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Wo der Mensch auf den

Hund kam

Genetische Untersuchungen
deuten darauf hin, dass der Ursprung
der Domestikation in Europa liegt

von Verena J. Schiinemann & Johannes Krause

Der Hund, seit Langem ein treuer Gefdhrte des Menschen, gilt als das erste vom Menschen
domestizierte Tier. Unklar ist jedoch, in welchem Teil der Welt die Domestikation des Wolfs zum
Hund erfolgte und ob sich dieser Prozess eventuell sogar unabhangig an mehreren Orten ereignete.

Als mdgliche Zentren der Domestikation des Hundes gelten
weithin der Nahe Osten sowie Ostasien, worauf vor allem
genetische Daten moderner Hunde hindeuten (Wayne & von
Holdt 2012). Allerdings sind die dltesten Funde aus diesen
Regionen nur ca. 13000 Jahre alt (Larson et al. 2012). In
Europa und Sibirien wurden hingegen Uberreste von hun-
deartigen Caniden (Familie der Wélfe und Hunde) entdeckt,
die wesentlich &lter sind. Diese Tiere begleiteten den Men-
schen bereits vor ca. 32000 Jahren, also sogar noch vor
dem Hohepunkt der letzten Eiszeit (Germonpre et al. 2009).

Wolf oder Hund?

Allein anhand des Korperbaus lassen sich vor allem fri-
he Vertreter der Hunde nur unzureichend von Wolfen un-
terscheiden. Einige Forscher halten die friihen sibirischen
Hunde eher fiir kleine Wolfe und zeigen anhand der Zahn-
morphologie, dass die &ltesten Hunde wohl erst nach der
Eiszeit vor ca. 15000 Jahren in der Nordschweiz auftraten
(Napierala & Uerpmann 2012). Der scheinbare Widerspruch
zwischen modernen genetischen Daten und den archdozoo-
logischen Studien lasst sich eventuell damit erkldren, dass
sich sowohl Hunde- als auch Wolfspopulationen in den letz-
ten 10000 Jahren in ihrer genetischen Zusammensetzung
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verandert haben. Die Migration menschlicher Populationen,
der Handel mit Haustieren und der Habitatverlust der Wélfe
hatten und haben einen starken Einfluss auf die geografi-
sche Verteilung von Hunden und Wélfen. Genetische Daten
heutiger Hunde sind daher eventuell nur unzureichend ge-
eignet, den Ort der Domestikation des Hunds aufzuzeigen.
In der hier vorgestellten Studie haben wir daher zusammen
mit einem internationalen Team (Thalmann et al. 2013) ge-
netische Daten von Hunden aus dem Pleistozén zusammen-
getragen und mit denen heutiger Hunde und Wolfe vergli-
chen, um so das Zentrum der Hundedomestikation weiter
einzugrenzen.

Prahistorische Uberreste werden analysiert

Alle prahistorischen Caniden aus unserer Studie wurden
zuvor morphologisch untersucht, um festzustellen, ob es
sich um Hunde oder Wolfe handelt.

Um die friihen Caniden genetisch zu untersuchen, wurde
aus den alten Knochen die Erbsubstanz (DNA) isoliert. Da
die prahistorische DNA Tausende von Jahren im Boden
verbracht hatte und wahrend dieser Zeit vielen Umwelt-
einflissen ausgesetzt war, wies sie starke Schaden auf
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und war zum GroRteil abgebaut (Padbo et al. 2004). Die
charakteristischen Schaden an der DNA haben aber auch
einen positiven Aspekt: Sie dienen als Nachweis dafir,
dass es sich tatsachlich um prahistorische DNA handelt, da
sie erst nach Hunderten von Jahren auftreten; an moderner
DNA sind sie dagegen nicht zu finden (Briggs et al. 2007).
Aufgrund der geringen Mengen alter DNA und wegen der
genannten Schaden miissen beim Umgang mit prahistori-
scher DNA besondere Vorkehrungen getroffen werden: So
findet die Préparation der DNA in speziellen Reinstrdumen
statt, um Kontaminationen mit moderner DNA zu vermei-
den (Abb. 1).

Durch die Lagerung im Boden sind die Knochen auler-
dem meist stark mit der DNA von Bodenbakterien, Pilzen
oder Pflanzen verunreinigt, weshalb die urspriingliche
Caniden-DNA gezielt aus der komplexen Mixtur von DNA-
Fragmenten angereichert werden muss. Dazu wird sie nach
mehreren Bearbeitungsschritten im Labor mithilfe einer
.molekularen Angel”, an der nur bestimmte Stiicke der DNA
hangenbleiben, herausgefischt (Maricic et al. 2010; Stone-
king & Krause 2011). Fiir unsere Untersuchung wurde spezi-
fisch die mitochondriale DNA (mtDNA) der prahistorischen
Caniden angereichert. Diese ringférmige DNA stammt aus
den Kraftwerken der Zellen, den Mitochondrien, die ihre ei-
gene Erbinformation besitzen. Sie wird von der Mutter an
die Nachkommen vererbt; das erlaubt es, den Stammbaum
der mitterlichen Linie einer Art oder Population zu rekons-
truieren. Die mitochondriale DNA ist fiir Studien prahisto-
rischer DNA gut geeignet, da in den meisten Kdrperzellen
500 Mal mehr Kopien vorkommen als die Erbinformation
des Zellkerns. Nach der gezielten Anreicherung der mtDNA
aus dem Knochenextrakt wurde sie mittels Hochdurchsatz-
Sequenzierung ausgelesen und die einzelnen, relativ kurzen
DNA-Fragmente mithilfe computergestiitzter Methoden
wieder zusammengesetzt (Thalmann et al. 2013).

Vergleich der mtDNA bringt Klarheit ...

Insgesamt konnten so komplette mtDNA-Genome von 16
prahistorischen Caniden rekonstruiert werden. In einigen
Proben war die DNA allerdings nur schlecht erhalten, etwa
bei dem ca. 15000 Jahre alten Hund aus dem Kesslerloch in
der Nordschweiz. Die mitochondrialen Genome der préhis-
torischen Caniden wurden anschlieRend mit mtDNA von 77
modernen Hunden, Haushunde aus aller Welt und auch wild
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vorkommende Hunderassen wie z.B. der Dingo, 49 Wlfen
und 4 Kojoten verglichen, um festzustellen, ob es sich bei
den pleistozanen Caniden um genetische Vorfahren oder
nahe Verwandte heute lebender Hunde handelt.

Forschung

Abb. 1
Arbeiten im Reinstraum.
Foto: Johannes Krause
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Abb. 2

Vereinfachter Stammbaum,
der die Abstammungslinien
der vier Hundelinien sowie
die der verwandten pra-
historischen Caniden zeigt
(nach Thalmann et al. 2013).
Grafik: Verena J.
Schiinemann

... und identifiziert vier Abstammungslinien des
modernen Hunds

Auf der Basis der gefundenen Ahnlichkeiten und Unter-
schiede in den mtDNA-Sequenzen konnte ein Stammbaum
erstellt werden, der die modernen Hunde in vier Abstam-
mungslinien (A bis D) gruppiert (Abb. 2), von denen Linie
A die Mehrzahl der heutigen Hunde (64 %) umfasst. Der
Vergleich mit den prahistorischen Funden ergab, dass ein
Wolf aus dem Kesslerloch in der Schweiz (datiert auf 14500
Jahre vor heute) sowie drei prakolumbianische Hunde (die
in den USA und in Argentinien gefundenen Uberreste wur-
den auf ein Alter zwischen 8500 und 1000 Jahre vor heute
datiert) eine nahe Verwandtschaft zur Linie A der heutigen
Hunde aufweisen (Abb. 2). Fiir die Hunde aus den deutschen
Fundstellen Oberkassel und Karstein stellte sich heraus,
dass sie nahe mit den modernen Vertretern von Linie C
verwandt waren. Zwei weitere Wolfe aus dem Kesslerloch
konnten fiir Linie D als nahe Verwandte identifiziert wer-
den, Linie B wurde auch in heutigen skandinavischen Wél-
fen gefunden und stellt die jiingste Gruppe heutiger Hunde
dar. Die prahistorischen Caniden aus Europa sind enger mit
den modernen Hunden aus den Linien A, C und D verwandt
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als mit heutigen Wolfen aus Asien und Amerika, was auf
einen europdischen Ursprung heutiger Hunde deutet. Die
nachsten Verwandten der Hunde aus Linie B finden sich in
heutigen Wolfen aus Europa. Durch die basale Stellung im
phylogenetischen Baum der europdischen prahistorischen
Caniden zu den prakolumbianischen Hunden kann auch fiir
diese Hunde ein europaischer Ursprung angenommen wer-
den. Somit deuten die bisherigen genetischen Daten pra-
historischer Caniden darauf hin, dass die Domestikation der
heutigen Hunde in Europa ihren Ursprung nahm (Thalmann
etal. 2013).

Die prahistorische DNA kann auch dazu verwendet werden,
um den maximalen Aufspaltungszeitraum der einzelnen
Hundelinien zu datieren, d. h. den Zeitpunkt zu ermitteln, an
dem der letzte gemeinsame Vorfahre (aller vier) Hundelinien
lebte. So ergibt sich fir die Hundelinie A und ihren nahen
Verwandten aus dem Kesslerloch eine Aufspaltung vor ma-
ximal 32100 Jahren vor heute und fiir die Linie D und ihre
Verwandten, ebenfalls aus dem Kesslerloch, ein gemein-
samer Vorfahre bei maximal 18300 Jahren vor heute. Fiir
die Hunde aus Oberkassel und Karstein und die der nahe
verwandten Hundelinie C konnte ein gemeinsamer Vorfah-
re zwischen maximal 16000 und 24000 Jahren vor heute
berechnet werden. Da sich anscheinend alle vier Linien
aus Wolfslinien entwickelt haben, ldsst sich der Ursprung
des domestizierten Hundes somit auf einen Zeitraum von
18800 bis 32000 Jahre vor heute eingrenzen (Thalmann et
al. 2013).

Bei der Wertung des Ergebnisses ist jedoch zu beriicksich-
tigen, dass die mtDNA erstens nur einen kleinen Teil des
Gesamtgenoms des Hundes reprasentiert und zweitens nur
tiber die weibliche Linie weitervererbt wird. Den gréRten
Teil des Erbguts macht das Kerngenom aus, das sich im Zell-
kern befindet. Eine Untersuchung der Zellkern-DNA wiirde
wahrscheinlich ein wesentlich komplexeres Bild ergeben
und eventuell Hinweise darauf liefern, ob es zum Beispiel
nach der Domestikation zu Einkreuzungen von méannlichen
Wélfen kam. Zudem sind die bisher untersuchten prahistori-
schen Proben rdumlich und zeitlich begrenzt, préhistorische
Caniden aus weiteren mdglichen Domestikationszentren,
wie dem Nahen Osten oder Ostasien, wurden bisher nicht
untersucht. Es wére denkbar, dass es zu unabhangigen Do-
mestikationen von Hunden im Nahen Osten oder Ostasien
kam. Allerdings wurden in diesen Regionen bisher keine
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prahistorischen Uberreste von Hunden gefunden, die alter
als 13000 Jahre sind (Larson et al. 2012). Die in diesen Die Autoren
Gebieten heute vorkommenden Wolfe zeigen zudem keine
nahere Verwandtschaft zu den heutigen Hundelinien (Thal-
mann et al. 2013).
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