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Alte DNA - Fragestellungen, Probenentnahme und
Anwendung
Neue archäogenetische Erkenntnisse zu bronzezeitlichen Rindern aus Savognin
GR-Padnal und deren kulturgeschichtliche Bedeutung
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Zusammenfassung
Naturwissenschaftliche Methoden, wie z.B Stadien alter DNA,
eroffnen nette Möglichkeiten, um bestehende oder neue Hypothesen

zu vielfaltigen archäologischen Fragestellungen zu überprüfen
Eine wichtige Voraussetzung fur den Erfolg molekulargenetischer
Untersuchungen ist die korrekte Piobenentnahme, die schon auf
der Grabung erfolgen sollte. Dutch eine entsprechende vorgangige

Planung lasst sich diese mit wenig Aufwand m den Grabungsablauf

integrieren. An einem konkreten Fallbeispiel aus Savognin
GR-Padnal wud aufgezeigt, wie neue archaogenetische Erkenntnisse

zur diachronen mitochondrialen Dwersitat von Rindern
Rückschlüsse auf kulturgeschichtliche Entwicklungen in der Bronzezeit

erlauben

Resume

Grace ä des methodes scientifiques coinme I'etude de PADN fos
sile, on dispose de nouvelles votes permettant de verifier des
hypotheses dejä posees ou d'en formaler de nouvelles, abordant des

problematiques archeologiques variees. Pour garantir le succes
d'une etude de genetique moleculaire, il est indispensable d'assu-

rer un prelevement correct des echantillons, dans la inesure du
possible directement sur le terrain Une bonne plamfication per-

met d'integrer cette etape aux investigations archeologiques, sans

generer de surcroit de travail. Sur la base des tiavaux realises ä

Savognin GR-Padnal, on illustre comment l'apport de l'archeoge-
netique pennet de comprendre le developpement de l'histoire
culturelle durant l'äge du Bronze, en se fondant sur la diversite
mitochondriale diachromque des bceufs.

Riassunto

Le metodologie delle scienze naturali, come ad esempio lo studio
del DNA antico, offrono interessanti opportumtä per affrontare
nuove problematiche archeologiche o per venficare quelle esisten-
ti Uno dei principali presupposti per il successo delle analisi di
genetica molecolare e la corretta estrazione dei campioni da ana-
hzzare, che deve avvemre, se possibde, direttamente sullo seavo.

Grazie ed una precisa piantficazione e possibde integrate queste
ricerche durante lo svolgimento dello seavo. Sulla base dell'esempio

concreto dt Savognin GR Padnal e stato dimostrato come le

conoscenzje di archeologia genetica sulla dwersitä mitocondriale
permettano dl trarre delle conclusiom sullo sviluppo storico-cultu-
rale dell'etä del Bionzo.

Summary
Scientific methods, including the study of ancient DNA, provide
new opportunities to verify existing or new hypotheses concerning

a diverse range of archaeological research questions The correct

method of taking samples, wherever possible on site, is an
important prerequisite to molecular genetic examinations being
successful With a certain degree of forward planning, this can

easily be achieved during the course of an excavation. The paper
uses Savognin GR-Padnal as an example to show how new ar-
chaeogenetic insight into the diachromc mitochondrial diversity
of cattle allows us to draw conclusions with regard to the cultural
development in the Bronze Age.
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Einleitung

Bioarchaologische Untersuchungen liefern ein detailliertes
und facettenreiches Bild der Vergangenheit, das sich besonders

in disziphnenubergreifenden, integrativen Befundauswertungen

erschliesst. Menschen, Tiere und Pflanzen,
Krankheitserreger oder andere Mikroorganismen können
auf biomolekularer Ebene anhand von Material aus
Knochen, Zahnen, Haar, Leder, Pflanzenresten, Koproliten,
Holz, Pergament, Speisekrusten auf Keramik oder in
Sedimenten analysiert werden. Zu den Molekülen, die fur bioar-
chaometrische Untersuchungen herangezogen werden,
gehört die so genannte alte DNA (ancient DNA oder aDNA).
In der Archäologie werden mit Hilfe genetischer Informationen

aus der Vergangenheit Fragestellungen zur Herkunft,
Verbreitung und Anpassung von wilden und domestizierten
Tier- und Pflanzenarten, zum Nachweis von mütterlichen
und vaterlichen Vererbungsiinien und genetischer Verwandtschaft,

Krankheitserregern oder Migrationsereignissen
untersucht sowie in zunehmendem Mass fur das Feststellen

personlicher Kennzeichen wie Augen-, Haar- oder Fellfarben

oder adaptativer Eigenschaften wie der Fähigkeit, dass

Menschen Milch oder Alkohol verdauen können.1 Die ar-

chaogenetischen Untersuchungen an Rinderknochen aus

Savognin GR-Padnal zeigen beispielhaft, welche Aussagen
hinsichtlich der diachronen Veränderungen in der Verbreitung

und Nutzung von Rindern wahrend der Bronzezeit

möglich sind (Harmath 2016). Weitere Untersuchungen aus

der Schweiz haben schon zum Thema Domestikation, der
Beschreibung von Haustierpopulationen oder dem Aussehen

von Haus- und Wildtieren beigetragen (z.B. Svensson et
al. 2014; Larson et al. 2007; Schibier et al. 2014; Eisner et
al. 2016).

Untersuchungsmethoden und
Erhaltungsbedingungen in der Archäogenetik

Die DNA (Desoxyribonukleinsäure) beinhaltet die genetische

Information über Aufbau und Funktion jedes einzelnen

Organismus, kodiert als Abfolge der vier Basen Adenin,
Guanin, Cytosm und Thvmin auf den Doppelstrangen eines
langen Kettenmolekuls, der Doppelhelix. Deren Lange wird
in Basenpaaren (Bp) gemessen. So betragt zum Beispiel die

Gesamtlänge des Rindergenoms 3 Milliarden Bp. Die
Doppelhelix befindet sich im Zellkern, in den Zellorganellen
wie den Mitochondrien, bei Pflanzen zusätzlich in den

Chloroplasten. Nach dem Tod eines Organismus werden
die DNA und die darin enthaltenen Informationen durch
biochemische, mikrobiologische und chemisch-physikali-
sche Prozesse mehr oder weniger schnell abgebaut.
Die Geschwindigkeit dieses Prozesses hangt wesentlich von
der Zeit und den Umgebungsbedmgungen ab. Wenn die

Bedingungen gunstig sind, d.h. anaerob, gleichmassig kalt
und trocken, kann DNA Tausende von Jahren uberleben,
wahrend feuchte und warme Umgebung ihren Abbau for¬

dert. Im Verlauf der Zeit wird sie immer starker fragmentiert

und liegt in archäologischem Material mit einer
durchschnittlichen Lange von 20 Bp bis maximal ca. 250 Bp vor.
Zurzeit datiert die älteste bekannte aDNA in den Beginn
des Mittelpleistozans und ist ca. 700000 Jahre alt; sie

stammt aus Permafrostboden, also aus einem optimalen
Kontext fur ihre Erhaltung (Orlando et al. 2013). Somit
durften auch die archaobiologischen Funde aus den
hochgelegenen Fundstellen des alpinen Raums, z.B. die des

Kantons Graubunden, hervorragendes Quellenmaterial fur
arehaogenetisehe Studien bieten. Bislang wurde dieses
Potential jedoch wenig genutzt, zum Beispiel bei Otzi
(O'Sullivan et al. 2016; Sikora et al. 2014; Keller et al. 2012)
oder bei der Lederhose vom Schmdejoch (Schlumbaum et
al. 2010). Aus dem Kanton Graubunden liegen bislang
genetische Daten zu Höhlenbären aus Ramosch (Stiller et al.

2010; Hofreiter et al. 2007; Hofreiter et al. 2002) und, aus
tieferen Lagen, zu Schweinen aus Cazis und Untervaz (Larson

et al. 2007) vor. Weil Mitochondrien sehr häufig in
Zellen vorkommen und ihre DNA daher bessere Chancen
der Erhaltung hat, wurden auch Rinder aus archäologischen
Zusammenhangen auf räumliche und zeitliche mtDNA-Vari-
anten hin untersucht (Lenstra et al. 2014). Die mtDNA wird
ausschliesslich mütterlicherseits vererbt und repräsentiert
mütterliche genetische Linien.
Grundsätzlich gibt es zwei verschiedene Vorgehensweisen,
aDNA zu untersuchen: einmal durch die Vermehrung kurzer

Bruchstucke mit Hilfe der sogenannten PCR (Polymera-
se-Ketten-Reaktion) und mit dem anschliessenden Sequenzieren

von bekannten genetischen Markern; hierbei müssen
die Fragmente eine Mindestlange von 70 Bp haben. Zum
anderen durch Sequenzieren der vorhandenen DNA durch

ein Verfahren, das als «next generation sequencing» (NGS)
bezeichnet wird, womit selbst sehr kurze Fragmente unter
50 Bp untersucht werden können. Dabei werden alle m der
Probe enthaltenen aDNA-Fragmente analysiert, d.h. es wird
auch eine Vielzahl von «Fremd-DNA», z.B. Mikroorganismen

aus der Umwelt, nachgewiesen. Bei NGS werden nicht

zur Probe gehörende Sequenzen mit biostatistischen Verfahren

aus dem riesigen Gesamtdatensatz herausgefiltert (Abb. l,b).
Um nach genetischen Informationen in archäologischen
Proben zu suchen und das Resultat zu interpretieren, benotigt

jede arehaogenetisehe Studie öffentliche Datenbanken,
in denen die bisher bekannten Genome oder Nukleotid-

sequenzen hinterlegt sind.2

Im Folgenden stellen wir dar, welches Vorgehen bei der
Probenentnahme fur aDNA-Analysen auf Grabungen sinnvoll

und was bei der Lagerung der Proben zu beachten ist.
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Savognin-Padnal Le Mormont Twarin-Bahnhof

Cazis-Petrushügel,
Untervaz-Haselboden

27%

73%

Zürich-Mozartstrasse/Seefeld,
Arbon-Bleiche 3

0%

mit DNA Erhaltung
ohne DNA Erhaltung

0,5 - 8 1

Abb. 1. a DNA-Erhaltung in unterschiedlichen Kontexten von ausgewählten Fundstellen der Schweiz. Trockenboden. Savognin-Padnal, Ca/is,
Untervaz(Bronzezeit) und Le Mormont (Eisenzeit), Feuchtboden Tvvann und Arbtin (beide horgenzeitltch), Zurich Mozartstrasse und Seefeld (Iruhnco-
htisch); h ungefährer Anteil endogener DNA nach Sequenzieren aller vorhandenen DNA-Fragmente (NGS) Unter idealen Bedingungen kann der Anteil
endogener DNA mehr als 80% betragen Nach Harmalh 2016; Eisner et al. 2016; Schiblcr et al. 2014, Larson et al 2007.

Probenentnahme und -lagerung für
archäogenetische Forschungen

Moderne DNA kann schon durch ihre Menge die kurzen

Fragmente der aDNA kontaminieren bzw. uberlagern und
damit das Ergebnis verfalschen. Sie ist praktisch uberall vorhanden,

im Boden, in der Luft, im Wasser. Genmaterial-Eintrage

von Bodenlebewesen oder Wurzelpartikeln sind in bodengelagertem

Material nicht zu vermeiden. Die Verunreinigung durch

DNA beispielsweise von Lebensmitteln, Haustieren, I laaren,

Schweisstropfen, Zigarettenasche oder ahnlichem auf der
Grabung, int Lager und spater im Labor hingegen lasst sich

minimieren oder verhindern. Dies ist besonders wichtig beim Bergen

von menschlichem Genmaterial.'
Die Beprobung sollte möglichst schnell nach der Aufdeckung
des jeweiligen Areals bzw. Skelettelementes erfolgen, d.h. ein
längeres Offenhegen der Befunde ist zu vermeiden. In Abhängigkeit

von der Erhaltung des Ausgangsmaterials sind in der

Regel Proben von 2-5 g auch fur eine Gesamtgenomanalyse
ausreichend. Da die Untersuchungen immer destruktiv sind,
d.h. das Material zerstört wird, ist im Zweifelsfall eine

grosszugige Beprobung empfehlenswert, um Ergebnisse zu erhalten.

Die genutzte Skelettregion bzw. das Skelettelement richtet

sich nach der untersuchten Fragestellung, muss sich

jedoch immer am Erhaltungszustand der spezifischen Knochen

oder Zahne orientieren (Pichler 2016)4. Grundsatzlich

gilt fur die Entnahme aller Probentypen: einzeln verpackte,
sterile Wegwerfhandschuhe, Mundschutz und korperbede-
ckende Kleidung (Kopftuch!) tragen, sauberes Werkzeug (z.B.
sterilisert in Eau de Javel: vvassrige Natriumhypochloritlo-
sung) benutzen, das Material möglichst nicht waschen und

gegebenenfalls langsam bei Zimmertemperatur trocknen,
einzeln in geeignete Gefasse oder als Erdprobe im Eimer/

Minignp sammeln, gut beschriften und dokumentieren, kühl
und trocken lagern oder, fur eine Aufbewahrung über Monate

oder Jahre, einfrieren (Abb. 2,a). Eine Bestimmung durch

Experten, z.B. Archaobiolog/innen oder Anthropolog/innen,
ist, wenn möglich, schon auf der Grabung vorzunehmen. Wir
empfehlen, die Proben möglichst schnell von der Grabung
ins Labor oder in die Kalte zu bringen.
Intentionell oder zufallig verbranntes archaobiologisches
Material liefert keine aDNA mehr. Manchmal eignet es sich

jedoch fur andere bioarchaometrische Anaiv sen, wie z.B.

fur Untersuchungen zur Mobilität von Menschen und Tieren

mit Hilfe stabiler Isotope. Dabei besteht praktisch keine

Kontaminationsgefahr (Pichler 2016).

Pflanzenmaterial

Samen und Fruchte sind oft sehr klein: In den meisten Fallen

wiegen sie unter 1 g, so dass nach Möglichkeit mehrere
Funde zur Analyse gegeben werden sollten. Im Trockenbodenkontext

sind Pflanzenreste fast ausschliesslich verkohlt
erhalten. Diese Funde sind zurzeit selbst mit neuesten
Verfahren genetisch nicht zuverlässig zu erfassen (Nistelberger
et al. 2016). Entgegen den Erwartungen ist die aDNA-Erhal-

tung in Feuchtbodenkontext bei Pflanzen jedoch gut
(Schlumbaum/Edwards 2013). Kleine identifizierte
Pflanzenreste werden einzeln m Mikrotiterplatten oder kleinen
Rohrchen gesammelt (Abb. 2,b). Idealervveise werden sie

einzeln fotografisch dokumentiert (Bacillen et al. 2016). Für

eine spatere genetische Untersuchung sollten ganze Boden-
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proben mitsamt der in ihnen enthaltenen archaobiologi-
schcn Reste eingefroren werden.

Faunenreste

Tierreste können entweder mit dem sie umgebenden
Sediment oder einzeln m Mimgrip-Beutel verpackt werden,
kleine Tierreste, wie z.B. Fisehschuppen, auch in Mikrotiter-
platten. Feuchterhaltene Faunenreste sollten erfahrungsge-

mass sofort ms aDNA-Labor zu Beprobung gelangen oder
ohne Waschen und Trocknen sofort kalt oder tiefgekühlt
gelagert werden (Abb. 2).

Menschliches Skelettmaterial

Menschliche Skelettreste müssen schon bei der Ausgrabung
strikt vor Kontamination geschützt werden. Die zur Beprobung

vorgesehenen Areale (Zahne und Kiefer, alternativ
beckennaher Teil des Oberschenkels) sollten bis zur Mate-
rialentnahme mit Erde bedeckt bleiben. (Abb. 3)\ Entnommene

Proben sind unverzüglich in Minigrip-Tuten zu verpacken

(unbeschriftete Probentute in beschrifteter Aussentute).
Es hat sich bewahrt, die Arbeiten auf jeder Grabung durch

eine einzige, speziell geschulte Person ausfuhren zu lassen;

idealerweise zieht man Expert/innen hinzu. Von allen

Personen, die Kontakt zu dem freigelegten Befund bzw. dem
menschlichen Probenmaterial hatten, sollte ein Wangenabstrich

genommen werden, um mögliche Kontaminationen
zu identifizieren (Abb. 2,a).
Die Dokumentation aller Arbeitsschritte sowie der Proben
können spater bei der Extraktion und Evaluierung der
DNA-Daten nützlich sein, etwa Angaben zum Ort der
Grabung, den Wetterverhaltnissen, dem Grabungspersonal und

allfalhge Verzogerungen/Offenhegen des Befundes
aufgrund spezieller Umstände. Bei den spateren Untersuchungen

im aDNA-Labor sind ebenfalls aufwendige Schutzmassnahmen

und zahlreiche Kontaminationskontrollen notig,
um die Authentizität der Ergebnisse sicher zu stellen.

Fallbeispiel Savognin GR-Padnal

Der bronzezeitliche Fundort Savognin-Padnal (im weiteren
Text kurz als Padnal bezeichnet) liegt ca. 1210 m u.M. Er
wurde zwischen 1971 und 1983 durch den Archäologischen
Dienst des Kantons Graubunden unter der Leitung von Jurg
Rageth systematisch ausgegraben (Rageth 1986). Heute
fuhrt eine Strasse von hier auf den Julierpass, deren Vorlaufer

wahrscheinlich bereits seit der Bronzezeit als Verbindung
nach Italien benutzt wurde. Obwohl Spuren von Bergbau,

Bronzeherstellung und Handel gefunden wurden, waren die
Bewohner von Padnal wahrscheinlich hauptsachlich Bauern
und Hirten. Die meisten Tierknochen des Fundplatzes
stammen von Rindern (Bopp-Ito 2012).
I lausrinder wurden im Nahen Osten domestiziert und
gelangten mit dem Menschen nach Europa (Scheu et al.

2015). Dabei kam es wohl mehrfach zu Einkreuzungen mit
europaischen Auerochsen, die ihre genetischen Spuren in
heutigen Rinderrassen hinterlassen haben (Schibier et al.

2014; Park et al. 2015). Diese und viele andere Erkenntnisse
über die genetische Geschichte der Hausrinder und ihrer
Vorfahren, den wilden Aurochsen, bis zu heutigen Rinderrassen

wurden häufig mit Hilfe von Untersuchungen der
mitochondricllen DNA (mtDNA) gewonnen/
In Europa gehören moderne Rinder (Bos taurus) sowie
Hausrinder aus archäologischem Kontext genetisch
hauptsächlich zur so genannten mtDNA-Haplogruppe T3 und
deren Varianten. Andere Haplogruppen wie T1 oder T2
sind selten und heute regional unterschiedlich verbreitet: T1

vor allem in Afrika, T2 eher im Balkanraum und in Italien;
die T2-Haplogruppe findet sich zudem in den Walliser

Kampfkuhen, den Evolene (Schlumbaum et al. 2006; Lens-

tra et al. 2014). T2-Rmder wurden ausserdem zum Beispiel

im romischen Augusta Raurica (Schlumbaum/Turgay/Schi-
bler 2006) gefunden.
Fur bronzezeitliche Rinder existieren europaweit bislang

wenige genetische Daten (Lenstra et al. 2014), obwohl es in

jener Zeit zu grossen ökonomischen und gesellschaftlichen
Veränderungen kam (Fokkens/Harding 2013). So wurden
die Rinder unter anderem im Verlauf der Bronzezeit
vermehrt auch sekundär genutzt, was sich genetisch auf die

Tiere ausgewirkt haben sollte.
Im Rahmen des SFB HlMAT der Universität Innsbruck1

ergab sich die Möglichkeit, fur eine Masterarbeit erste
genetische mtDNA-Untersuchungen an bronzezeitlichen alpinen

Rindern in Graubunden, nämlich aus Savognin-Padnal,
durchzufuhren (Harmath 2016). Ziel dieser Analysen war es

zu überprüfen, ob sich die Veränderungen, die sich in der
materiellen Kultur und Ökonomie dei Bronzezeit abzeichnen,

in der genetischen Diversitat der Rinder spiegeln. Damit

ware indirekt ein weiterer Zugang zu Zeitpunkt und
Mechanismen von Kulturveranderungen gewonnen, da die

Ausbreitung der Rinder und anderer Haustiere eng an den

Menschen gekoppelt war.
Insgesamt wurde die genetische Signatur bzw. Variation
mehrerer kurzer Fragmente der mtDNA an 22 Rinderzahnen

(Tab. 1) und 2 Hornzapfen untersucht. Fünf Zahne
wurden in den Schichten gefunden, die der Fruhbronzezeit
zuzuordnen sind, fünf kamen in mittel- und acht in spat-
bronzezeitlichen Horizonten zum Vorschein. Damit sind
alle Abschnitte der Bronzezeit in etwa gleich repräsentiert.
In 18 von 22 Zahnen wurde mtDNA nachgewiesen. Dies

entspricht einer sehr hohen Erfolgsrate von 82%, erheblich
mehr als in anderen Fundstellen der Schweiz9 (Abb. 1). 17

Zahne gehören der Haplogruppe T3 mit zehn verschiedenen

Haplotypcn an, ein Zahn aus der Fruhbronzezeit
entspricht einer Variante der Haplogruppe T2. Beide
Hornzapfen (links und rechts) stammen vermutlich von demselben

Rind, weil sie dieselbe Variante der Haplogruppe T2
aufweisen; dabei handelt es sich allerdings um einen anderen

Haplotyp als er in dem fruhbronzezeitlichen Zahn nachgewiesen

ist. Das bedeutet, dass acht Tiere aus der gleichen
mutterlichen Linie stammen, nämlich dem T3-Typ, der in

Europa am häufigsten vorkommt. Alle anderen Rinder —
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Abb. 2. a Material zur Entnahme und Aufbewahrung von aDNA Proben: saubere Plastikröhrchen, Minigrip-ßeutel und Mikrotiterplatten zur Probenlagerung.

«Forensette» (DNA-freies Wattestäbchen in Plastikröhrchen) zur Entnahme von Mundschleimhaut-Proben; b Weinkerne sind schon mit blossem
Auge auf der Grabung zu erkennen. Sie können einzeln in Mikrotiterplatten eingefroren werden.

Labornummer Haplogruppe Befundnummer Feld und Horizont Ausgrabungsjahr

MH01 T3 155 421 Feld 3, Horizont D 1973

MH02 T3 93 22 Feld 3, Horizont B 1973

MH03 T3 23b 411 Feld 3, Horizont D 1975

MH04 T2 9b 54 Feld 3, Horizont E 1976

MH06 n.a. 150 201 Feld 3, Horizont B 1972

MH07 T3 126 51 143 Feld 3, Horizont E 1976

MHQ8 T3 55 Feld 1, Horizont C 1971

MH09 T3 189 Feld 3, Horizont E 1976

MH10 T3 120—23 Feld 3, Horizont B 1972

MH11 n.a. 27c 411 Feld 3, Horizont D 1975

MH12 n.a. 56 Feld 1, Horizont C 1971

MH13 T3 102—22 Feld 3, Horizont B 1973

MH14 T3 96-201 Feld 3, Horizont B 1973

MH15 T3 9(b) HZ—54 Feld 3, Horizont E 1976

MH16 n.a. 151 22 Feld 3, Horizont B 1973

MH17 T3 150—201 Feld 3, Horizont B 1973

MH18 T3 141b 52 Feld 3, Horizont E 1975

MH19 T3 166—411 Feld 3, Horizont D 1975

MH20 T3 166-202 Feld 3, Horizont B 1973

MH22 T3 20b 401 Feld 3, Horizont D 1975

MH23 T3 108 202 Feld 3, Horizont B 1973

MH24 T3 108 202 Feld 3, Horizont B 1973

Abb. 3. Für die Entnahme von aDNA Proben vorbereitetes Grab auf dem
Spitalfriedhof St. Johann BS. Auf der Ausgrabung bleiben Ober- und
Unterkiefer sowie der untere Beckenbereich bis unmittelbar zur Bcprobung
von Erde bedeckt; die Dicke der Erdschicht richtet sich nach der Dichte
des Sediments. Erst wenn der Befund auf dem Skelettniveau für die
Dokumentation vorbereitet ist, wird die Erde zügig entfernt. Zähne oder ggf.
ganze Knochen werden sofort in vorbereitete Minigrip-Tüten verpackt.
Foto ABBS, B. Wyss.

Tab. 1. Savognin GR-Padnal. Informationen zu den genetisch typisierten
Oberkieferzahnproben (M3) von adulten Rindern. Nach Harmath 2016.
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Nukleotiddiversitat

0 016

Frühbronzezeit Mittelbronzezeit Spatbronzezeit

Abb 4 Sasogmn GR Padnal mtDNA-Nukleotiddnersitat bei Rindern in
der Früh Mittel- und Spatbronzezeit.

auch die zwei Rinder der Haplogruppe T2 — sind
mütterlicherseits nicht verwandt. Auf der Basis der vorerst kleinen
Probenzahl lasst sich vorsichtig der Schluss ziehen, dass nur
der zentrale T3-Haplot\p wahrend der ganzen Bronzezeit
vorkommt und in der Spatbronzezeit häufiger wird. Ansonsten

scheint jede Phase durch eine eigene Kombination von
mütterlichen Linien repräsentiert zu sein. Ausserdem deuten

die Daten darauf hin, dass im Laufe der Bronzezeit die

genetischen Vielfalt abnahm (Abb. 4).
Was bedeuten die ermittelten genetischen Daten? Zum
einen: Rinder der 1 laplogruppe T2 gab es im alpinen Raum
schon seit der Bronzezeit und nicht erst seit der Romerzeit.

Berücksichtigt man die heutige Verbreitung von T2-Rindern

m Italien, auf dem Balkan und in Nahost, dann kann man
die Hypothese aufstellen, dass Menschen mit ihren Rindern

spätestens in der Bronzezeit aus verschiedenen Regionen
auf den Padnal kamen. Zum anderen: Vergleicht man die

genetische Diversitat nut Rindern aus europäischen
Fundstellen des Neolithikums (Lenstra et al. 2014; andere

Vergleichspopulationen gibt es bislang nicht), dann ist die

Diversitat der Rinder vom Padnal hoher. Damit spiegelt sich

die im archäologischen Material sichtbare Einwanderung
menschlicher Gruppen in das Gebiet in der genetischen
Zusammensetzung ihrer Rinder. Zum letzten: Im Verlauf
der Bronzezeit nahm auf dem Padnal die Diversitat ab und
die Häufigkeit der Rinder mit dem zentralen T3-Haplotyp
zu. Gab es da uelleicht andere Zuchtziele? Moglicherweise
trifft diese Vermutung zu, da sich auch die Nutzung der
Rinder als Fleischlieferanten hm zu sekundärer Nutzung
änderte. Gab es wiederholte Zuwanderung von Menschen

mit ihren Rindern? Diese These wird durch die Diversifizierung

der Keramik gestutzt.
Die erste arehaogenetisehe Studie an bronzezeitlichen
Rindern aus Graubunden zeigt jedenfalls das Potential mtegra-
tiver, disziplmubergreifender Auswertungen und wirft
interessante Fragen und Thesen auf, die unbedingt noch mit
grosseren Datensätzen geprüft werden sollten.
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Anmerkungen

1 Fine Übersicht zu Anwendungen \on aDNA-Analysen auf archäologi¬
sche Fragestellungen bietet z.B. Matisoo-Snuth/Horsburgh 2012. Eine
kurze Einfuhrung findet sich in Pichler 2016.

2 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed, bttj)$ //www nein.nhn nth
got'/nucleotide/

3 Ausführliche Anleitungen fur die Beprobung \on Menschen und Tie¬

ren bei Burger/Bollongino 2010 und Alt et al. 2014.
4 Ausschlaggebend ist hierbei der Frhalt organischer Substanz. Bei

schlechter Erhaltung \erspricht es mehr Frfolg, auf ein Skelettelement
zweiter oder sogar dritter Priorität auszuweichen als ein unzureichend
eihaltenes Element erster Priorität zu beproben.

5 In Grabern bietet es sich an, den Beckensteg, der normalerweise zur
Dokumentation möglicher Grabeinbauten dient, so zu legen, dass er
den proximalen, d.h. beckennahen Ieil des Oberschenkelschaftes
uberdeckt Dieses Vorgehen erlaubt es, auf Ausgrabungen den normalen

Arbeitsabiauf weitgehend beizubehalten; das Anziehen von
Schutzkleidung, Mundschutz und Handschuhen ist erst beim Freilegen der

Areale mit Erduberdeckung notwendig. Die ln-situ-Dokumentation des

vollständig freigelegten Befundes sollte sich unmittelbar an che Freilegung

anschliessen; der/die Photographln sollte ebenfalls I landschuhe,
Mundschutz und Kopfbedeckung tragen. Die Probenentnahme wiederum

sollte direkt im Anschluss an die Dokumentation erfolgen.
6 Die Daten sind in öffentlichen Datenbanken fur alle verfügbar.
7 Laufendes Dissertationsprojekt von Miki Bopp-Ito, 1PNA, Universität

Basel: Archaozoologischc Untersuchungen der Tierknochen aus Savo-

gnin-Padnal (GR) und ihre Bedeutung fur die Umwelt-, Ernahrungs-
und Wirtschaftsgeschichte wahrend der alpinen Bronzezeit.

S Provincia autonoma di Bolzano-Alto Adige, Projekt lib Progress in
Farming of an Inner Alpine Settlement Cluster in the area of Klausen/
Chiusa and Brixen/Bressanone (Bozen/Bolzano) during the Neolithic
and Bronze Age (K. Oeggl Innsbruck); HiMAT (SFWS F31-G02).

9 Dies überrascht umso mehr, als die Tierknochen über 30 Jahre unter
nicht optimalen Bedingungen gelagert waren
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