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Molekulargenetische Abstammungsanalyse

am Skelett des Jörg Jenatsch

Natallia Shved,

Cordula Haas

Einleitung

Jörg Jenatsch, Pfarrer, Politiker und Oberst

eines Bündner Regiments, gilt im Volksmund

als Retter Graubündens im Dreissig-

jährigen Krieg. Er wurde 1639 während der

Fasnacht ermordet und kurz danach in der

Kathedrale in Chur beigesetzt.

Bereits 1959 exhumierte der Anthropologe
Erik Hug den Leichnam von Jörg Jenatsch

und identifizierte ihn aufgrund seiner Kleider

und einer Schädelfraktur.

Im Zuge von neuen und immer sensitiveren

DNA-Analysemethoden ist es heute möglich,

aus jahrhundertealten sterblichen Überresten

DNA-Profile zu erstellen und diese mit

den DNA-Profilen lebender Nachfahren zu

vergleichen. So wurden zum Beispiel die

Skelette der 1918 ermordeten russischen

Zaren-Familie Romanov mittels genetischer

Analysen identifiziert.1 Im März 2012 wurde

das Grab von Jörg Jenatsch erneut geöffnet,

um mittels neuer anthropologischer,

pathologischer und genetischer Analysemethoden

zu klären, ob es sich tatsächlich um

seine sterblichen Überreste handelt.2

unterschieden werden. Für die klassische

Vaterschaftsanalyse wird die autosomale

(nicht-geschlechtsspezifische) DNA untersucht.

Die autosomale DNA liegt doppelt

vor, je ein Chromosomensatz vom Vater

und von der Mutter. Somit kann man beim

Kind die Merkmale der Eltern wiederfinden.

Die Merkmale werden nach den einfachen

Erbgesetzen (nach Mendel) vererbt und

sind für jedes Individuum einmalig. Mittels

einer autosomalen DNA-Analyse können,

mit der Ausnahme von eineiigen Zwillingen,

auch nah verwandte Personen eindeutig
unterschieden werden.

Die DNA-Analyse ist eine Standardmethode

in der Verbrechensbekämpfung, bei

Abstammungsfragen (v. a. Vaterschaftsanalysen)

und bei der Identifizierung der Opfer

von Katastrophen. Sie kann aber auch für
archäologisches Material eingesetzt werden.

DNA aus forensischem oder

archäologischem Material zeigt einige Besonderheiten.4

Nach dem Tod eines Individuums

beginnt der Verwesungsprozess. Bakterien

und Pilze zersetzen organische Verbindungen

in kleinere Einheiten. Auch körpereigene

Enzyme greifen die abgestorbenen Zel-

Für genetische Abstammungsanalysen

werden je nach Fragestellung verschiedene

Methoden angewendet. Genealogische

und populationsgenetische Fragen werden

mittels mitochondrialer DNA und Y-chromo-

somaler DNA untersucht.3 Die mitochondriale

DNA wird unverändert von der Mutter
weitervererbt und definiert die maternale

Abstammungslinie. Die Y-chromosomale

DNA wird unverändert vom Vater zum Sohn

weitergegeben und bestimmt die väterliche

Abstammungslinie. Mittels der

Abstammungslinien können Stammbäume überprüft

werden, aber verwandte Personen

können innerhalb der gleichen maternalen

oder paternalen Abstammungslinie nicht

Abb. 1: Chur, Kathedrale

St. Mariae Himmelfahrt.

Exhumation im März 2012.

Einstieg in die Grabgrube.

Die Anthropologin Christina

Papageorgopoulou (vorne)

und die Molekularbiologin

Natallia Shved, beide in

Schutzanzügen, unmittelbar

vor der Probenentnahme.
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len an. Die DNA wird dabei in immer kleinere

Fragmente zerstückelt. Umweltfaktoren

wie Wasser, Flitze und Chemikalien können

diese Prozesse beschleunigen und die DNA

zusätzlich schädigen. Unter Umständen

ist die DNA von einem gefrorenen, 40 000

Jahre alten Mammut einfacher zu untersuchen5

als die Überreste der Opfer des

Terroranschlags vom 9. Sept. 2001 in New York,

welche grosser Hitze ausgesetzt waren.6

Bei der Untersuchung von archäologischem

Material muss sichergestellt werden, dass

die extrahierte DNA tatsächlich von dem

archäologischen Material stammt und es sich

nicht um eine Kontamination mit moderner

DNA handelt. Deshalb müssen spezielle

Vorsichtsmassnahmen bei der Probengewinnung

Abb. 1 und der DNA-Analyse

getroffen werden.

Probenmaterial und Analysemethoden

Drei lebende Nachfahren, die aus der

direkten männlichen Linie von Jörg Jenatschs

Urgrossvater stammen,7 waren bereit Wan-

genschleimhautabstriche abzugeben, um

ihre DNA-Merkmale mit denen des Skeletts

zu vergleichen. Aus den Wangenschleim-

hautabstrichen wurde DNA mittels einer

Standardmethode extrahiert.

Vom exhumierten Leichnam wurden für
die genetischen Untersuchungen ein Stück

Oberschenkelknochen (Femur) und ein

Zahn (Molar) unter speziellen Schutzmassnahmen

entnommen Abb. 2-5. Die DNA-

Extraktion aus archäologischen Proben ist

aufwändiger und schwieriger, vor allem

weil wenig intakte Zellen übrig sind und die

DNA meist hochgradig degradiert ist. Die

DNA in Knochen und Zähnen ist an Mineralien

gebunden, die herausgelöst werden

müssen. Neben der humanen DNA sind

auch andere Moleküle vorhanden, Proteine,



Lipide und DNA von Bakterien und Pilzen.

Aus dem Knochenstück und dem Zahn wurde

DNA in einem speziell für archäologische

Proben eingerichteten DNA-Labor (Institut
für Evolutionäre Medizin, IEM) der Universität

Zürich extrahiert Abb. 6 und 7, eine

weitere unabhängige Extraktion wurde im

forensisch genetischen Labor am Institut für
Rechtsmedizin der Universität Zürich

durchgeführt Abb. 8.

Um die Verwandtschaft von Jörg Jenatsch

zu den männlichen Nachfahren seines Ur-

grossvaters zu prüfen, wurden Y-chromo-

somale Merkmale untersucht, die so

genannten Y-SNPs (single nucleotide polymorphisms)

und Y-STRs (short tandem repeats).

SNPs sind Variationen einzelner Basenpaare

Abb. 2 (linke Seite): Chur, Kathedrale St. Mariae

Himmelfahrt. Exhumation im März 2012. Christina

Papageorgopoulou legt die beiden

Oberschenkelknochen des Skeletts frei.

Abb. 3: Chur, Kathedrale St. Mariae Himmelfahrt.

Exhumation im März 2012. Aus einem

Oberschenkelknochen wird ein Teil zur Bepro-

bung heraus gefräst.

Abb. 4: Chur, Kathedrale St. Mariae Himmelfahrt.

Exhumation im März 2012. Natallia Shved

und Christina Papageorgopoulou untersuchen

den Schädel nach einem für die Beprobung

tauglichen Zahn.

Abb. 5: Chur, Kathedrale St. Mariae Himmelfahrt.

Exhumation im März 2012. Ein geeigneter

Zahn wird aus dem Unterkiefer entfernt.

Abb. 6: Universität Zürich, 2012. Im Labor des

Instituts für Evolutionäre Medizin wird aus dem

Knochenpulver DNA extrahiert.
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Die Y-SNP-Analysen wurden am Institut für
Rechtsmedizin in Berlin durchgeführt. Die

drei lebenden Nachfahren und das Skelett

wiesen das gleiche Y-SNP-Resultat auf

und konnten der Y-SNP-Haplogruppe Rlb-

Ib2a2g zugeordnet werden.

Die Y-STR-Analysen wurden in den

Rechtsmedizinischen Instituten in Zürich und Berlin

durchgeführt. Alle drei Nachfahren zeigten

den gleichen Y-STR-Haplotyp. Die DNA

aus dem beim Skelett entnommenen
Knochen und Zahn war degradiert und es konnten

nur Teilprofile erstellt werden. Aus drei

Knochenextrakten konnte jedoch mit

insgesamt 14 Analysen ein komplettes Y-STR-

Profil des Skeletts zusammengesetzt werden.

Das Y-STR-Profil des Skeletts stimmte

in 20 der 23 Y-STRs mit dem Y-STR-Profil der

Nachfahren überein, in drei Y-STRs traten

Abweichungen auf.

Der ebenfalls untersuchte Ausgrabungsleiter

zeigte sowohl bei den Y-SNPs als auch

bei den Y-STRs andere Ergebnisse, somit

konnte eine Kontamination, zumindest bei

der 2. Exhumierung, ausgeschlossen werden.

Biostatistische Beurteilung

Die beim Skelett und den untersuchten

Nachfahren gefundene Y-SNP-Haplogruppe

Rlblb2a2g ist in Mitteleuropa verbreitet

(5,6% der männlichen Bevölkerung trägt
diesen Haplotyp). Dieses Resultat spricht

für Verwandtschaft, allerdings mit geringer
Beweiskraft.

Beim Skelett wurden drei Abweichungen

zu den Nachfahren in den 23 Y-STRs gefunden.

Jörg Jenatsch ist 14 Generationen von

den untersuchten Nachfahren entfernt (elf

Generationen von den Nachfahren zum

gemeinsamen Urgrossvater und drei Gene-

in einem DNA-Strang, die sich zwischen

Individuen unterscheiden können. STRs sind

repetitive Sequenzen von zwei bis sieben

Basenpaaren, deren Anzahl sich von Individuum

zu Individuum unterscheidet (z. B. 6x

TCTA bei Person 1 und lOx TCTA bei Person

2). Mittels der Polymerasekettenreaktion

(PCR) werden bestimmte Regionen des Y-

Chromosoms vermehrt. Es werden jeweils
mehrere Genorte analysiert, um ein

charakteristisches Resultat (Y-SNP-Haplogruppe,

bzw. Y-STR-Haplotyp) für ein Individuum zu

erzielen. Im Fall Jenatsch wurden 21 Y-SNPs

und 23 Y-STRs untersucht.

Zusätzlich wurde auch die DNA des beteiligten

Ausgrabungsleiters Manuel Janosa

(die einzige männliche Person, welche sich

während der 2. Exhumierung in der Nähe

des Skeletts aufhielt) untersucht, um eine

Kontamination auszuschliessen.

Resultate der DNA-Analyse

Liegt Verwandtschaft vor, so müssen die Y-

chromosomalen Merkmale des Skeletts und

der drei männlichen Nachfahren

übereinstimmen.

Abb. 7: Universität Zürich,

2013. Die Molekularbiologin

Natallia Shved an ihrem

Büro-Arbeitsplatz.

Abb. 8: Universität Zürich,

2013. Die Molekularbiologin

Cordula Haas im Labor

des Instituts für
Rechtsmedizin.
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rationen von Jörg Jenatsch zu demselben).

Die drei Abweichungen können einerseits

Nicht-Verwandtschaft bedeuten, oder es

können über die vielen Generationen
genetische Veränderungen (so genannte Mutationen)

aufgetreten sein und somit wäre eine

Verwandtschaft nicht auszuschliessen.8 Um

diese zwei Hypothesen zu testen, wurden

von einem Spezialisten am Institut für
Medizinische Informatik und Statistik an der

Universität in Kiel biostatistische Berechnungen

durchgeführt. Eine konservative

Beurteilung der Daten führte zu dem Schluss,

dass es 20 Mal wahrscheinlicher ist, dass es

sich um das Skelett von Jörg Jenatsch

handelt, als dass es sich um das Skelett einer

unbekannten, mit Jörg Jenatsch genetisch

nicht verwandten Person handelt.

Schlussfolgerungen

Das Skelett und die drei Jenatsch Nachfahren

gehören der gleichen Y-SNP-Haplogrup-

pe Rlblb2a2g an, die aber in Mitteleuropa

verbreitet ist und deshalb für eine

Identifizierung des Skeletts nicht ausreicht. In

den 23 untersuchten Y-STRs wurden beim

Skelett drei Abweichungen zu den

Nachfahren gefunden. Dabei könnte es sich um

Mutationen handeln und somit wäre eine

Verwandtschaft nicht ausgeschlossen.

Aufgrund der DNA-Analysen und den Ergebnissen

der übrigen am Grab durchgeführten

Untersuchungen kann mit hoher

Wahrscheinlichkeit davon ausgegangen werden,

dass das exhumierte Skelett tatsächlich von

Jörg Jenatsch stammt.

Abbildungsnachweis

Abb. 1-5: Archäologischer Dienst Graubünden

Abb. 6: Universität Zürich

Abb. 7, 8: Sabine-Claudia Nold, Trin
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