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Abstract

From the carly medieval cemetery at Neresheim (Germany) a total of 38 skeletal remains of indivi-
duals buried between 450 and 700 AD were examined with PCR-based systems comprised of four
human-specific STRs. About twenty of the nearly 1.500-years-old individuals reproducibly yielded
alleles in at least one of the polymorphic nuclear gene loci HumCD4 and HumVWA. Here we
present the results of an interdisciplinary collaboration that combines genetic, archaeological and
anthropological analyses. The data provide insights into prehistoric family relationships of two extra-
ordinary multiple burials.

Einleitung

Die junge Disziplin der Paliogenetik ist ein stark expandierender und zukunftsweisender Wissen-
schaftszweig. Auf der Basis von Knochen- und Zahnproben wurde bereits mehrfach gezeigt, dafl via
PCR amplifizierte mitochondriale DNA-Abschnitte aus prihistorischen Ausgangsproben isoliert
und sequenziert werden kénnen.! Um die Informativitit von DNA-Sequenzen in spezifischen Fra-
gestellungen zu erhéhen, mufl allerdings die DNA des Kerngenoms herangezogen werden.? Ver-
schiedene Publikationen zeigen, dafl in Einzelfillen auch nukleare DNA aus vorgeschichtlichem
Material amplifiziert werden kann.> Durch die grofle Anzahl nuklearer DNA-Polymorphismen
ergibt sich die Moglichkeit, dafl einzelne Loci per se oder in Kombination mit anderen fiir evolutive
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from ancient bones. Trends Genet. 13, 1997, 249 (Technical Tips Online, TTO. [http://www.clsevier.com/locate/
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Studien oder fiir die Aufklirung genealogischer Strukturen innerhalb vorgeschichtlicher Bestat-
tungsplitze herangezogen werden kénnen.* Die Verwendung nuklearer Markersysteme bietet daher
den grofien Vorteil, dafl sie sich sowohl fiir vertikale (interpopulative) als auch fiir horizontale (intra-
populative) Studien eignen.

Da ein einzelnes Auswertungsverfahren nur unzureichende Aussagen liefern kann, haben wir in der
vorliegenden Arbeit zusitzlich die Evaluation ausgewihlter epigenetischer Skelettmerkmale durch-
gefiihrt. Die methodische Problematik konventioneller Ansitze lag bisher in der eindeutig polyge-
nen Streuung (Schwellenwerteffekt) und/oder den polyfaktoriellen Einfliissen der benutzten Merk-
malssysteme (v. a. metrische Skelettmerkmale). Deshalb konnten, selbst unter Berticksichtigung
nicht rein variationsstatistischer Parameter, lediglich Aussagen mit einer rechnerischen Fehlerwahr-
scheinlichkeit >15% erzielt werden.® Mit der Kombination sowohl genetischer als auch anthropolo-
gischer Merkmalsprofile lieff sich eine statistisch valide Aussage tiber Familienstrukturen in be-
stimmten Bereichen des vorgeschichtlichen Bestattungsplatzes von Neresheim treffen.

Material und Methode

Individuen der Neresheimer Mehrfachbestattungen 9 und 78

Von den Neresheimer Gribern waren 41 sogenannte Mchrfachbestattungen.® Dabei konnten die
Reste von jeweils 2-5 Individuen in den entsprechenden Grabgruben nachgewiesen werden. In dem
ungestorten Grab 9 konnten nach der anthropologischen Untersuchung und der morphologischen
Alters- und Geschlechtsbestimmung die gut erhaltenen Skelettreste einer etwa 20 bis 30 Jahre alten
Frau (Ne 9/1) und eines etwa siebenjihrigen Kindes (Ne 9/2) unbekannten Geschlechts” identifi-
ziert werden. Einzige Beigabe war cine eiserne Giirtelschnalle im Beckenbereich, die aufgrund ihrer
unspezifischen typologischen Ausprigung zeitlich nicht niher angesprochen werden konnte und
somit eine archiologische Datierung der Bestattung ausschlofl. Grab 78 nimmt unter den Mehrfach-
bestattungen von Neresheim eine Sonderstellung ein. In dieser Grablege wurden Reste von insge-
samt drei Individuen anthropologisch nachgewiesen. Die Rekonstruktion der Grabsituation zeigte,
daf$ es sich hierbei um ein im Neresheimer Griberfeld einzigartiges Etagengrab handelte,® welches
sich durch eine beabsichtigte Ubereinanderbestattung dreier Individuen in derselben Grabgrube
definiert. Diese ungewdhnliche Art der Bestattung legte die Vermutung nahe, dafl es sich hierbei um
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Mitglieder eines engeren sozialen Verbandes, méoglicherweise ciner Sippe oder Familie handeln
kénnte.’ Die unterste — und somit ilteste — Bestattung Ne 78/2 bezeichnet die Uberreste eines
Mannes, der im Alter von etwa 50 Jahren verstarb. Bei Ne 78/1 handelt ¢s sich um die Skelettreste
einer 40 bis 50 Jahre alten Frau. Mit Ne 78/3 sind die wenigen Knochenreste eines etwa 20jihrigen
Individuums bezeichnet, dessen Geschlecht am osteologischen Material nicht mehr zu bestimmen
war. Das ungefihre Individualalter konnte dennoch anhand der gut erhaltenen Schidelbasis be-
stimmt werden, da keine vollstindige Obliteration der Sphenobasilarfuge zu beobachten war. Das
Grab war stark gestort und schon in frither Zeit beraubt worden, worauf der im Grabschacht gefun-
dene Rest eines tonernen Spinnwirtels hindeutet. Dessen Form und Ausprigung machte es jedoch
moglich, die Bestattung der iltesten Belegphase (450-530 AD) des Griberfeldes zuzuordnen.?

Genetische Analysen

Die Extraktion der aDNA erfolgte tiber cine Reihe teilweise kombinierter etablierter Enzym- und
Lysis-Methoden.! Die anschliefende molekulargenetische Methode der Wahl war die Polymerase-
Kettenreaktion (PCR), die eine Vervielfiltigung von DNA-Segmenten, selbst bei geringer Aus-
gangsmenge an isolierter und hochaufgereinigter DNA, erlaubt.”? Dabei wurden die DNA-Isolate
der jeweiligen Individuen beziiglich der polymorphen STR-Loci HumCD4 und HumVWA des
Kerngenoms getestet. Die daftir bendtigten Reagentien wurden iiber die Firma Serac™ bezogen.

Epigenetische Merkmale

Bislang liegen fundierte Erkenntnisse iiber 204 epigenetische Merkmale (Discreta) am menschlichen
Skelett vor, von denen allein 137 am Schidel lokalisiert sind."” Die Entstehung dieser morphologi-
schen Varianten ist weder durch pathogene, traumatische Prozesse noch durch ernihrungs- bzw.
wachstumsbedingte oder populationsspezifische Faktoren zu erkliren. Es handelt sich vielmehr um
Verinderungen am Knochen, denen offenbar rein genetische Ursachen (polygen gesteuerte Merk-
male bei additiver Genwirkung) zugrunde liegen."* Durch eine statistische Ergebnisauswertung an-
hand der analysierbaren epigenetischen Phinotypen kann so ein individualspezifischer Fingerprint
hergestellt werden.
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Ergebnisse

Auswertbare Genotypen zur Identifizierung potentieller Verwandtschaftsbeziehungen konnten fiir
die STR-Systeme HumCD4 und HumVWA eruiert werden. Die Locus-spezifischen Allele des
CD4- bzw. VWA-Gens verteilten sich bei den jeweiligen Individuen aus den Bestattungen Ne 9 und
Ne 78 wie in Tabelle 1 dargestellt. Die molekulargenetisch erhobenen Daten fiir die Griber 9 und
78 waren zwar informativ, aber nicht signifikant. Daher empfahl es sich, ein weiteres Analysesystem
anzuwenden. Die anthropologische Auswertung erhaltungsbedingt ausgewihlter epigenetischer
Merkmale war aufgrund der ihnen zugrundeliegenden genetischen Steuerungsmechanismen hierfiir
das geeignete Werkzeug. Am Schidel zeigte sich bei Individuum 78/1 - neben den normalen Cha-
rakteristika der ontogenetischen Knochenentwicklung — der gemeinsame Nachweis zusitzlicher
Verknécherungszentren sowohl in der Sagittal- und Coronalnaht wie auch in der Sutura lambdoidea.
Ossicula coronalia und Ossicula lambdoidea konnten auch bei Individuum 78/2 detektiert werden. Bei
Ne 9/1 hingegen waren von den drei genannten Merkmalen nur die Ossicula lambdoidea vorhanden
(Tab. 2). Um cine statistische Validierung dieser Daten zu erhalten, wurden Manhattan-Distanzen in
Form einer Cluster-Darstellung gewihlt (Abb. 1).

Order of Amalgamation (distances are non-monotonic)

Ne 78/2 Ne 78/1 Ne 9/1 Ne 78/3 Ne 9/2

Abb. 1 Clusterdiagramm ungewichteter Paargruppierungen, gemessen in zentrierten City Block (Manhattan)-Abstinden.
Darstellung der Ahnlichkeiten von Datenprofilen epigenetischer Verknocherungszentren in den Suturae cranii der Indivi-
duen aus den Bestattungen Ne 9 und Ne 78. Sowohl die Diskrepanz in Distanz als auch die Gruppierung in homogenen
Einheiten zeigt die Abgeschlossenheit von Grab 78 im Vergleich zu Grab 9. Die algorithmische Angleichung von Ne 78/3
and Ne 9/2 ist durch individualspezifische Informationsliicken bedingt.

Durch die Anwendung bestimmter Fehlerkalkulationen war es moglich, trotz unvollstindiger Allel-
daten der Individuen, die Neresheimer Population mit einer rezenten Referenzpopulationen zu
korrelieren. Dafiir wurden von beiden Individuengruppen die Allelverteilungen der informativen
Loci HumCD4 und HumV WA aufgestellt (Tab. 3a und 3b). Da mit altem Knochenmaterial gearbei-
tet wurde, galten folgende Restriktionen: (a) es konnte nur mit einem limitierten Pool an Informatio-
nen gerechnet werden. (b) Die hypothetische Gesamtbevélkerung kann von ihrer Allelverteilung
vollig anders ausgeschen haben als die rezente und (c) bedarf bei Einschitzung von Diversitit und
Kongruenz der Einfithrung bestimmter Fehlerkalkulationsfaktoren. (d) Fehlerkalkulationen dieser
Art bedingen die Einbeziehung bestimmter Parameter in einen mathematischen Algorithmus, die
von der Gesamtzahl der untersuchten Stichproben und zusitzlich von der Erscheinungshiufigkeit
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STR Ne9/1 Ne9/2 Ne78/1 Ne78/2 Ne78/3
parental filial parental parental filial
HumCD4 5-7 7-7 7-9 7-10 9-10
HumVWA 17-21 15-¢ 14-16
Tabelle 1 STR-spezifische Daten der Bestattungen Ne 9 und Ne 78.
Ne Ossicula Ossicula Ossicula
coronalia sagittalia lambdoidea
9/1 i
9/2
78/1 5% X
78/2 %
78/3
Tabelle 2 Epigenetische Skelettmerkmale des Schidels. Verteilung der (zu-
sitzlich zur normal-ontogenetischen Knochenentwicklung vorhandencn)
eigenstindigen Verknocherungszentren in den Suturae cranii der Individuen
aus den Bestattungen Ne 9 und Ne 78. Merkmal vorhanden wird durch x*
angezeigt.
a) Repeat-Anzahl  Produkt-Grofle  Allel-Frequenz Allel-Frequenz
pro Allel nach PCR [bp] rezent prahistorisch
13 134 0.47 5.88
14 138 110 14.70
15 142 9.8 8.82
16 146 210 2158
17 150 270 26.47
18 154 210 191776
19 158 74 2.94
20 162 1.7 0.0
21 166 0.16 5.88
b) Repeat-Anzahl  Produkt-Grofle  Allel-Frequenz Allel-Frequenz
pro Allel nach PCR [bp] rezent prihistorisch
5) 86 34.74 1l
6 91 9055 Ll
7/ 96 0.0 13.89
8 101 031! )
9 106 05 16.67
10 110 30.69 13189
i} 116 2.34 8.33
12 121 0.93 8:58
18] 126 0.16 8.33

Tabelle 3 Vergleich der Allelfrequenzen in den beiden Systemen HumVWA (a) und HumCD#4 (b). Sowohl rezente als
auch Neresheimer Daten sind jeweils in benachbarten Spalten gelistet. Neben der Anzahl der Repeats korrespondierender
Allele und der Grofie der Amplifikate ist die Allelfrequenz sowohl fiir die rezente kaukasische Referenzbevolkerung als
auch fiir die Neresheimbevélkerung dokumentiert. Basis fiir die Berechnungen war die Individuenanzahl n. HumVWA:

rezent: n = 321, prihistorisch: n = 17; HumCD4: rezent: n = 276, prihistorisch: n = 18. Die Angabe der Allelfrequenzen
erfolgt in Prozent.
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Abb. 2 D-Verteilungs-Graphen der Frequenzen HumVWA- (a) bzw. HumCD4-spezifischer Allelsets (b) und Darstel-
lung der jeweiligen Konfidenzgrenzen. Rezente Kaukasier (nach Serac™): distale Berechnungsserie. Neresheim: proxima-
le Berechnungsserie. Die vertikalen Linien reprisentieren den Konfidenzbereich der Neresheimfrequenzen.

bestimmter, spezifischer Merkmalsausprigungen abhingig sind. Um dies zu bewerkstelligen, be-
rechneten wir nach dem Algorithmus von Harp'® die mathematischen Vertrauensgrenzen fiir jedes
Allel, das in den PCR-Systemen HumVWA and HumCD4 detektiert werden konnte. Die Vertrau-
ensgrenzen wurden fiir einen Wert oo = 0.1 berechnet, was einer typischen Anwendung in biologi-
schen Systemen entspricht. Die Zahl n wurde der Gesamtmenge an Allelen gleichgesetzt, d. h. 2 mal
dic Anzahl an informativen Individuen (jeder Locus ist im Kerngenom zweifach (Allele) ausge-
prigt). Wie aus den Abbildungen 2a und 2b ersichtlich ist, fithrt die relativ kleine Anzahl an bere-
chenbaren Individuen (17 bei HumVWA, 18 bei HumCD4) zu hohen Werten der jeweiligen
Vertrauensintervalle. Abbildung 2a zeigt den Vergleich zwischen HumVWA-spezifischen Allelfre-
quenzen der Neresheimer Population und den Allelfrequenzen einer rezenten kaukasischen Popula-
tion (Serac™). Prignant ist hierbei die stringente Ahnlichkeit der beiden Allelfrequenz-Entititen,
wihrend die Vertrauensintervalle sehr viel breiter sind als die Variabilitit der Frequenzen. Diese
auffillige Kongruenz weist auf einen Parallelismus der zwei betrachteten ,Sub‘populationen hin.

Abbildung 2b zeigt die Allelfrequenzen der HumCD4 Berechnungsserie. Im Gegensatz zum VWA-

Vergleich sind die rezenten kaukasischen Frequenzen (Serac™) hauptsichlich auf die Allele 5, 6 und

10 limitiert, wihrend die Neresheimer Stichprobe eine homogene Frequenzverteilung iiber alle Al-
lele hinweg zeigt. Bemerkenswert war das Auftreten einer in rezenter DNA bisher nicht charakteri-
sierten bzw. nicht prisenten allelischen CD4-Variante 7 (Tab. 3b).* Beide Allelverteilungen sind

lokusspezifisch (HumCD4, HumVWA) und kénnen somit nicht direkt miteinander verglichen wer-
den.

15 A. Harp, Statistical Theory with Engeneering Applications (London 1952).

16 C. Puscu/M. ScHoiz, A novel 96-bp allelic variant of the polymorphic CD4-pentanucleotide locus mapping to
12p13 retrieved from 1.500-year-old nuclear DNA of four alamannic individuals from Neresheim (Germany). Bull.
Soc. Suisse Anthr. 4/1, 1998, 7-11; siche hierzu: Erratum, ebd. 4/2, 1998, 65.
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Diskussion

Der Nachweis des prihistorischen CD4-spezifischen Allels 7 anhand der Neresheimer Bestattungen
Ne 9 und Ne 78 belegte, dafl sich die Allelverteilung dieses Systems innerhalb der letzten 1.500
Jahre verindert haben mufl. Mit den Daten anderer beprobter Individuen aus Neresheim konnten
die auch rezent existenten Sequenzvarianten des polymorphen CD4-Segments cindeutig belegt
werden. Daraus liefle sich schluf$folgern, daf8 prihistorische Verwandtschaftsnachweise mit ausge-
wihlten, gut charakterisierten Mikrosatelliten-STSs theoretisch méglich sind. Allerdings basieren
dic kalkulierten Allelfrequenzen auf rezent erhobenen Daten definierter Populationen (Serac™), die
schon im Vergleich zwischen modernen (Sub-)Populationen eine umfassende Variationsbreite an
Allelfrequenzen aufweisen kénnen.” Wie das Auftreten der aberranten 96 bp-CD4-Variante zeigte,
darf keinesfalls davon ausgegangen werden, dafl rezent erhobene Allelfrequenzen unkritisch auf frii-
here Epochen tibertragen werden kénnen.'® Um dieses Problem zu umgehen, wire es notwendig,
geschlossene prihistorische Populationen, wie sie etwa durch vorgeschichtliche Bestattungsplitze
reprisentiert werden kénnen, in ithrer Gesamtheit molekulargenetisch zu analysieren. Dabei wire es
unumginglich, eruierte Alleldaten streng chronologisch - nach den jeweiligen Belegphasen - zu
klassifizieren, um ein eventuell zeitlich bedingtes Erscheinen oder Verschwinden cinzelner Se-
quenzvarianten erfassen zu konnen. Die Realisicrung dieser Direktiven wiirde zur gesicherten Auf-
klirung intrapopulativer Bezichungsmuster fithren, gemessen an mathematisch kalkulierbaren Poly-
morphismen des prihistorischen menschlichen Genoms.

Wie mit Hilfe der zwel informativen PCR-Systeme festgestellt werden konnte, waren nur die Poly-
morphismen des Locus HumVWA unter Einbezichung der Berechnung von Konfidenzgrenzen®
mit den heutigen Allelfrequenzen homologisierbar (Abb. 2a). Das CD4-System zeigte hingegen —
selbst nach mathematischer Evaluation - eine deutliche Inkongruenz zur modernen Allelverteilung
(Abb. 2b). Nach Berechnung der jeweiligen Allel-spezifischen Vertrauensintervalle war dennoch
jede einzelne Variante signifikant.

Eine wichtige Restriktion mufl an dieser Stelle beziiglich der geographischen und kulturellen Tsola-
tion innerhalb eines prihistorischen Nekropolen-Kontextes diskutiert werden. Selbst bei vollstindi-
ger und mehrschichtiger Beprobung eines einzelnen Griberfeldes mit mehreren PCR-Systemen zur
exakten Kalkulation chemaliger Allelfrequenzen bliebe fraglich, inwieweit diese Hiufigkeitsvertei-
lungen auf andere, sogar zeitgleiche Bestattungsplitze tibertragbar wiren. Populationsgenetisch sind
sowohl zeitlich oszillierende Allelfrequenzen als auch die Favorisierung seltener Allele méglich,
wenn individuenschwache Populationen isoliert existieren (z. B. geographische Isolation; Abgren-
zung ganzer Bevolkerungsgruppen aufgrund bestehender sozialer, kultureller oder religiser Barrie-
ren). Da ein derartiger Mechanismus auch im Hinblick auf frithzeitliche Sippen oder Sozialgemein-
schaften anzunehmen ist, wird die treibende Kraft der Allelselektion eine randomisierte genetische
Drift sein.?® Eine prihistorische Frequenzverteilung von Allelen eines STR-Systems diirfte dann bei
stringenter Betrachtung nur fiir diejenige Nekropole als reale Berechnungsgrundlage dienen, aus der
diese Daten erhoben wurden.

Ein weiteres aDNA-spezifisches Manko bezieht sich auf die rein PCR-bedingte Analytik. Gemessen
an der kleinfragmentarischen Existenz {iberlieferter aDNA ist nur ein heterozygoter Allelnachweis
(z.B. X-Z) als gesichertes Ergebnis zu werten. Bei der gelelektrophoretischen Detektion nur einer
einzigen Allelbande (z. B. X-X, Z-Z) besteht natiirlich die prinzipielle Méglichkeit einer homozy-
goten Allelausprigung, wobei nachweislich nicht ausgeschlossen werden kann, dafy ein nicht mehr

17 A. Epwarps/H. A. Hammonp/L. Jin/C. T. Caskey/R. CHARRABORTY, Genetic variation at five trimeric and tetra-
meric tandem repeat loci in four human population groups. Genomics 12, 1992, 241-253; Kurosaki u. a. (Anm. 1)
638 ff.

18 Kurosakr u. a. (Anm. 1) 638 ff.

19 Harp (Anm. 15).

20 Kurosakr u.a. 1993 (Anm. 1) 638 ff.
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amplifizierbares zweites Allel einer heterozygoten Konstellation existiert (sogenannte falsch-homo-
zygote oder Drop Out-Resultate). Ein derartiges Beispiel spiegelt der Genotyp eines der untersuchten
Neresheimer Uberreste wider. In der Bestattung Ne 9 zeigte das erwachsene Individuum Ne 9/1 eine
heterozygote Ausprigung des CD4-Locus mit den Allelen 5 und 7 (Tab. 1). Bei Ne 9/2 war nur das
Allel 7 gelelektrophoretisch nachzuweisen. Nachdem die Daten von Ne 9/2 mit dem gleichen Re-
sultat in zwei unabhingigen PCR-Ansitzen reproduziert werden konnten, ist anzunehmen, dafl in
diesem Fall tatsichlich von einer homozygoten Allelausprigung auszugehen ist. Da sich die Resulta-
te aus den STR-Systemen HumCD4 und HumV WA fiir die Bestattung 78 nicht gegenseitig besti-
tigten, kann unter der Annahme einer Verwandtschaft davon ausgegangen werden, daff Individuum
Ne 78/2 ein falsch-homozygotes Resultat (VWA 15-15) ist. Mogliche Familien-spezifische Genoty-
pen zur Erzeugung einer System-Deckungsgleichheit wiirden VWA 14-15 oder VWA 15-16 darstel-
len.

Um cin hoheres Bewertungsniveau fiir die Beurteilung einer verwandtschaftlichen Stellung der bei-
den Individuen aus Grab 9 zueinander erzielen zu kénnen, miissen die Daten aus archiologischer
und anthropologischer Untersuchung miteinbezogen werden. Aufgrund der archiologischen Be-
fundsituation einer ungestorten Bestattung mit Skelettresten zweier Individuen in einer Grabgrube
und den anthropologisch eruierten Individualdaten von Alter und Geschlecht lifit sich in Kombina-
tion mit den eruicrten Alleldaten mit hoher Wahrscheinlichkeit die Aussage vertreten, dafl es sich
bei der Mehrfachbestattung Ne 9 um Mutter (Ne 9/1) und Kind (Ne 9/2) handelt.

Betrachtet man die Situation von Bestattung Ne 78, so fillt zunichst dessen riumliche Entfernung
zu Ne 9 auf?' Das Grab wurde bereits zur damaligen Zeit beraubt. Nicht zuletzt deswegen kénnen
Aussagen iiber mogliche Ahnlichkeiten (z. B. Grabbau, Beigaben, etc.) zu anderen Bestattungen
nicht angestellt werden. Daher ist aus archiologischer, wie auch aus anthropologischer Sicht nicht
anzunehmen, daf es eine unmittelbare Verbindung zwischen diesen beiden Bestattungen gegeben
hat. Die partiell erhobenen Genotypen des CD4-Locus kénnten dagegen durchaus Hinweis auf po-
tentielle Verwandtschaftsverhiltnisse zwischen den Individuen der Bestattungen Ne 9 und Ne 78
geben. Bei Ne 9/1 und Ne 9/2 konnte, wie bei zwei der drei Individuen aus Grab 78, das Allel 7
nachgewiesen werden. Es liegt nahe, dies als gehiuft auftretende Sequenzvariante innerhalb eines
Familienverbandes zu interpretieren. Unterstiitzt wird diese Aussage dadurch, dafl bislang bei kei-
nem anderen Individuum des Neresheimer Griberfeldes die aberrante 96 bp-Variante belegt werden
konnte. Trotzdem ist siec mit einer Frequenz von 13.89% im Griberfeld vertreten und stellt somit das
zweithiufigste Allel des polymorphen Katalogs dar. Dieses Ergebnis beruht auf der insgesamt gerin-
gen Zahl von 26 Individuen, die erfolgreich genotypisiert werden konnten. Es muf festgehalten
werden, dafl bei Betrachtung von lediglich zwei nuklearen Marker-Systemen (HumVWA, Hum-
CD4) zur Verwandtschaftsfeststellung innerhalb eines prihistorischen Populationsausschnittes die
Selektion nach im rezenten Vergleich seltenen Allelen wiinschenswert gewesen wire. Dies war lei-
der bei keiner der untersuchten Mehrfachbestattungen der Fall. Die Bestattung 9 sprach die CD4-
Allele 7 und 5 an, die an zweiter und dritter Stelle der rezenten Hiufigkeitsskala stehen (Serac™).
Die Individuen aus Grab 78 zeigten im CD4-System mit 9, 7 und 10 ebenfalls nur die hiufigeren
Allele (im Vergleich die Positionen 1 und 2) und im VWA-System die Allele 16, 14, und 15, die in
der Referenzpopulation die Positionen 2, 3, und 4 belegen (von 9). Diese Hiufigkeitsverteilungen
zeigen die Unzulinglichkeit bei Benutzung nur eines, unidiszipliniren Analysesystems und unter-
streichen gleichzeitig die Notwendigkeit des Einsatzes mehrerer, voneinander unabhingiger Aus-
wertungsverfahren. Zur Feststellung einer potentiellen Verwandtschaft der betreffenden Individuen
bedurfte es daher einer unabhingigen, anthropologischen Verifizierung.

Die Auswertung epigenetischer Varianten oder Discreta wird bereits seit lingerem in der Anthropo-
logie genutzt?? Epigenetische Merkmale eignen sich per se, aufgrund determinierter Vererbungs-
prinzipien, vor allem fiir populationsanalytische Betrachtungen und Vergleiche. Der Einsatz dieser

21 Knaur (Anm. 6) 187 ff.
22 Hauser/DE STEFANO (Anm. 13).
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Datenprofile ist auch fiir intrapopulative, verwandtschaftsanalytische Betrachtungen im Rahmen der
prihistorischen Anthropologie und der modernen, molekularen Anthropologie méglich. Eine ge-
samtheitliche Auswertungsstrategie ergibt, vergleichbar der morphologischen und/oder genetischen
Vaterschaftsbegutachtung, in threr Summe Aussagen iiber die Wahrscheinlichkeit, mit der bestimm-
te Individuen untereinander genetisch verwandt oder nicht verwandt gewesen sein kénnten.
Erhaltungsbedingt waren bei nur wenigen Individuen des Neresheimer Griberfeldes solche epige-
netischen Profile informativ. Allerdings konnten Merkmalsausprigungen begutachtet werden, die
sich auf die wihrend der Ontogenese zusitzlich angelegter Verkndcherungszentren innerhalb der
Nahtverliufe am Schidel beziehen. Ein weiterfithrender Vergleich der merkmalstragenden Indivi-
duen aus Ne 9 und Ne 78 (Tab. 2) zeigte zudem auch Ahnlichkeiten zwischen den beiden erwach-
senen Individuen aus Grab Ne 78, die im Vergleich zu Mutter und Kind aus Grab Ne 9 nicht beste-
hen. Jedoch ist selbst mit der Einfiihrung epigenetischer Skelettvarianten von Ne 78 und Ne 9 als
zusitzliches Bewertungskriterium nur ein Verwandtschaftsgrad im Sinne einer nicht-rechnerischen,
sondern kumulativen Wahrscheinlichkeit festzuhalten. Diese Daten unterstiitzen die molekularbio-
logischen Resultate und sprechen somit ebenfalls fiir ein Verwandtschaftsverhiltnis zwischen den
riumlich getrennt liegenden Bestattungen Ne 9 und Ne 78. Beim interdiszipliniren Zusammenspiel
archiologisch, anthropologisch und molekulargenetisch eruierter Resultate sind wir der Ansicht, ei-
nen prihistorischen Familien- oder Sippenverband mit zwei Parental- (Ne 9/1; Ne 78/1,2) und Fili-
algenerationen (Ne 9/2; Ne 78/3) erfafdt zu haben.
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