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Bisherige Untersuchungen zur genetischen Vielfalt im Verbreitungsgebiet des Nilkrokodils (Crocodylus
niloticus)

beststigte die Existenz von zwei genetisch unterschiedlichen Arten von echten Krokodilen (Gattung
Crocodylus) in Afrika. Diese

Taxa entsprechen in etwa einer 6stlichen/sudlichen afrikanischen Art (Crocodylus niloticus) und einer
zentralen/westlichen

afrikanische Art (Crocodylus suchus). Die Analyse von historischen Museumsexemplaren zeigte, dass beide
Arten

existierte im sudanesischen Nil bis ins frithe 20. Jahrhundert gleichzeitig und genetische Analysen von
historischen Museums

Exemplare mumifizierter Krokodilschlipflinge aus dgyptischen Grabern, die entlang des dgyptischen Nils
gefunden wurden, wurden

C. suchus.

Hier prasentieren wir die erste Auswertung von mitogenomischen Daten einer adulten dgyptischen
Krokodilmumie aus einer

Zentrum der Krokodilverehrung und identifizieren dieses Exemplar als C. suchus. Unsere Daten legen nahe,
dass C. suchus selektiv

fir die Mumifizierung ausgewahlt und unterstitzen eine genaue dgyptische Kulturtaxonomie, wie sie von
Herodot beschrieben wird

im vierten Jahrhundert v. Chr. und von Etienne Geoffroy Saint-Hilaire 1807 zur Beschreibung von Crocodylus

suchus verwendet.



Crocodylus suchus hat eine Verringerung seines Verbreitungsgebiets erfahren, méglicherweise aufgrund des
Klimawandels und der Austrocknung der

Sahara in der jiungeren Vergangenheit. Unsere Daten, die eine erwachsene Krokodilmumie als C. suchus
identifizieren, kénnten auf die

historische natirliche Vorkommen dieser Art im agyptischen Nil zusammen mit C. niloticus. Zusatzliche Proben
von

Krokodile sowohl aus bioarchiologischen als auch aus paldontologischen Kontexten werden benétigt, um
dies zu bestatigen.

1. Einleitung

Der franzésische Naturforscher Etienne Geoffroy Saint-Hilaire machte einen Versuch

Beweise fir die Variation zwischen dgyptischen Tierarten zu sammeln und zu dokumentieren
Mumien und ihre modernen Verwandten mit der Absicht zu beweisen, dass

Arten als Reaktion auf sich verandernde Umweltbedingungen verandert (Le

Guyader, 2004; Curtis et al., 2018). Wahrend der Napoleonischen Expedition

nach Agypten (1798-1801), stellte er eine vielfaltige Sammlung von Tier

Mumien einschlieRlich Katzen (Richardin et al., 2017), Ibisse (Wasef et al.,

2015), Spitzmause (Woodman et al., 2017) und Krokodile (Geoffroy Saint-

Hilaire, 1807). Geoffroy Saint-Hilaire war besonders interessiert an

Vergleich anatomischer Merkmale und morphologischer Variationen zwischen

alten und modernen Vertretern dieser Arten zu zeigen, dass Merkmale

waren iber die Zeit hinweg veranderbar. In den letzten zwei Jahrzehnten haben Forscher
Analyse der Uberreste von Tieren aus archiologischen Statten haben die

groRe Fortschritte bei der Gewinnung genomischer Daten, um besser zu verstehen, wie die

Die Verteilung der Variation bei wilden und heimischen Arten steht im Zusammenhang mit

die menschliche Nutzung und Manipulation der natiirlichen Ressourcen (Vilstrup et al,

2013). Zweihundert Jahre nach den Hypothesen von Geoffroy Saint-Hilaire,

Moderne Sequenziertechnologien haben es den Forschern erméglicht, zu zeigen

dass uralte DNA in den Uberresten von Tiermumien vorhanden ist

und kann direkt mit Daten von modernen Taxa verglichen werden (Curtis et al,
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2018; Hekkala et al., 2011; Kurushima et al., 2012).

In einem solchen Beispiel verwendeten die Forscher die Sanger-Sequenzierung von nuklearen
und mitochondrialen Genregionen zu zeigen, dass das bekannte Nilkrokodil

die in ganz Afrika vorkommt, besteht eigentlich aus zwei Arten. Die eine, die bekannte
Das Nilkrokodil (Crocodylus niloticus) ist in ganz

Ost- und siidlichen Afrika, und eine zweite, kryptische Art, die jetzt

in West- und Zentralafrika gefunden (Hekkala et al., 2011). In dieser Studie,

kurze mitochondriale DNA-Sequenzen, die aus einer Reihe von mumifizierten
geschlupfte Krokodile aus Theben und der Grotte De Samoun (heute als

als Ma'abdeh) in Agypten wurden gefunden, die mit denen von existierenden Krokodil
Populationen in West- und Zentralafrika. Die Autoren identifizierten eine

zuvor vorgeschlagener Artname, Crocodylus suchus, aus der Literatur

(Geoffroy Saint-Hilaire, 1807). Die Originalbeschreibung dieser Art

basiert auf einer juvenilen Krokodil-Mumie, die in Theben gesammelt wurde
wahrend Napoleons Expedition nach Agypten und abgebildet auf Tafel 55 der
Folio-Version der "Description de L'Egypt" (Geoffroy Saint-Hilaire,

1807; Jomard und Jacotin, 1818; Hekkala et al., 2011).

Heute existiert die wiederauferstandene Art, Crocodylus suchus, in Populationen

im gesamten westlichen Afrika, einschlieRlich des Kongobeckens, extreme
nordwestlichen Uganda (Shirley et al., 2015, Cunningham et al., 2016),

dem Awash-Flussbecken in Athiopien (Siege und Koch 2017), und in einem
isolierten Guelta in der Ennedi-Hochebene des Tschad (Schmitz et al., 2003).
Genetische Barcoding-Nachweise aus weiteren historischen Museumssammlungen,
bestatigte jedoch, dass sich die Verbreitung dieser Art auf

Melut im WeiRen Nil bis 1922 (Abb. 2, und Abb. 1a und b in Hekkala

etal., 2011). Umfangreiche Erhebungen im letzten Jahrzehnt haben keine

diese Art unter den existierenden Krokodilpopulationen in Agypten anzutreffen
(Shirley et al., 2012, 2015).

Geoffroy Saint-Hilaire stellte in seiner Arbeit von 1807 die Hypothese auf, dass die
Arten wiren wahrscheinlich sowohl im Niltal als auch im

westwirts durch die Sahara wiahrend eines Zeitraums, in dem nérdliche

Afrika war feuchter (Geoffroy Saint-Hilaire, 1807). Nach Geoffroy

Saint-Hilaire und aufgrund der bestatigten Anwesenheit des Schlipflings C
suchus-Mumien aus Theben und der Ma'abdeh-Grotte in Agypten, schlagen wir vor
dass 1) die altagyptische Volkstaxonomie die

Existenz von zwei differenzierten Formen von African Crocodylus, und 2) die

Die Verbreitung der heiligen Arten war in der Sahara gréRer und

das Nilbecken in den vergangenen Jahrtausenden.

Um die taxonomische ldentitidt des Krokodils weiter zu bewerten



Mumien und helfen auch dabei, die historischen Verbreitungen von C. suchus

und C. niloticus im alten Agypten, verwenden wir Next-Generation-Sequenzierung von
angereicherte DNA-Bibliotheken, um mitogenomische Daten von einem erwachsenen
Krokodil-Mumie (ca. 3. Jh. v. Chr. - 2. Jh. n. Chr.), die als aus

der Tempel von Kom Ombo (Agypten), ein Ort der Verehrung fur das Krokodil

kopfigen Gott Sobek (Ikram, 2015).

2. Materialien
2.1. Proben der Krokodil-Mumie

Wir haben eine Krokodilmumie beprobt, die sich derzeit im Natural

Historisches Museum des Salzkammergutes, Osterreich (NMSG-A) fur Knochen und
Muskelgewebe fir die Sequenzierung. Basierend sowohl auf der GréRe der Mumie und
Archivdokumente, die vom Museumskurator zur Verfiigung gestellt wurden, dieses Exemplar
stammt wahrscheinlich aus der Statte von Kom Ombo in Agypten, wo sich ein
Ptolemaischer Tempel und ein nahe gelegener Tierfriedhof in al-Shutb, bekannt fir
seine groRformatigen mumifizierten Krokodile. Der Tempel ist gewidmet dem

Der krokodilképfige Gott Sobek, eine wichtige dgyptische Gottheit, die geglaubt wurde
um Fruchtbarkeit und Starke zu verleihen. Das Exemplar, ein Geschenk der dgyptischen
Regierung an Professor Otto Stober in den Jahren 1960-61, wurde in der

Moormuseum in Bad Neyhardting bis zur Auflésung des Museums in

2000. Danach wurde es in die NMSG-A iiberfiihrt, wo es derzeit ausgestellt ist

(Abb. 1). Uber die Herkunft des Exemplars ist sonst wenig bekannt,

jedoch Merkmale des Mumifizierungstyps und der Umhillung

mit denen anderer in-situ Kom Ombo Krokodil-Mumien iibereinstimmen, ein Bereich

die die Hauptquelle fur Museumsexemplare dieser GroRe ist (z. B.,

British Museum EA 38562; Agyptisches Museum Kairo CG 29.628 und CG

29630).

Wie fur Krokodilmumien typisch, war die Mumie ausgetrocknet,

gesalbt mit Olen und harzigen Stoffen und in Leinenbinden gewickelt

von harzhaltigen Materialien durchdrungen (Ikram und Iskander, 2002).

Basierend auf der Gesamtlange des Exemplars (2,5 m) und dem Nachweis einer umgedrehten
mumifizierten Penis reprasentiert die Krokodilmumie wahrscheinlich einen reproduktiven

reifes Mannchen.
2.2. Vouchered zeitgendssische und Krokodil-Museumsproben.
Wir haben beglaubigte Proben von lebenden Tieren (zeitgenéssisch) einbezogen

und aus naturkundlichen Sammlungen (Archiv), um eine vergleichende

mitogenomischer Datensatz zur phylogenetischen Einordnung der alten (aDNA)
Mumiensequenzen (siehe Tabelle 1 fir Details zu den Proben). Um die Rekonstruktion zu
erleichtern

der phylogenetischen Beziehungen des Mumien-Mitogenoms

haben wir alle Mitglieder der Gattung Crocodylus einbezogen und hinzugefugt

Osteolaemus tetraspis-Daten aus der Genbank als Outgroup. Museumsexemplare

werden im Folgenden zur Unterscheidung als "Archivproben" bezeichnet

zwischen diesen und den "alten" Mumienproben.



3. Labor-Methoden
3.1. Extraktion genomischer DNA und Vorbereitung der Bibliothek
3.1.1. Mumienproben

Die Proben der Krokodilmumie wurden vor Ort am

NMSG-A in Bad Ebensee, Osterreich wahrend der Ausstellungsrenovierung. Mit
sterilisierte GroRlochbohrer und Folienreservoire, eine getrocknete Gewebeprobe
(Probe KomOmbo21, Replikat 1) und eine Knochenprobe (Probe

KomOmbo22, Replikat 2) wurden jeweils aus der Skapularregion entnommen,

die zunachst mit verdiinnter Bleiche (0,5 %) abgewischt und an der Luft getrocknet wurde. An
mégliche DNA-Schiaden durch Erhitzung oder Vibration zu reduzieren, wurde der Bohrer
auf die langsamste Einstellung eingestellt. Die erste Probe wurde aus getrocknetem Muskel
entnommen

und der Bohrer wurde durch einen neuen sterilen Bohrer ersetzt und eine Probe von
Der freiliegende Knochen wurde an der gleichen Stelle nach einer zusatzlichen
Oberflichensterilisation. Fir jedes Replikat wird eine ca. 30-40 mg

Gewebeprobe (KomOmbo 21) oder Knochenprobe (KomOmbo 22) wurde entnommen

in einem sterilen Folienreservoir. Fiir Scheinprobenkontrollen fiir jede

Replikat wurde ein steriles 1,5 ml Eppendorf-Réhrchen neben die

Arbeitsbereich und mit sterilen Entnahmematerialien fir jede Probe beriihrt
gesammelt. Nach der zerstérenden Probenahme wurde der Priifling fir

Anzeige. Die Proben (KomOmbo?21 und 22 bzw. Blank 21 und 22)

wurden dann zu einer Reinraumlaboreinrichtung transportiert und dort verarbeitet

an der Universitat von Kopenhagen.

Vor der Extraktion wurden die Oberflaichen von Gewebe- und Knochenproben

Abb. 1. Die Krokodilmumie (nur der Kopf), die in-situ im Naturkundemuseum ausgestellt ist

Historisches Museum-G, Salzkammergut-Osterreich (Inset in voller Lange).
E.R. Hekkala, et al. Journal of Archaeological Science: Berichte 33 (2020) 102483
2

Abb. 2. Karte des Einzugsgebiets des Nils und

historische und aktuelle Verbreitungsgebiete von Crocodylus niloticus

und C. suchus und groRe Krokodilmumie

Standorte, die im Text besprochen werden. Aktuelle Verteilungen von C.

niloticus (hellblau) und C. suchus (hellbraun) modifiziert

aus Shirley et al. (2015). Archivierte Exemplare von C.

niloticus (blau) und C. suchus (braun) sind aus

Hekkala et al. (2011). Extant C. suchus Probe Standorte

(Shirley et al., 2015; Cunningham et al., 2016)

sind in Gold dargestellt. Madagaskar ist in der

einfiigen.

Tabelle 1

Zeitgensssische und archivierte Krokodil-Proben sequenziert zum Vergleich mit dem Mitogenom der
Salzkammergut-Mumie. Fiir zeitgenéssische Proben Akronym

(AMCC) ist die Ambrose Monel Cryo Collection im American Museum of Natural History, (EH) ist E. Hekkala,
(MHS) M.H. Shirley, (AZA) ist Association of Zoos and



Aquarien und (SAAF) ist der St. Augustine Alligator Farm Zoological Park, St. Augustine Florida. Fur
Archivproben aus Museumssammlungen ist das Akronym (AMNH) das

American Museum of Natural History, Abteilung fir Herpetologie und (NMSG-A) ist das Naturhistorische
Museum des Salzkammergutes, Osterreich.

Organismus Probenname DNA-Zustand Quelle Akzession Lokalitat

Crocodylus acutus AMNH7120 Museumsarchiv AMNH MT727010 Keine Daten

Crocodylus acutus NC_015647.1 modern Genbank NC_015647.1 NA

Crocodylus intermedius L193 modern SAAF MT727027 Venezuela

Crocodylus johnsoni L122 modern SAAF MT727018 In Gefangenschaft geziichtet

Crocodylus johnsoni LO72 modern SAAF MT727019 In Gefangenschaft gezichtet

Crocodylus johnsoni NC_015238.2 modern Genbank NC_015238.2 NA

Crocodylus mindorensis L119 modern SAAF MT727007 Phillipinen (Gefangenschaftsnachzucht)
Crocodylus mindorensis LOS0 modern SAAF MT727017 Phillipinen (Gefangenschaftsnachzucht)
Crocodylus moreletii NC_015235.1 modern Genbank NC_015235.1 NA

Crocodylus niloticus amnh142496 Museumsarchiv AMNH MT727003 Madagaskar

Crocodylus niloticus amnh7130 museum archival AMNH MT727004 Keine Daten

Crocodylus niloticus amnh73047 museum archival AMNH MT727005 Kenia

Crocodylus niloticus AMNH71192 Museumsarchiv AMNH MT727006 Madagaskar

Crocodylus niloticus AMNH29291 Museumsarchiv AMNH MT727009 Keine Daten

Crocodylus niloticus mad352 modern EH MT727013 Madagaskar (LacBemaba)

Crocodylus niloticus Ank1l modern EH MT727014 Madagaskar (Ankarana)

Crocodylus niloticus Ank14 modern EH MT727016 Madagaskar (Ankarana)

Crocodylus niloticus Tana3 modern EH MT727021 Kenia (Tana River)

Crocodylus niloticus NEDE0O2 modern MHS MT727022 Agypten (Nassersee)

Crocodylus niloticus NEDEO3 modern MHS MT727028 Agypten (Nassersee)

Crocodylus novaeguineae L184 modern SAAF MT727020 Papua-Neuguinea (Fly River-Captive Bred)
Crocodylus novaeguineae L088 modern SAAF MT727023 Papua-Neuguinea (Fly River-Captive Bred)
Crocodylus palustris AMCC110220 modern AMCC MT727012 Keine Daten

Crocodylus palustris NC_014706.1 modern Genbank NC_014706.1 NA

Crocodylus porosus NC_008143.1 modern Genbank NC_008143.1 NA

Crocodylus rhombifer L138 modern SAAF MT727024 In Gefangenschaft geziichtet

Crocodylus rhombifer L139 modern SAAF MT727025 In Gefangenschaft geziichtet

Crocodylus rhombifer L140 modern SAAF MT727026 In Gefangenschaft geziichtet

Crocodylus siamensis LZ013 modern AZA MT727015 In Gefangenschaft geziichtet

Crocodylus suchus AMNH127255 Museumsarchiv AMNH MT727008 Keine Daten

Crocodylus suchus AMNH118718 Museumsarchiv AMNH MT727011 Keine Daten

Crocodylus suchus NKRP0O3 modern MHS MT727029 Gambia

Crocodylus suchus NKRP04 modern MHS MT727030 Gambia

Crocodylus suchus NKabak04 modern MHS MT727031 Guinea

Crocodylus suchus KomOmbo_Mummy?21 Altes NMSG-A MT727032 Agypten (Wahrscheinlich Kom Ombo)
Crocodylus suchus KomOmbo_Mummy22 Antike NMSG-A MT727033 Agypten (Wahrscheinlich Kom Ombo)

Osteolaemus tetraspis tetraspis NC_009728.1 modern Genbank NC_009728.1 Kamerun
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finf Sekunden lang in einer 5 %igen Bleichlésung gespiilt und dann drei
mal in ultrareinem Wasser und getrocknet. Jede Probe (ob Knochen oder

Gewebe) wurde zusammen mit Leerwertkontrollen in jedem Schritt verarbeitet, so dass insgesamt



von vier Proben. Das alte DNA-Extraktionsprotokoll fiir Knochen

(KomOmbo22) folgte weitgehend Dabney (Dabney et al., 2013) mit

geringfiigige Anderungen. Etwa 300 mg pulverisierter Knochen wurden

Aufschluss tber Nacht bei 37 °C in 1 ml Extraktionspuffer (0,45M EDTA,

0,25 mg ml Proteinase K, pH 8,0) unter Schutteln. Die Gewebeprobe

(KomOmbo21) wurde ohne einen initialen EDTA-Weichenschritt verdaut.

Ungefahr 300 mg getrocknetes Gewebe wurde zerkleinert und tber Nacht aufgeschlossen
bei 37 °C in 1 ml Extraktionspuffer (0,45M EDTA, 0,25 mg ml

Proteinase K, pH 8,0) unter Schutteln. Der Ruckstand fir jede Probe wurde dann

durch Zentrifugation bei maximaler Geschwindigkeit (16.000 g) pelletiert und der Uberstand
wurde in 15 ml Volumen Bindepuffer in Zymo large

Format Spin Column Reservoirs, die an Qiagen MinElute Spin Columns angebracht sind.
Nach einer Ruhezeit von 15 min wurden die modifizierten groRformatigen Siulen

in 50-ml-Falcon-Raéhrchen eingelegt und bei niedriger Geschwindigkeit (600 g) zentrifugiert fur
20-30 min. Die an die MinElute-Siulen gebundene DNA wurde zweimal gewaschen mit

500 puL PE-Puffer und eluiert durch Zugabe von 20 uL Elutionspuffer in zwei

Runden der Zentrifugation fiir ein Gesamtvolumen von 40 uL. Leerwerte fir jede

Replikat folgte dem Extraktionsprotokoll fiir die entsprechende Probe.

Die Wiederfindung der DNA wurde mit dem Qubit dsDNA HS Assay-Kit und

doppelstriangige DNA-Bibliotheken wurden aus den DNA-Extrakten hergestellt

unter Verwendung des BEST-Protokolls (Blunt-End Single Tube) (Carge et al., 2017). Wir
AnschlieBend wurde mittels quantitativer PCR die Anzahl der erforderlichen Zyklen bestimmt
um ein optimales Amplifikationsplateau fiir die anschlieRende Indizierungs-PCR zu erreichen.
Nach der Doppelindex-PCR haben wir die erfolgreiche Amplifikation der Bibliothek tberpriift
unter Verwendung eines Agilent Bioanalyzer-Gerats. Bei Kontroll-Leerwerten wird ein
Bioanalyzer-Ergebnisse, die eine "Flatline" zwischen GréRenstandards darstellen, wurden

als eine saubere Probe betrachtet.

3.1.2. Ausziige fiir belegte zeitgendssische & archivierte Museen
Krokodil-Exemplare.

Alle zeitgenéssischen Proben wurden in Form von Aliquoten von

gefrorenes Vollblut (St. Augustine Alligator Farm Zoological Park-

SAAF, AMCC) oder als getrocknete Blutflecken auf Whatman-Filterpapier (SAAF,
MS und ERH). Wir extrahierten genomische DNAs mit dem Qiagen DNA

Blut- und Gewebe-Kit-Protokolle fir nukleiertes rotes Blut nach

Methoden, die der Lieferant zur Verfigung stellt.

Fur die archivierten Gewebeproben aus historischen Museumsexemplaren,

alle Probenmanipulationen fanden in den speziellen sauberen DNA-Einrichtungen statt
am AMNH wie in Hekkala et al. (2011) beschrieben. Kleine Stiicke von Gewebe

die an Schadeln oder postkranialem Material haften, wurden aus getrockneten
Proben mit sterilen Werkzeugen und zur Rehydrierung fiir 12 h in PBS eingeweicht.
Zwischen 30 und 90 mg des rehydrierten Gewebes wurden dann iiber Nacht verdaut
bei Raumtemperatur mit Qiagen-Puffer ATL und Proteinase K und

leichtes Schitteln. Alle weiteren Schritte erfolgten nach den Angaben des Herstellers



Protokoll mit der Ausnahme, dass die abschlieRende Elution die

Erhitzen des EB-Puffers auf 56C und Ruhenlassen des Puffers auf der Saule
Membran fir 15 min vor der Zentrifugation. Jede Probe wurde eluiert

zweimal in 80 pL (2 x 40 pL) Puffer EB.

Genomische DNAs wurden an Arbor Biosciences (Ann Arbor, M,

USA) in separaten Sendungen zur Bibliotheksvorbereitung, wenn die Proben
Extrakte wurden getrennt gelagert und behandelt. Die Proben wurden vorbereitet als
[llumina Truseq-Bibliotheken vor der Anreicherung mit entweder Krokodil
DNA-abgeleitete RNA-Kader (wie in Enk 2014), oder synthetische Mitobaits abgeleitet
aus genomischen Ressourcen (siehe 3.2 unten). Bibliotheken wurden erstellt mit

Je 25 ul zeitgendssischer oder archivierter DNA-Extrakt in [llumina®-Bibliothek
Vorbereitungen und Indexierung mit eindeutiger P5- und P7-Indizierung

Primer (Meyer und Kircher, 2010) in 40 uL Reaktionen unter Verwendung von

10 uL jeder Bibliothek gemiR den Standardprotokollen. Amplifikationen

wurden in Echtzeit mit einer CFX96 Real-time PCR-Plattform durchgefiihrt

(BioRad). Indizierte Bibliotheken wurden mit MinElute auf 15 pL TEB aufgereinigt.

3.2. Genomische Anreicherung
3.2.1. Entwicklung von RNA-Kédern, die von moderner Krokodil-DNA abgeleitet sind

Jeweils ca. 20 uL der DNA-Extrakte fir sechs Krokodil-Taxa

[Crocodylus moreletii (n = 1), C. acutus (n = 1), C. siamensis (n = 1), C.

suchus (n = 2), C. niloticus (n = 2) und Osteolaemus tetraspis (n = 3]

aus dem AMCC am AMNH wurden an Arbor Biosciences zur globalen

Reverse Transkription (beide Strange) mit biotinyliertem rUTP unter Verwendung ihrer
proprietdren Verfahren (Enk et al., 2014). Dies lieferte eine wassrige

Suspension von etwa 100 ug gemischten Krokodil-RNA-Kédern, die

sowohl intragenerische als auch Outgroup-Taxa.
3.2.2. Anreicherung von Mumienproben
Genomische Anreicherung fiir die beiden replizierten Kom Ombo-Mumien

Proben fanden an der Universitat Kopenhagen statt. Bibliotheken fiir jede
Mumienproben-Replikat (KomOmbo21 = Replikat 1 und

KomOmbo22 = Replikat 2) und Kontrollblanks wurden separat angereichert

unter Verwendung des gesamten Genoms (WGE) von Krokodilen abgeleiteten Kédersatzes
wie in Enk et al. (2014) beschrieben, und eine gezielte mitochondriale DNA

(mitobaits) Koder-Set (Arbor Biosciences 2017). Fir jede Anreicherung,

Hybridisierungen wurden bei 48 °C fiir 48 h durchgefiihrt. Nach der Beadreinigung und
MinElute Aufreinigung auf 15 uL TEB, angereicherte Eluate wurden fir

9 Zyklen und anschlieRend mit MinElute auf 13 uL TEB aufgereinigt. Jede Erfassung
Reaktion wurden 1 pg Kéder und 9 uL indizierte Bibliothek verwendet, die sich im Bereich von
0,2 bis 5,8 ng/pL, geschatzt mit der Gesamtbibliotheksquantifizierung auf einem Hi-
Empfindlichkeit Bioanalyzer-Chip. Ganzes Genom angereichert und Mito angereichert
Bibliotheken fur jede Probe (KomOmbo21 oder KomOmbo22) und

Leerwertbibliotheken wurden jeweils gepoolt (50:50) und mit acht Multiplexern

andere nicht verwandte alte Proben fur die Sequenzierung auf einem Illumina HiSeq



4000-Gerat an der danischen Nationalen Hochdurchsatz-Sequenzieranlage

Zentrum an der Universitat von Kopenhagen.

3.2.3. Anreicherung fiir beleghaftes zeitgendssisches und archiviertes Museum
Exemplare

Bei Arbor Biosciences werden alle zeitgenéssischen und archivierten Museumsexemplare
Die DNAs wurden separat mit dem eigenen MYbaits-Kit angereichert

Protokoll. Jede Capture-Reaktion verwendete 1 pg entweder Krokodil-RNA

Kéder oder Mitobaits und 9 uL indizierte Bibliothek, die von 0,5 bis

5,3 ng/uL gemaR Schatzung mit Gesamtbibliotheksquantifizierung auf einem Hi-
Empfindlichkeit Bioanalyzer-Chip. Die Hybridisierungen erfolgten bei 48 °C fiir

48 h. Nach Bead Cleanup und MinElute Aufreinigung auf 15 uL TEB,

angereicherte Eluate wurden fir 10 Zyklen amplifiziert und anschlieRend mit

MinElute auf 13 uL TEB. Dann 9 uL dieser wiederamplifizierten angereicherten Eluate
wurden in einer weiteren Runde der Erfassung unter identischen Bedingungen wie bei der
ersten Runde, auRer der Inkubation bei 55 °C fiir 39 h. Diese wurden gereinigt und

dann mit MinElute auf 13 uL TEB gereinigt, die wir dann wieder amplifiziert haben

fir 5 Zyklen. Diese endgiltigen re-amplifizierten, doppelt angereicherten Bibliotheken wurden
dann auf 13 uL TEB aufgereinigt. Ganzes Genom angereichert (WGE) und gezielt
Capture-angereicherte (Mito) Bibliotheken wurden in Pools in einem 75/

25-Verhiltnis und Paired-End-Sequenzierung auf einer Lane eines Illlumina HiSeq®

2500 Durchflusszelle im New York Genome Center.

4. Analytische Methoden
4.1. Mumien-Daten

Die Adapter wurden zunachst mit cutadapt v1.13 entfernt (Martin,

2011) und die Reads wurden an mitochondrialen Referenzsequenzen von

Crocodylus niloticus (GB JF502243.1) und Crocodylus suchus (GB

JF502244.1, eine Akzession, die urspriinglich als C. niloticus in Genbank gelistet war, aber
derzeit als C. suchus erkannt) unter Verwendung von bowtie2 (Langmead und

Salzberg, 2012) und dann de-dupliziert und gefiltert fur minimale

Kartierungsqualitat g = 30 mit SAMtools v1.4 (Li et al., 2009) (Tabelle 2).

Nach dem Mapping identifizierten wir die wahrscheinlichsten Ursprungsreferenzsequenzen
entsprechend der Sequenzabdeckung und der durchschnittlichen Abdeckungstiefe.

Wir haben dann Konsensus-Sequenzen aus diesen gemappten Reads des mt
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Genom, das in der NCBI-Nukleotid (nt)-Datenbank fiir beide C.

niloticus und C. suchus. SchlieRlich fithrten wir ein BLAST-Alignment auf beide Konsensus
Sequenzen gegen die gesamte nt-Datenbank, um unsere |dentifikation zu bestatigen.

Um die Kontamination wihrend der Zubereitung zu beurteilen, analysierten wir alle

Leerstellen nach der gleichen Pipeline und eine Teilmenge der Roh-Reads wurden

auf Alignment mit der NCBI nt-Datenbank tberpriift. Zur weiteren Beurteilung der Authentizitat

unserer zugeordneten mitochondrialen Reads haben wir das Programm



mapDamage 2.0 (Jonsson et al., 2013) zur Beurteilung von Mustern von aDNA-Strang

Lange und C > U-Desaminierungsmuster (Abb. 3 und 4).
4.2. Daten von belegten zeitgendssischen und Krokodil-Museumsexemplaren
Nach der Sequenzierung wurden die Reads von jeder Probe mit

das Python-Skript TQSfastq.py (http://genomics.pubs.princeton.edu/
prv/resources/scripts/TQSfastq.py) mit einem Qualitatswert (q) von 20 und einem
minimale Leseldange von 30. Wir haben dann die Reads fiir jede Probe gemappt

zZu unseren mitogenomischen Referenzsequenzen mit Hilfe des Programms BWA-MEM
mit Standardeinstellungen (Li, 2013). Nach dem Mapping haben wir identifiziert und
markierte Leseduplikate mit dem Tool MarkDuplicates aus Picard (v.

1,77; http://broadinstitute.github.io/picard/). Es folgte die

Indel-Realignment mit IndelRealigner aus der Genomanalyse

Toolkit (GATK v.3.8; McKenna et al., 2010). Als nachstes haben wir fur jede Probe
verwendete das Programm BCFtools (v. 1.9; Li, 2011), um divergente Stellen mit

die Befehle 'mpileup’ und 'call’. Mit 'mpileup’ wird das maximal gelesene

Tiefe wurde auf 1000 gesetzt. Fiir den 'call'-Befehl verwendeten wir den multialleliccaller
mit Ploidie auf 1 (d. h. 'haploid') gesetzt. Fur beide Befehle haben wir

nicht variierende Standorte, gruppiert in Blécken nach Mindesttiefe (Option

‘-g’). Wir haben dann einen Konsens der mitochondrialen Daten jeder Probe erstellt
Genom, das divergierende Stellen enthilt, wiahrend Stellen maskiert werden, die eine
Lesetiefe kleiner als 10, eine Mapping-Qualitat kleiner als 20 und/oder eine Basis
Qualitat weniger als 20. Maskierte Stellen wurden im Ergebnis durch 'N' ersetzt

FASTA-Datei.
4.3. Phylogenetische Analyse.
Wir untersuchten das individuell rekonstruierte mitochondriale Genom

Sequenzen aus den beiden replizierten Salzkammergut-Mumienproben
(KomOmbo21 und KomOmbo22) in einem Datensatz mit weiteren Mitogenomen

die aus den neu sequenzierten zeitgenéssischen und

Archivproben und veréffentlichte Krokodil-Mitogenome aus

Genbank (Tabelle 1). Wir haben mt-Genomdaten fur 12 existierende Arten einbezogen
von Crocodylus und einer Outgroup (Osteolaemus). Fur C. niloticus, C. suchus,

und anderen weit verbreiteten Mitgliedern der Gattung Crocodylus haben wir mehrere
individuelle mt-Genome, um die intraspezifische Variation darzustellen. Wir

richtete die mitochondrialen Genome in diesem Datensatz mit Clustal

Omega (v. 2.1, Larkin et al., 2007). Nach dem Alignment trimmten wir beide

Enden der Sequenz an die Sequenzlinge unseres Salzkammergutes anpassen
Mumienproben.

Mit diesem ausgerichteten und beschnittenen Datensatz haben wir die beste
Partitionierungsschema und Nukleotid-Substitutionsmodell fiir diese Daten

mit PartitionFinder 2.1.1 (Lanfear et al., 2016) unter Beriicksichtigung von Modellen
implementierbar in RAXML (Stamatakis, 2014) und mit kleiner StichprobengroRe
korrigierte Version des Akaike-Informationskriteriums (AICc)

(Erganzende Tabelle 1). Die erste, zweite und dritte Position fur die



mitochondriale kodierende Sequenzen wurden separat untersucht. Unter Verwendung der
beste Partitionierungsschema zu finden, fuhrten wir sowohl eine Maximum-Likelihood
(ML) und Bayes'sche Inferenz (Bl) phylogenetische Analysen (Darriba et al.,

2012:; Guindon und Gascuel, 2003). Wir fihrten unsere ML phylogenetische

Analyse mit RAXML 8.2.12 (Stamatakis, 2014). MaRe der Knotenpunkte

Unterstitzung fir ML-Analysen wurden aus 1000 nicht-parametrischen
Bootstrap-Wiederholungen und jeder Lauf begann mit einem zufalligen Startbaum.
MrBayes 3.2.6 (Ronquist und Huelsenbeck, 2003; Altekar et al., 2004)

wurde verwendet, um phylogenetische Beziehungen mithilfe von Bl zu rekonstruieren. Ein Markov
Ketten-Monte-Carlo-Verfahren wurde fir vier simultane Ketten mit

zwei Millionen Generationen, jeweils ausgehend von einem zufalligen Baum und unter
Verwendung der Tabelle 2

Next Generation Sequencing (NGS) Lesestatistiken fir angereicherte Bibliotheken fur jede
Krokodilmumienprobe (KomOmbo21 oder KomOmbo22) und die Extraktionsleerwerte.
Probenname Probenquelle Roh-Reads Deduplizierte Roh-Reads Gemappt auf JF502243.1 Crocodylus
niloticus

Zugeordnet zu JF502244.1 Crocodylus

suchus

Endogen % Bedeckungstiefe

JF502243.1

Abdecktiefe

JF502244.1

KomOmbo21 (Rep 1) Skapularflache

Gewebe

10,053,918 7,010,213 4585 4591 0.065404573 12.312.3

KomOmbo22 (Rep 2) Skapulierknochen 152.460.620 92.713.171 10.373 10.385 0,01118827 28,9 29
KomOmbo21 (Blankl) NA 3101 258700000

KomOmbo22 (Blank2) NA 5035495300000
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Standard-Heizschema. Markov-Ketten wurden alle 1000 Tage abgetastet
Generationen, wobei die ersten 25 % der Baume als Burn-In verworfen werden. Zwei
Millionen Generationen waren ausreichend fir die Standardabweichung von Split

Frequenzen unter 0,01 zu senken.

5. Ergebnisse
5.1. Ergebnisse der Sequenzierung

Beide Replikate von alten Proben des Salzkammergut-Krokodils

Mumie KomOmbo21 (Gewebe) und KomOmbo22 (Knochen) ergaben ausreichende
Bibliotheken fiir die Sequenzierung. Nach dem Trimmen, Deduplizieren und
Mapping, unsere Daten schlugen die wahrscheinlichsten Kandidaten Referenzen zu
beide Replikate als das veréffentlichte mitochondriale Genom von C. suchus

(JF502244.1), mit einer fast doppelt so hohen Abdeckung wie die nachstbeste Ubereinstimmung



C. niloticus (JF502243.1) (Tabelle 2). Unter Verwendung des C. suchus Mitochondriums
als Proxy, stellten wir fest, dass die normalisierte (d. h. nach Entfernung doppelter
liest aus den Primardaten) endogener Gehalt der Probe 21

(Replikat 1) auf 0,07 % und Probe 22 (Replikat 2) auf 0,01 %

(Tabelle 2). Obwohl der endogene DNA-Gehalt der Proben

niedrig, unsere Abdeckung fir die C. suchus Mitogenom-Daten war 99,9 % refseq
Identitat zur nachstgelegenen Referenz fir beide Replikate, und zwischen 12,3x

und 29,0x mittlere Bedeckungstiefe (Abb. 5). Aufgrund der geringeren Kopienzahl und
generell niedrigen endogenen Gehalt, konnten wir keine nuklearen

Genregionen in beliebiger Tiefe aus beliebigen Probenbibliotheken.
5.2. Reihenfolge der Authentizitét und Kontamination
Die FragmentgroRenverteilung der gemappten Reads war typisch fir eine

alten DNA-Zusammensetzung, die bei 42nt ihren Hohepunkt erreicht (Abb. 4). Cytosin-
Desaminierung

Muster waren ebenfalls typisch fir antike DNA und wiesen erhéhte

C > U-Ubergange an den terminalen 5'-Enden von Sequenzierungs-Reads, und
symmetrisch erhéhte G > A Ubergange und die 3' Enden (Abb. 3). Wir

sind daher von der Authentizitat dieser Daten tiberzeugt. Wir haben eine

Teilmenge von Reads durch vollstindiges Metagenomics-BLAST, um a) sekundare
Bewertung des endogenen Gehalts und b) Bewertung méglicher Verunreinigungen.
Obwohl es sowohl mikrobielle als auch menschliche Inhalte in

der rohen Lesedaten konnten wir zeigen, dass keine Kontamination

die in einem der Rohlinge aus dem Extraktionsprozess vorhanden sind, indem Sie die
Blank Reads zu zwei Referenzdatenbanken, die Mitogenome von

Mensch und Krokodil. Eine einzelne deduplizierte Sequenz (n = 32) des

Leerstellen, die in den Reads enthalten sind, die der mitochondrialen Datenbank des Krokodils
zugeordnet sind,

und null Reads auf das menschliche Mitochondrium abgebildet. Insgesamt

205 Reads aus den Salzkammergut-Mumienproben, die auf den

menschlichen Mitochondriums; diese waren fiir die Authentifizierung tiber

mapDamage, aber wenige genug, um sicher zu sein, dass keine Kontamination durch

jede Quelle. Der hohe Anteil an vom Menschen stammenden Reads in der BLAST-Analyse,
obwohl nicht unerwartet, kénnte von alter menschlicher Kontamination stammen

aus der Mumifizierungswerkstatt oder kénnte auch als

Funktion der Datenbank-Uberreprasentation (Smith et al., 2015), eine vollstandige

deren Analyse den Rahmen dieser Studie sprengen wirde.

BLAST-Analysen der COX1- und D-Loop-Regionen zeigten, dass in allen Fillen,

die nachstgelegenen Datenbank-Treffer nach prozentualer Identitdt zu den Konsensus-Sequenzen
abgeleitet von C. suchus. Das an C. suchus angeglichene COX1-Gen im Besonderen

zeigte eine deutlich mehr unterstitzte Ubereinstimmung mit der nachstgelegenen
Ubereinstimmung

(C. niloticus) bei 4 %, wahrend die D-Schleifen-Sequenz identisch war mit unserer C.



suchus-Referenz-D-Schleife mit einem Abstand von 1% zur nachsten Ubereinstimmung.
5.3. Phylogenetische Analyse
Wir untersuchten die Position von jedem der beiden rekonstruierten mitochondrialen

Haplotypen aus der Salzkammergut-Mumie im Vergleich

mit zuvor veréffentlichten vollstandigen mitogenomischen Daten fur finf
extant Crocodylus aus der GenBank und mit neu gefundenen Krokodilen
Mitogenome fiir zehn weitere Crocodylus-Arten Vertreter aus

modernen Proben und archivierten Museumsexemplaren, um besser
Abb. 3. MD: mapDamage-Desaminationsplot von Sequenzier-Reads, die auf das Mitochondrium von Crocodylus
suchus gemappt wurden, und zeigt Deaminationsmuster, die typisch fir alte

DNA. Oberes Feld A, KomOmbo?21, Replikat 1; unteres Feld B, KomOmbo22, Replikat 2.
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historische und antike phylogeographische und phylogenetische

Variation innerhalb von African Crocodylus. Fiir unsere phylogenetischen Analysen wurde die
Das bestgeeignete Modell fiir jede Partition war das verallgemeinerte zeitumkehrbare
Modell (Tavaré, 1986) mit einem Anteil an unveranderlichen Standorten und einem
Gamma-Verteilung der Ratenheterogenitit (d. h. GTR + | + r-Modell). Siehe

S| Tabelle S1 fir die vollstandigen Details der Partitionen und Modelle.

Sowohl unsere Maximum-Likelihood- als auch unsere Bayes'sche Inferenz-Analyse von
Ausgerichtete Mitogenome, die aus den Daten der Krokodilmumie gewonnen wurden, ergaben
in nahezu identischen Baumen ohne Anderung der Platzierung der

Mumiensequenzen (Abb. 6, erganzende Abb. S1). Fur beide baumbasierten

Platzierungen, die Konsensbhiume bestatigten, dass die Krokodil-Mumie

aus dem Salzkammergut reprasentiert C. suchus. Unsere Ergebnisse zeigen auch, dass
Haplotypen fiir zwei zeitgendssische C. niloticus-Proben aus modernen

Agypten bilden eine eigene Subklade innerhalb der Klade, die alle anderen
zeitgenéssischen und archivierten C. niloticus-Proben. In dhnlicher Weise fanden wir, dass
funf C. niloticus-Proben aus Madagaskar bilden eine gut unterstitzte Subklade

innerhalb von C. niloticus.

6. Diskussion
6.1. Antike DNA von einer Mumie

Die Untersuchung alter DNA, insbesondere von anthropogenen

mumifizierten Proben, war mit Fragen der Authentizitat behaftet

Abb. 4. FL: Fragmentlangenplot von Sequenzier-Reads, die auf das Mitochondrium von Crocodylus suchus
gemappt wurden, mit typischen Fragmentlangenverteilungen fiir alte DNA.

Oberes Feld A, KomOmbo21, Replikat 1; unteres Feld B, KomOmbo22, Replikat 2.

Abb. 5. Coverage-Plot der Reads, die auf das Mitochondrium von Crocodylus suchus gemappt wurden, nach

Entfernung von Duplikaten und Mapping-Filterung auf minimale mapQ = 30.
E.R. Hekkala, et al. Journal of Archaeological Science: Berichte 33 (2020) 102483
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(Gilbert et al., 2005; Lorenzen und Willerslev, 2010). Wie bei allen aDNA



Analysen, missen mehrere Authentifizierungsmethoden fiir Analysen

von Sequenzen, die aus altdgyptischen mumifizierten Uberresten gewonnen wurden
(Drosou et al., 2018). Kurzlich wurden Werkzeuge entwickelt, um effektiv
zeitabhingige Schaden von natiirlich auftretenden Mutationen zu unterscheiden

im Genom und zur Identifizierung von Formen der mikrobiellen und modernen
Kontamination (Briggs et al., 2007). Unsere Sequenzier-Replikat-Ergebnisse

von Duplikatproben aus Gewebe und Knochen etablieren die

Vorhandensein von authentischen mitogenomischen Daten von einem einzelnen Krokodil
Mumie. AuBerdem zeigen sie das Potenzial fiir die Sequenzierung angereicherter
DNA-Bibliotheken zur Gewinnung nahezu vollstandiger Mitogenome von Krokodilen
Mumien aus dem Zeitraum ca. 3. Jh. v. Chr. - 2. Jh. n. Chr., der Bliitezeit der
Tiermumifizierung, und die Zeit, als die meisten Sobek-Tempel mit

mit Mumien aktiv waren (Bresciani, 2015).
6.2. Taxonomische Identitét und phylogeographische Muster
In seiner 1807 erschienenen Beschreibung des heiligen Krokodils, C. suchus, beschreibt Geoffroy

Saint-Hilaire bezog sich ausgiebig auf friihere anekdotische Beweise von
Herodots Histories, Elemente davon erscheinen auch in Strabos 1.

Jahrhundert v. Chr. Bericht uiber Agypten (Buch XVII: 38, 39, 47). Nach

Herodot, im alten Agypten wurde eine Art von heiligem Krokodil gepflegt in
Tempeln und mit goldenen Ohrringen und Armbandern geschmiickt. Diese heiligen
Krokodile wurden mit Kuchen und Wein, vermischt mit Honig, gefuttert und mumifiziert,
und in Tempeln aufgestellt (Herodot II: 69). Die dgyptischen Statten, an denen
Krokodil-Gottheiten waren am hiufigsten im Fayum im Norden, und

Theben und Kom Ombo im Siden, mit ein paar anderen Stitten, wie

Ma'abdeh, dazwischen.

Unsere phylogenetischen Analysen von unabhingig replizierten Mitogenomen

aus zwei Gewebearten von der Krokodilmumie aus dem

Salzkammergut bestitigen dieses adulte mannliche Exemplar als C. suchus, "der
heiliges Krokodil". Geoffroy Saint-Hilaire (1807) zitierte beide Verhaltensweisen
und kulturelle Interpretationen dessen, was die Agypter als Krokodil betrachteten
"Taxa" und kombinierte diese mit seiner eigenen morphologischen Beurteilung
von Artunterschieden in seiner Beschreibung von C. suchus.

Die Mumifizierung dieses erwachsenen Mannes im Stil des Tempels
Krokodil-Mumien von Kom Ombo, legt nahe, dass die Wahl dieses

bestimmte Spezies, anstatt C. niloticus, war ein Hinweis auf eine spezifische
kulturelle Rolle fiir ihn in der Verehrung des Krokodilgottes Sobek. Agypter

kénnte C. suchus gegeniiber C. niloticus fur diese Rolle bevorzugt haben, da ersterer
sind typischerweise kleiner und weniger aggressiv gegenuber Menschen (Brito et al., 2011).
Ahnliche Beschreibungen von "zahmen" Krokodilen, die auf dem Ennedi Plateau in
Chad (Klemens, pers. Mitt.) entpuppte sich ebenfalls als €. suchus (Schmitz

et al., 2003). Auch heute noch ist in ganz Westafrika der traditionelle Glaube an
Gambia (Moiser und Barber, 1994), Benin (Kpera, 2003), Burkina Faso



(Toonen, 2003), und Mauretanien (Brito et al., 2011, Velo-Antén et al.,

2014), unter anderem, halten, dass diese heiligen Krokodile nicht angreifen werden
Schwimmer und wird diejenigen schitzen, die sie verehren.

Das Fortbestehen von isolierten Populationen, die als C. suchus in der

Sahara von Mauretanien und dem zentralen Tschad, sowie umfangreiche piktographische
Nachweise fur Krokodile in der gesamten Sahara (A. Zboray, 2017

pers. Mitt.; de Smet, 1998), und frihere Untersuchungen, die C. suchus'

Anwesenheit zusammen mit C. niloticus im WeiRen Nil des Sudan bis zu

1922 (Hekkala et al., 2011), deuten alle auf eine vorherige zusammenhangende Verteilung hin
dieser Art im gesamten Sahara-Afrika. Das Potenzial fiir eine alte

nordafrikanische Verbreitung von C. suchus mit einer relativ jungen Kontraktion

wird auch durch Projektionen der Verteilung der feuchteren

Lebensraume wahrend des mittleren Holozans (Egerer et al., 2018; Nicolas et al.,

2018). RegelmaRige Konnektivitat zwischen dem Nil und dem antiken See MegaChad,
und in das westliche Nil-Flusseinzugsgebiet erleichterte wahrscheinlich die Verbreitung
vieler Arten in der Sahara, einschlieRlich des Menschen (Drake

et al., 2011), Varaniden (Dowell und Hekkala, 2016; Dowell et al., 2016),

und Bufoniden (Nicolas et al., 2018). Palsoklimatische Aufzeichnungen wahrend des
mittelholozane afrikanische Feuchtperiode (6-8000 ybp) (Brito et al., 2014;

Egerer et al., 2018) und 6kologische Nischenmodellierung (Cunningham 2015)
unterstiitzen ein historisch giinstigeres Klima fir eine kontinuierliche Verteilung

dieser Taxa als heute gefunden wird. Dieser Nachweis und Daten aus

Jungste Untersuchungen und genetische Analysen deuten stark darauf hin, dass die aktuelle
Verteilung von C. suchus ist im Vergleich zu seiner fritheren Verteilung stark reduziert
quer durch die Sahara und innerhalb des Nilabflusses (Abb. 2).

Abb. 6. Maximum-Likelihood-Cladogramm, das

die Platzierung von unterteilten

mitochondriale Genome, die aus zwei

replizierte Proben (KomOmbo21 und

KomOmbo22) fiur die Krokodil-Mumie

aus dem Naturhistorischen Museum-G,

Salzkammergut-Osterreich relativ zum Bestand

Mitglieder der Crocodilidae. Zweigwerte sind

Maximum-Likelihood-Bootstrap-Unterstiitzung.

Die Platzierung bestitigt die Mumie als

Crocodylus suchus.
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Rickschlisse auf die Verteilung von Arten anhand von Proben aus archiologischen
Kontexte sind von Natur aus begrenzt, da Menschen eine lange
Geschichte des Umzugs von Tieren sowohl fur kulturelle als auch landwirtschaftliche

Zwecke. Frihere Daten von Mumien des schliipfenden C. suchus in Theben



(Hekkala et al., 2011) ist zweideutig in Bezug auf das Vorhandensein von wilden C.

suchus im dgyptischen Nil. Es ist méglich, dass Krokodile, oder sogar unausgebritete

Eier, wurden von anderen Orten mitgebracht oder wurden iiber

Zucht in Gefangenschaft in lokalen Tempeln (Molcho, 2014). Lokale Beschaffung von
erwachsene Krokodile fiir die Mumifizierung ist auch eine Méglichkeit. Eine aktuelle forensische
Untersuchung des Mageninhalts und der Todesursache eines

etwas kleinere mumifizierte Krokodil aus Kom Ombo zeigt, dass es

aus der Wildnis gejagt wurde (Porcier et al., 2019). In Abwesenheit von

greifbare Beweise beziiglich der 6kologischen und Habitataufteilung zwischen

C. suchus und C. niloticus, ein besseres Verstandnis des Lebensraums

Variabilitat im dgyptischen Nil-Wassereinzugsgebiet wahrend dieser Zeitspanne

wiirde zumindest Hypothesen iber die spezifischen Eigenschaften der beiden Arten erleichtern
Verteilungen.

Obwohl die Bestitigung, ob adulte oder geschliipfte C. suchus-Individuen

waren am agyptischen Nil heimisch oder wurden fiir die Verwendung in

Schlafen werden zusatzliche Probenahmen sowohl von paldontologischen als auch von
bioarchiologischen Kontexten, die mitogenomischen Daten von einem Krokodil

Die hier vorgestellte Mumie tragt zu unserem Verstandnis der menschlichen
Tierinteraktionen im Kontext der historischen Biogeographie und

Klimawandel. Genomische Analysen von Krokodilproben aus fritheren

paldontologischen Kontexten in der Region des Fayum und anderen &gyptischen

Standorte kénnten die relativen Einflisse des rezenten Klimas weiter aufkliren

Wandel gegeniiber sich verandernden anthropogenen kulturellen Praktiken tber die letzten

Jahrtausenden auf die Verbreitung dieser Art in Agypten.
7. Schlussfolgerungen
Wie Geoffroy Saint-Hilaire vor zwei Jahrhunderten vorschlug, kénnen Tiere

Mumien kénnen einen Rahmen fir das Verstandnis bieten, wie Arten

auf veranderte Umweltbedingungen zu reagieren. Neue Methoden der Sequenzierung
Erfassung und Hochdurchsatz-Sequenzierung mittels Next-Generation
Sequenzierungstechnologien (NGS) erméglichen nun die Rekonstruktion von

alte Mitogenome aus ausgestorbenen Populationen von Wildtieren und

aus bioarchaologischen Materialien (Vilstrup et al., 2013). Karzlich alt

genomische und bioinformatische Methoden haben es erméglicht, die empirische
Nachweis von Veranderungen an den Genomen und Verteilungen von
Wildtierpopulationen, da der Mensch die globale Landschaft verdandert hat

(Johnson und Munshi-South, 2017).
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