse Mangalitza
deren Jungtiere die typische Wildtierstreifung zejggefundenund stimmt an allen
polymorphen Cten mit dem der andereSaugetiere UbereinC(OBANU ET AL. 1999. Das

Allel ED1, dominant schwarz, wdr durch die Substitutionen Val95Met und LeulR62
(MC1R*2) beschrieberg. B. bei den Rassen Large Black und Meishan. Tiere mit den Allelen
ED2, dominanschwarz und EP spted tragen den Austausch AspA26 (MC1R*3),z.B.

bei Tieren der Rasse Hampshire. Das rezessive Allel e wird durch diddviataAlal64Val
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und Ala243Thr kdiert, wobei derPhanotypwahrscheinlich starkevon der Substitution
Ala243Thr abhangt Die hydrophobe Aminoséaure wird hier durch eine polare ausgetauscht
und kdnnte die helicale Struktur der hoch konservierten sechsten transmembranen Region des
Rezeptors verandern. Daslléd ED1 wird mit der LeulORro Mutation in Verbindung
gebracht die auch bei dominant schwarzen Rindern und bei M&usen mit dem Allel Eso zu
finden ist. Es ist anzunehmen, dass auch hier ein standig aktivierter Rezeptor entsteht. Das
ED2 Allel liegt in der transmembranen Region 3 und kénnte hier eine Zerstdérung einer
intramolekularen Wsserstoffbriicke bedingen,dassnur eine aktive Rezeptorior vorliegt;

die Mutation ahnelder des Allels EA beim FuchBas Allel EP ist mdglicherweise mit einer
regulatorischen Mutation des MC1R verbund€@gsET AL. 1998).

MC1R istder wichtigste Rezeptor fir das Hormon MSH zur Pigmentsynthese und kann beim
Schwein mit dem Hocus fir braune oder schwarze Fellfarbe gleichgesetzt werden.
Mutationen dieses Rezeptors fuhren zu einem fortwahrend aktivierten Rezeptor und
schwarzer Fellfidbe oder zu einem nicht funktionsfahigen Rezeptor und roter Fellfirbes(

ET AL. 1998. Die wichtigsten vembten ELoci sind das Allel EDXur die Schwarzfarbung,

und das Allel eftir die Rotfarbung. Das Allel EP l6st schwarze Fleckeif rotem oder
weillem Grund ausHETZER 1945,1946,K1IAS ET AL 1998. SIEEBEL (2001) beschreibt des
Weiteren ei nemnofyen demw®hotyp EPe faradBhiEnotyprot-gescheckt,

dabei ist die genaue Wirkung des Allels EP auf die Rezeptorkonformatiorifunkktion
ungeklart.

MCI1R ist einer von funf Melanocortin Rezeptoren, der aul3er in den Pigmentzellen auch im
Fettgewebe und in Makrophagen exMgHsowiedas t wi r
adrenocorticotrope Hormon (ACTH). Es besitzt neben der Pigmemgiezune Funktion bei

der Immunabwehr und im Fettstoffwechd&lqussA1998,MoussAUND CLAYCOMBE 1999.

SEBEL (2001) konnte zeigen, dass ein signifikanter Zusammenhang zwischen den Genotypen
des MC1R und Einzelmerkmalen der Korperverfettung besteht. Beidmn mit den Allele

ED1 und e Ubt MC1R einen signifikanten Effekt auf die Rickenspeckdicke, das Speckmald
ausund wird durch Werte nahe der Signifikanzgrenze fur die Merkmale Kotelettflache und
FleischFettVerhaltnis unterstltzt. Dabei zeigte der hoyumte Genotyp ee die starkste
Korperverfettunggefolgt vom heterozygoten Genotyp ED1e und dem homozygoten Genotyp
ED1EDL1. Deutlich wird diez.B. in der benétigten Menge an Futter bei der Aufzucht, so
brauchen Tiere mit dem Genotyp ee flie Bildung eines Kilogramms Kérpermasse im
Durchschnitt 1,3g mehran Futter als der heterozygote Genotyp und Kg7mehr als der
homozygote Genotyp ED1ED1.



Alte DNA

In der vorliegenden #eit wurden Genvarianten des Farbgdtelanocyterstimulierendes
HormonRezeptor(MC1R) typisiert und ihr Einflussauf die Farbauspragung und auf die
gualitativen Merkmale wie der KorpergroRend des Status (wild oder domestiziert)

untersucht.

1.3.4. Alte DNA

DNA im degradierten Zustand, dais toten Organismeyewonnen wird, wird auch als alte
oder ancient DNA (aDNA) bezeichnet. Ab welchem Zeitpunkt nach dem Tode des
Individuums von aDNA oder von Spur@NA zu sprechen istist nicht einheitlich geregelt.

Bei DNA aus menschlichem Gewebe ist der rechtspraktisclevaele Zeitraum
ausschlaggebendUber ein viertel Jahrhundert ist es her, dass die ersten Versuche
unternommen wurderDNA aus #em tierischen und menschliché&bewebe zu isolieren
(HicucHI ET AL. 1984, PAABO 1985. Zwar stellten sich diese friihen Ergebnisse als falsch
oder fehlerhaft hewus, doch begrindetsre die aDNAForschungdie heute einen wichtigen
Bestandteil verschiedenster Disziplinen bildet. Hierbei koénnen direkt molekulare
Informationen aus historischen, prahistorischen und paldontologischen Materialien gewonnen
werden. Dabeist die aDNAForschung eng mit der Molekularbiologie und Biochemie
verbunen Einen gutenEin- und Uberblick des Forschungsgebietes und der Methodik geben
B. HERRMANN UND S.HUMMEL (1995) F.KAESSTLE UNDK. HORSBURGH(2002),S. HUMMEL
(2003) S. PAABO ET AL. (2004), E.WILLERSLEV und A. CooOPER(2005),C. BROWN UNDT.
BrRoOwN (2011). Das Spektrum von aDNA Untersuchungest sehr vielseitig,z. B. bei
Verwandtschaftsuntersuchungerbronzezeitlicher Individuen aus einer Hohlein
Nierdersachse(Schilz 2006) odr neolithischemBestattungen aus Sachsé&nhalt (HAAK ET

AL. 2008). Auch Verwandtschaft auf hoherer Ebene lasst sich nachweisen, so kdaifiér

das Mammut eine engere Verwandtschaft zum asiatischen als zum afrikanischen Elefanten
belegt werden{RAUSE ET AL. 2005. Auch wichtige Beitrdge zum Prozess der Domestikation
des RindesROLLONGINO ET AL. 2003 oder der Evolution des Homo sapie@s/CHINIKOV ET

AL. 2000,GREEN ET AL. 2010 konnten anhand von aDNWBntersuchungen erbracht werden.
Neuere Felderet alten DNA Forschung sind die Sequenzierung ganzer GenmaesE ET

AL. 2010 oder das Feld der evolutiondren Medizin. Nicht nur aus-Had Weichgewebe

von Tieren oder Menschen ist es heute moglBNA zu isolieren undzu analysieren.

Weitere Quellen kbénnenz. B. Gewebe wie Pergament, NahrungsreBteRGER ET AL 2000,
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Ausscheidungsprodukte wie KoprolitfBoINAR ET AL. 2003, Sedimente WILLERSLEV ET

AL. 2003,S@NSTEB@ ET AL 2010 oder auch Krankheitserregeein (BOUwMAN UND BROWN
2004,BUNCEETAL. 2009).

Den groflen Mdglichkeiten der aDNPorschung stehen die Problerdes alte DNA mit sich
bringt, gegeniiber. So unterscheidet sich das Arbeiten mit aDNA in vidkpekten
grundlegend vomArbeiten mit moderner DNA. Dabei ist die sofort nach dem €otks
Organismus einsetzende Degradierung der DNA verantwortlich fur eine schnelle
Verschlechterung der Qualitéahd Quantitat von Biomolekilen. Eshlen die enzymatischen
Mechanismendie sonst in lebenden Zellehe beschadigte DNA zu einem gewisseradsr
reparieren kdnnen, um Mutationen oder Verdnderungen in der DNA zu besditigeaH(

1993. Nach dem Tod kommt es zudenur zZAutolyse des Organismus.abei werden
lyosomale Enzyme, unteanderem Nukleasen, die alle Biomolekille in den Zellen
fragmentiere, gebildet Dies hatm lebenden Organismen den Vortelass schadhafte oder
tote Zellen ohne Probleme entfernt werden kénnen. Im weiteren Verlauf der Verwesung
kommt es durch eine Vielzahl von allochthonen Mikroorganismen, chemischen und
physikalischen Umweltbedingungen zu komplexen biochemischen Prozessen der
Fragmentierung und Degradierurigs(INTON U. LOGAN 199]). Das Auffinden von aDNA ist
mafigeblich vom Liegemilieu und den wirkenden Faktoren, wie Temperatur, Feuchtigkeit,
pH-Wert, Anwesenheit von Ndroorganismen und Sauerstoff etc. abhan&gRGER ET AL

1999. Proben aus Permafrostbodesigenz. B. eine sehr gute ErhaltungROMPLER ET AL

2006. Auch kontinuierlich niedrige Temperaturen vaieispielsweisen Hohlen wirken sich
vorteilhaft aus $cHiLz 2006. Optimale Konservierungsbedingungen werden in der Regel
durchdie Kombination aus einer niedrigen Temperatur, ein gewigkds an Feuchtigkeit

und die Abwesenheit von Mikroorganismen erreicHUNMMEL 2003. In verschiedenen
Studienwurde gezeigt,dass Wistenund Tropenklima besonders schlecht fiir die Erhaltung
von DNA aber auch von Proteinen i$fIAROTA ET AL. 2002, DOBBERSTEIN ET AL 2009
OTTONI ET AL. 2009 BUCKLEY ET AL. 2009. Neue Forschungen lassen vermuten, dass sich
DNA besonders gut uat volligem Abschluss voschadlichen Umweltfaktorearhélt, z. B.

durch die schnelle Einbettung durch die Biomineralisierung in PlaDaeNEY 1986,HAAK

ET. AL. 2010). Untersuchungen am MaXlancklInstitut in Leipzig zeigen, dass fir geméaRigte
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
unterscheidetKRAUSE 2010. Untersuchungen von Kollagenen zeigen, dass es einen klaren

Gradienten dr Erhaltung gibt; Funde aus den nordlichen Breitengradehgenerell besser
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konserviert als Funde aus den sudlick@mToNi ET AL. 2009. M. HOFREITER ET AL (2001))
schlagen einen generellen Zeitraum von nicht mehr als 100000 Jahren (liredimuerung

von DNA vor. Die bisherigen Studien bertcksichtigen allerdings nur einéimbgen Faktor

der Degradierungso beziehen sich. B. Willerslev und Coope(2005) hauptsachlich aufie
Temperatur und Marota et al. betrachten ausschlie3lich Padyeider lassen sich bis heute
keineallgemein gultigerAussagen uber die Halbwertzeit oder maximale Erhaltungszeit von
DNA mache (HOFREITER ET AL 2001,WILLERSLEV U. COOPER2005.

Die zwei wichtigsten chemischen Prozestie zur Degradierung vonNA fiihren sind die
Oxidation und Hydrolyse. Diese fuhrerez.B. Uber die direkte Spaltung der
Phosphodiesterriickrats oder die Depurinierungen zu Strangbriichen und damit zur

Fragmentierung der DNAApb. 11). Der Verlust einer Purinbase durch die Zerstérdag
(a) (b)

Guanin

Abb. 11, a) DNA-Schéaden, die durch hydrolytische sowie oxidative Prozesse verursacht werden:
Strangbriiche am Zuckerriickgrat; 2) Basenverlust (meist Adenin und Guanin; Depurinierung); 3)
Deaminierung der Basen Cytosin, Adenin und Guanin; 4) Oxidative Fragmentierung der Kohlenstoff
Doppelbindungen der Basen (Hydantoine) sowie 8) des Zuckerriigrates. b) DNA-crosslinks 1) Bindung
mit anderen DNA-Molekiilen oder Proteinen; 2) irregulare Bindung zweier DNAStrange (nach
HEBSGAARD ET AL . 2005.
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glykosidischen Bindung zwischen der Base und dem Zuckermolekuil fihrt dabei zu einer
Destabilisieung des DNAStranges RAABO ET AL. 2004. Hydrolyse und Oxidation fuhren

auch zu postmortalen Veranderenginzelner Basen in der DN&.(B. Deaminierung)Dies

kann zu einer Fehlbestimmung der Basenabfolge, einer der wichtigsten Untersuchungen an
der DNA, fuhren.Die Deaminierung ist der chemische Prozess der Umwandlung einer Base
in eine anderez.B. Cytosin zu Uracil oder Guanin zu Xanthin. Dabei sldchcil und
Xanthin keine regularen Basen der DNA. Die komplementéren Basen der deaminierten Basen
sind haufig unteschiedlich zu deAusgangspaarung(B. Uracil mit Adenin statt Guanin)

(Abb. 12) Durch die Amplifikation des Sequenzabschnittes, also Eletellung einer
komplementaren Basabfolge, wirddie Base verwendetlie der neuen Paarung entspricht
welches die urspringliche Sequenz verandert. Die bedeutendsten Veranderungen durch
Deaminierungen in der aDNA sind £ T und GZ A Austausche STILLER ET AL. 20006,

wobei die Basenmodifikationen von Cytosin zu Uracil mit Abstand die haufigste Ursache von
postmortalen Sequenzveranderungen SBEO{HERTON ET AL 2007). HOFREITER ET AL

(200) konnten in rund 1080 ihrer analysierten PGCRrodukte Substitutnen
(Basenaustausche) feststellen.

Um die aus dem Uracil resultierenden Fehlbestimmungen zu vermewlenhaufig das

Enzym UracitN-glycosylase (UNG) eingesetzt, welches alle Uracile aus der Basenabfolge
schneidet. Diebedingt allerdings eine weieFragmentierung und kann bei einer sowieso

geringen Zahl an erhaltenen
NH, o}

. ety HN;JEA/H - DNA Fragmenta dazu fuhren,
Cytosin oPGINH S ) i :
.L A dass keine positiven Ergebnisse
NH2 o . . -
6 7N . .
— JfNI:%_H H/@I % Hypoxanthin erzielt werden koénnen. Die
: \ A Haufigkeit von Deaminierungen
O O . - - -
GUARE Hiizi/&gl»_“ j\)i:»*“ o ist in mitochondrialer und
X N . .
HoN ey W N nuklarer DNA gleich groR
NH, o

5 Methylcytosin )’é/f@iws jé)“éiCHa S— (BINLADEN ET AL. 2006.
=y s e Allerdings lasst sich eine

H

Abb. 12, Ubersicht iiber die mdglichen Formen der Deaminierur Haufung dieses Phanomens in
(Verlust der Aminogruppe NH2) durch Hydrolyse oder Oxidation. den nichicodierenden Regionen

beobachten. So scheint eine hohe in vivo Mutationsrate mit einer mogliosengptalen
Sequenzveranderurzg korrelieren GILBERT ET AL. 2003.
Postmortale cheische Prozesse filhren desweiteren dazu, dass eine Amplifikation von DNA

Fragmenta verhindert oder erschwert wjrd.B durch die Alkylierung und die Maillard
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Reaktion. Dise Prozesse filhren zuiner starken Vernetzung der DNAagmente

untereinander odermit anderen Biomolekilen (crosslink). Der Einsatz von N
Phenacylthiazaum-Bromid (PTB) kann MaillareProdukte aufbrechen, wodurch eine
Amplifikation wieder méglich istRPOINAR ET AL. 2003.

Grundlegend ist aDNA dadurch charakterisiert, dass sie stark fragmentiert und in sehr
geringer Menge vorliegt.n der alteren Literar wurde noch davon aggegangendas der
Uberwiegende Teil ddfragmentesine Lange vo 203300 bp hat. Heute steht aufgrund von
neuen Techniken festlass der Grol3teil déragmentesine Grolde von unter 8fp aufweist
(GREENET AL. 201Q MARICIC ET AL. 2010). In Abhé&ngigkeit von den Lagerungsbedingungen
und auch dem untersuchten DM¥schnitt kobnnen aber auch langémagmentegefunden
werden HUMMEL 2003. Aufgrund der geringen Anzahl der erhalte®A-Fragmentavare

die aDNA-Forschung ohne die Techrdler Polymerase Kettenreaktion (PCR) nicht mdglich.
Tab. 4, Zusammenfassung der moglichen Schaden an alter DNA (naPRABO 2004).

Prozess/Einfluss Schadensform Auswirkung Lésungsstrategie

Mikroorganismen, Strangbriiche hydlytische KurzeFragmente Wahl kurzer und

Nukleasen, Hydrolyse | Spaltung der Reduzierung der Uberlappender
Phosphdiesterbindungen Gesamtmenge Amplikons

Oxidation

Fragmentierung der Basen bz
Fragmentierung der
Zuckermolekiledurch
Hydroxyl-Radikale {OH) oder
Verknupfung von Purinen mit
dem ZucketPhosphatriigrat

Oxidation

Hydantoine, Beeintrachtigung
der Basen durch Auflésung de
C-Doppelbindungen

Hydrolyse

Depurinierung von Adeniond
Guanin durch Spaltung der
Nglykosidischen Bindungen

Inhibition der PCR,
ggf. Strangabbruch

Oxidation

Guanin > 80xoguanin

Transversion G/C zu
T/IA

Hydrolyse

Deaminierung: von Adenin zu
Hypoxanthin

Transition A zu G

Hydrolyse

Deaminierung von Cytosin zu
Uracil

TransitonCzu T

Hydrolyse

Deaminierung von 5
Methylcytosin zu Thymin

TransitonCzu T

Hydrolyse

Deaminierung von Guanin >
Xanthin

Mehrere unabhéngige
PCRs Klonierung und
Sequenzierung (Evtl.
Einsatz von UNG;
(Uracil- NGlycogylase))

DNA crosslinks

Bindung zwischen DNA
Molekden oder mit anderen

Biomolekilen

sog. Maillard Produkte

Einsatz von NPhenacyl
Thiazoliumbromid
(PTB) in Extraktion

Die PCR wurde Mitte der 1980er Jahre erfunden und erlaubtines spezifischen DNA
Abschnittmillionenfach zu vervielféltige (amplifizieren) MuLLIS ET AL. 1986. Durch den
paarweisen Einsatzogenannter Primer, in der Regel-20bp lange Oligonukleotide, kann

eine gesuchte Zielsequenz zu beiden Seiten hin eingegrenzt und dann durch die mehrfache
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Wiederholung eines Zyklus, stehend aus der Abfolge von Denaturierung, Hybridisierung
und Elongation selektiv vermehrt werden. J®her die Zyklenzahl istesto geringer kann

die Anzahl der Ausgangsmolekile (Templates) sein. Daher kann die Zyklenzahl den
spezifischen Eigenschafteler zu untersuchenden Proben angepasst werden. Zu beachten ist,
dass mit zunehmender Zyklenzahl auch die Fehler in den Kopien, die Gefahr mdogliche
Kontaminationen zu amplifizieren, die immer in geringen Mengen vorhanden sind, und die
Amplifikation unspezischer Produkte steige(HUMMEL 2003 ORLANDO ET AL. 2009,
WILLERSLEV ET AL. 2009.

Grundlegend kénnen PCRs in Siegoder Multiplex Ansatzen, also mit einem oder mehreren
Primerpaaren, durchgefuhrt werdeDadurch wird eine oder eine Vielzahl von sfiszhen
Zielsequazen vervielfaltigt. Durch deniisatz von Multiplexardtzen kann die Menge an
benutzem Robenmaterial drastisch verringert werd&mRAUSE ET AL 201Q MARICIC ET AL.

2010). De Nachteil der Multiplexansatzist ein sehr aufwendiges Versisdesign und eine
Verringerung der Sensitivitat.

Weitere Faktoren fur den Erfolg von aDN3tudien sind die skelettanatomische Lage der
Probe. Quantitative Studien konntebelegen dass besonders kompakte und vor
Umwelteinflissen geschiitzte Skelettelemeaieen guten Erhaltungszustand von aDNA
zeigen, z.B das Felsenbein (Pars Petrosum) und die Zdhne (D&n@spPORP ET AL 2006,

HAAK ET AL. 2010). Bei dertopographischelLage des zu untersuchenden Genortes auf einem
Chromosomgilt allgemein, dass Genortelie nahe dem Centromer liegen, eine bessere
Erhaltungaufweisenals solche, die nahe dem Telomer liegdpLER 2007). Die Erkenntrs,

dass nicht alle Abschnitte der Erbinformationgieich gut erhalten sind, hainen sehr
grof3en Einfluss auf das Desigon aDNA-Studien und deren Aussagekratft.

Die Kontaminationen von alter DNA mit fremder oder moderner D svohl die grof3ten

und meist a&skutiertenProbleme in der aDNAorschung. Sie wird untemderenmdurch die
Verwendungder PCRhervorgerufen(s.o.). Von geringsten Mengen DNAverden hierbei
millionenfache Kopien hergestellidie Primer sind zwar meist #spezifisch aber nicht
spezifisch fur ein IndividuumDabei gilt auchdas die Kontaminationen ein®ielzahl von
Quellen haben koénnen und kaum zu wedern sind So besteht bei fast jedem
Bearbeitungsschritt von der Ausgrabung bigur Labomuntersuchung die Gefahy dass die
Probe mit DNAz.B. eines Bearbeiters oder auch von Tieren, Bakterien, etc. verunreinigt
wird. Dafir reicht eine Hautschuppean evenig Tranenflissigkeit oder Schweild aus. Daher
wird jede Probe vor der Weiterverarbeitung im Labor dekontamirae, durch Abtragen

der Oberflache, durch UV B&ahlung der Oberflache und dashandeln der Gésflache mit
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aktivem Chlor.Kontaminatimensind auch im Labodenkbar,z. B. durch Labormaterialien,

andere Proben oder bestimmte Laborprozesse. Es mussen daher strikte Regeln und Strategien
eingehalten werdemim die Risiken zu minimieren.

Die Fragestellungeand Methoden der aDNA&orschungsind stark von neuen Technologien

und Entwicklungen in den Biowissenschaften abhangid orientieren sich dararDie
beschriebenen Eigenschait von aDNA und deren besondePeobleme die mit ihrer

Analyse verbunden sindeigen, a@ss diese Untersuchungsehr anspruchsvoll sindn der

Literatur sind viele Losungsstrategien zu findeam die Authentizitat von Ergebnissen zu
zeigen WILLERSLEV UND COOPER 2005. Generell sollta, um die Authentizitat von
Ergebnissen zu sichern, mehrfache Untersuchungen deishegt DNAAbschnittes

durchgefiihrt werderdamitderen Ubereinstimmen gewahrleistist.

1.3.5. Anwendung alter DNA-Untersuchungenin der Archaologie

Das Feld der aDNA Forschung der Archaologie ist sehr vielseitig.aDer sei hier nur
exemplarisclauf einige Studien hingewiesen.

Analysen zur Urund Friihgeschichteed Menschen fihrten duréh. KRINGSET AL. (1997,
1999) sie amplifizierten die HVR | und 1l des Neandertalers der Feldhofer Grotte
desweiteren folgterAnalysen an Neandertalerfunden aus Meznsgiakim Nordkaukasis
erstellt vonl. OVCHINNIKOV ET AL. (2000, M. KRINGS ET AL (2000 erforschten sian
Vindija, Kroatien undR. ScHmITZ ET AL. (2002 erneutausder Feldhofer Grotte. Sequenzen
von weiteren Neandertale(SERRE ET AL 2004 und deggesamtenGenons des Neandeaters
wurden erstellt vorS. GREEN ET AL. 201Q J. KRAUSE ET AL. 2010. Zahlreiche Arbeiten
beschaftigten sich mit der plogenetischen Stellung déteandertaler undlies anatomisch
modernerMensclen (NORDBORG1998 KRINGS ET AL 2000, GUITERREZ ET AL 2002,KNIGHT
2003, CoOPER ET AL 2004. Die Rezeption dieser Ergebnissdolgt jedoch seitens der
Arché&ologen und Paldontologen nach wie vor zogerlich kaiidch (CooPER ET AL 2001,
ADCOCK ET AL. 2001, RELETHFORD 2001 ScCHAFER ET AL 2004). Eine Studie an zwei
spatpleistozanen Funden anatomisch moderner Menschen (24.000(CaRre@)ELLI ET AL.
2003 standsehrin der Kritik, obwohl sie die geforderten aDN#beitskriterienzu erfullen
schieren Untersuchte menschliche Funde awso und mesolithischenKontext wurden
publiziert vonG. DI BENEDETTO ET AL (2000, W. HAAK ET AL. (2008, B. BRAMANTI ET AL.
(2009).
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Ein weiteres Eld ist dieldentifikationvon Spezies und digntersuchungen zWiateriat und
Spurenkunde Diese Studien liern zum einenwichtige methodische Beitgg z.B. zur
Materialanalyse, zur Kontrollein der Namungsmittelindustrie oderim Artenschutz
(BOLLONGINO 2000, BURGER ET AL 200Q BURGER ET AL 2001 als auchwichtige
Erkenntnissein der Forensik und zur Idefiiierung vonhistorisch@ Personlichkeiterz. B.
von Jesse JameSTKONE ET AL 2001) undvon Isaac NewtonGILBERT ET AL. 2004 oder der
russischerzarenfamilie KNIGHT ET AL. 2004)

Ebenfalls an die moderne Rechtsmedizin angelehnt sind die Anwendungdfetttodernzu
Verwandtghafts und Geschlechtsanalysén B. GERSTENBERGER ET AL1999,HUMMEL ET
AL. 1999,SCHULTES ET AL 2000,RICAUT ET AL. 2004 KEYSERTRACQUI ET AL. 2003 HAAK
2006,BRAMANTI ET AL. 2009).

Einige Studien weiseRathogenewie Viren und Bakteriemach die im Gewebe persistieren
kénnen z.B. der TuberkuloseerregeMycobacterium tuberculosi$SALO ET AL. 1994,
DONOGHUE ET AL 1998,2001 HAAS ET AL. 200Q ZINK ET AL. 2001,2003, 2003, FLETCHER
ET AL. 2003 SCHEWEET AL. 2005, derPesterregelY ersinia pesti§DRANCOURT ET AL 1998,
2004, RAOULT ET AL. 2000, DRANCOURT UND RAouLT 2002) der Leprarreger
Mycobacterium lapradTAYLOR ET AL. 2000,HAAS ET AL. 200Q DONOGHUE ET AL 20017)
oder der Erreged e r A S p Grippesvonh1818(TAUBENBERGER ET AL 1997,REID ET
AL. 1999. Viele dieserArbeiten werden allerdings sehdritisch betrachtetda z. B. einige
Bodenbakterien starke Ahnlichkeiten zum Tuberkuloseerreger aufw&is&so(ET AL. 2004,
GILBERT ET AL. 2005 oderweil ein Nachwes des Pesterregers an gesicherten historischen
Proben erfolglos blieb GILBERT ET AL. 2004. Zur KontaminationsProblemat von
Probenmaterial mit Bodeakterien beschéftigtsich auchE. WILLERSLEV ET AL. (2004,
WILLERSLEV UND COoOPER2005. Weiter mediznisch relevante Themengebiete sgahetisch
disponierte Pathologien wie die zystische Fibrose BRAMANTI ET AL. 2009), die
ankylosierende Spondylitis HAAK ET AL. 2005 oder die Laktosetoleranz/Intoleranz
(MALMSTROM ET AL. 2009).

Viele der aDNA Studien ersuchén Fragenim Bereich derPaldontologie, (Arch&p
Zoologie, (Archée) Botanik bzw. Arché&ologie nachzugehéds Beispielephylogenetischer
Klassifikationenseien hier ausgestorbene Ari@mgefihriwie die QuaggasHIGUCHI ET AL.
1984), das Mammut(HAGELBERG ET AL. 1994, HOSS ETAL. 1992 NORO ET AL 1998
GREENWOOD ET AL 1999, der HOhlenbar 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 RiesenfaultierHOss ET AL 1996), der Riesenadler BUNCE ET AL 20095, der
Riesenhirschl(ISTER ET AL 2005,KUHN ET AL. 2005 und der HohlenldwgBURGER ET AL
20049).

Aber auch die Analysevon alten Funden heute noch existierender Spezies erbrachten
wertvolle Einsichten in die Phylogenund Dynamik von Populationenie z.B. die der
nordamerikanischen BraunbarebeONARD ET AL 200Q BARNES ET AL 2002), der Bisons
(SHAPIRO ET AL 2004), der Adélie-Pinguine RITCHIE ET AL. 2004, derHasen HARDY ET AL.
1995, der Seeotter I(ARSON ET AL 2002, der Grizzlybaren MILLER ET AL. 2003, der
Hawaiigdnse PAXINOS ET AL. 2002 undCameliden RENNEBERG2009).

In diesem Bereich spielen auch Studieliber die Erndhrungsgewohnheiten eine wichtige
Rolle, welche direkt afkoprolithen (fossile bzw. subfossile Fékalien) durchgefuhrt werden
kénnen. Hier wurden Studien B. zu Fakalien von BarenHoss ET AL 1992, zur Kontrolle
von Wild- und Zootierbestaden (CONSTABLE ET AL. 1995, KOHN ET AL. 1995, des
ausgestorbenen Faultiers’O{NAR ET AL. 1998 HOFREITER ET AL 2000 oder von
paldoindianischenUreinwohnen Amerikas POINAR ET AL. 2001 erstellt Ebenso
ungewohnlich war der Ansatz, alte DNA in Sediteenvon HohlenPermafrostbéden und
Eisbohrkernen nachzuweisen.ebei konnten u.a. Sequenzen vddammut, Bison und
diversen Pflanzen und Bakterien in Schichten von teilweise sehr hahemvon mehreren
100.000 Jahremgefundenwerden WILLERSLEV ET AL. 1999, 2003,2004). Diese Arbeiten
kénnen jedoch nur vage Hinweise zur Rekonstruktion 6kologis¢bdraltnisse liefrn, da
sich dieMolekile einerseits nur bedingt datienemd andererseits nicht reproduzieren lassen
(HOFREITERET AL. 2003,STOKSTAD ET AL. 2003.

Studien die sich mitdemUrsprung undden Auswirkungen deDomestikationbeschaftigen
geben uns wichtige Informationen zu den heutigen Haustierev. NutzpflanzenEine
wichtige Arbeit zu diesem Thenist von BOLLONGINO (2009 erstellt wordenSie beschaftigt
sich mitder Herkunft und Aisbreitung der Hausrinder in Eurogavar gab eschonvor der
Arbeit Stulien anhand modernd@aten BAILEY ET AL. 1996 TROY ET AL. 2001), die den
neolithischerUrsprung der Hausrder im Nahen Osten postuliert,doch Bollongindkonnte
diese Befunde direkt anhand von aDNAaten neolithischer Hausrinder und Auerochsen
Mitteleuropas sowie aus dem Nahen Osten bestétigeem zeigten BOLLONGINO (2005

und EDWARDS ET AL. (2007, dasseine unabhangig®omestikation va Wildrindern in
Europawie sie von einigen Arch&aologen postuliedrde, aususchliel3enst. Dartiber hinaus
konnte nachgewiesemwerden, dass die Abspaltung degropaischen Auerochsen von der

Population in Vorderasien und damit von den Vorlaufden spéeren Hausrindform bereits
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vor ca. 200.000 Jahren erfolgi@ies gliickte zuerstrdnand von Untersuchungen genetischer
Marker dermitochondrialen und spater auch derchtomosomalen DNAHdwardset al.
20117).

Multiple Domestikationsereignisse scheinenuglbel zu seinfr Ziegen LOREILLE ET AL.
1997,LUIKART ET AL. 2001,BAR-GAL ET AL. 2002 und Pferdel(ISTER ETAL. 1998,VILA ET
AL. 200]). ModerneDaten beideiSpezies zeigen eineokplexe Struktur, die vor allemeb
den Pferden die weitere Interpretetifiir die maternalen Linieerschwert. 8 lassen sich die
ermittelten Haplogruppen weder ngieografisckn Regionen noch mit einzelnen Zuchien
Verbindung bringen (JANSEN ET AL 2002. Dieser Endruck wird bestatigt durclaDNA
Studien anPferden $cHUH 2008 PrRuUvOST ET AL. 2007). Studien zur Phylogenie und
Domestikation ds Hundes/Wolfes weisen naaliass gerade der von alléfaustieren am
langsten domestizierte Hund noch eimdrsgroRe Ahnlichkeimit dem Wolf besitzt. 2
genetische Diversitdt in @n Formenist vergleichbar hoch was auf eine stetige
Einkreuzung der Wildform sdileRen und eien Domestikationsursprung inEurasischen
Raumannehmen lasstV{LA ET AL.
1999, SAVOLAINEN ET AL. 2002.
Anhand des umfangreichen
archdozoologischen  Fundmasdsi
wurde auch fiur dieHausschweine
eine erste Domestikation im Nahen
Osten angenommen. Moderne DNA
Datenlieferten jedoch den Nachweis

far mindesten drei

Domestikationsurspriinge GUIFFRA
ET AL. 2000, KIJAS UND ANDERSON
ET AL. 2001). Eine umfassnde,
aktelle  Studie  konnte unter

Einbezehungvon 165 alten Proben

Abb. 13, Haplotypen moderner Widschweinpopulationen und eine detaillierte Phylogenie
derengeografiscte Verteilung (NACH LARSON ET AL. 2005 erstellen, die mehrere mégliche

Grundlagen zur Neolithisierung aus Sicht Bepulationgenetik und zur Analyse alter DNA
Domestikationszentren postulierénAaRSoON ET AL. 2005 (Abb. 13) Eskonnten in bislang
sechs Regionenvon Europa bis Sudostasien Ubereinstimmungen von -Widw.

Hausschweineliniemachgewiesen werden. Sie wurdgs Domeskationszentren gedeutet
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Interessanterweise konnten fir den eéarsghen Raungleich zweiGebiete bestéatigverden,
wovon eirs auf die italienishe Halbinsel beschrankilieb und das andere ganEuropa
umfasse. Zudem konnten im Gegensatz Rindern keine Ubereinstimmungerit den Daten

aus dem Nahen Osten bzw. Vorderasien naclegamiwerden; ein Umstadér ebenfalls auf

eine bzw. zwei autochthone Domestikationsereignisse innerhalb EwgcipleeRen lasstn

neuen genetischen StudiehARSON et al. 2007)wurde mitochondriale DNA von 323
modernen und 221 alten Schweinen untersudtg Gber Westeurasien verteilt ginDie
Untersuchungen belegedass der Ursprung des Hausschweins im Nahen Osten lag und es
sich wahrend des Neolithikum(snéglicherweise entlang zweier verschiedener Wegys)

nach Europa und dann weitarRichtung Neden ausgebreitet hddabei ist zu beachten, dass

im Pariser Becken ab dem frihen 4. Jahrtausend v. Chr. das Wiklscluech domestiziert
wurde. Diein Europa domestiziente Tiere ersetzten schnell die aus dem Nahen Osten
eingefihrten domestizierten Sobwe. In der vorliegenden Promotion wurde diese
Untersuchung als Anhaltspunkt unadm Vergleich herangezogeB®abei soll geklart werden

ob die Domestikation in Norddeutschland wirklich auf eine Einfuhr von Wildschweinen aus
dem Nahen Osten zurickzufuhrest oder ob es sich um eine autochthone Domestikation
handelt. Die Studie vonARSON et al. (2@7) besitzt zwar eingrof3e Datenbasisyeist aber
gerade im Bereich der Zeit v&b00 bis 3900 v. Chr. nur insgesamt zwei Fundplatze auf: in
Deutschland Eilsledn mit 8 Individuen und in Frankreich Bercy mit 9 Individuen, die eine
Abstammung aus dem Nahen Osten zeigen. Auch die Daten fir die Verbreitung des
Wildschweins im Mesolithikum zwischen 11000 und 5500 v. Chr. sind nur anhand zweier
Fundplatze in Deutschia belegt. Fundpléatze fir den skandinavischen Bereich fehlen vollig
(Abb. 14.
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Abb. 14, Ergebnisse der aDNAStudie von Larson et al. (2007). Punkte stellen als Hausschweine
bestimmte Tiere dar, die Farbgebung gibt den Haplotg aus Bild A an.





























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































