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were buried not far from each other in the north-easternmost and 
south-easternmost grave of the row cemetery comprising a total of 
22 graves. Despite the spatial and temporal proximity, the genetic 
pathogen analyses detected two different strains of plague bacteria 
(Yersinia pestis). Thus, it was not one infection that was transmitted 
within the Bronze Age group, but two independent infection events. 
In this article, we present the phylogenetic positions of these two 
Yersinia pestis strains together with other prehistoric, historic and 
modern plague genomes known so far, discuss biological basics of 
transmission and possible transmission routes, and attempt a cultu-
ral-historical interpretation in comparison with similar anthropolo-
gical and archaeological contexts.

Keywords
Early Bronze Age, Austria, Drasenhofen, plague, Yersinia pestis, so-
cial status, Bronze Age society

1. Einleitung
Der archäogenetische Nachweis des Pestbakteriums Yer-
sinia pestis (Y. pestis)1 und anderer Pathogene wie z. B. 
Salmonella enterica2 und Hepatitis B Virus3 in Zäh-
nen frühbronzezeitlicher Menschen verdeutlicht, dass 

1 Rasmussen et al. 2015. – Andrades Valtueña et al. 2017. – 
Rascovan et al. 2019. – Susat et al. 2021. – Andrades Valtueña et 
al. 2022. – Neumann et al. 2022.
2 Key et al. 2020.
3 Krause-Kyora et al. 2018. – Mühlemann et al. 2018. – Kocher 
et al. 2021.

Zusammenfassung
Der Nachweis der derzeit ältesten Pesttoten Österreichs erfolgte im 
Rahmen einer interdisziplinären Analyse der frühbronzezeitlichen Be-
stattungen aus Drasenhofen. Die männlichen Individuen, die im Alter 
von 23–30 bzw. 22–27 Jahren verstarben, wurden nicht weit vonein-
ander im nordöstlichsten bzw. südöstlichsten Grab des insgesamt 22 
Gräber umfassenden Reihengräberfeldes bestattet. Trotz der räumli-
chen und zeitlichen Nähe wiesen die genetischen Pathogenanalysen 
zwei unterschiedliche Stämme von Pestbakterien (Yersinia pestis) nach. 
Es handelte sich damit also nicht um eine Infektion, die innerhalb der 
bronzezeitlichen Gruppe weitergegeben wurde, sondern um zwei 
unabhängige Infektionsereignisse. In diesem Artikel werden die phy-
logenetischen Positionen der beiden Yersinia pestis-Stämme im Ver-
gleich zu anderen bislang bekannten urgeschichtlichen, historischen 
und modernen Pestgenomen dargestellt  und biologische Grundlagen 
möglicher Übertragungswege diskutiert. Zudem wird im Vergleich 
mit ähnlichen anthropologischen und archäologischen Kontexten ein 
Versuch einer kulturhistorischen Einordnung unternommen.

Schlüsselbegriffe
Frühbronzezeit, Österreich, Drasenhofen, Pest, Yersinia pestis, so-
ziale Stellung, bronzezeitliche Gesellschaft

Abstract – Yersinia pestis in the Early Bronze Age Cemetery of 
Drasenhofen. The Currently Oldest Plague Deaths in Austria in their 
Cultural-Historical Context

Within the framework of an interdisciplinary analysis of the Early 
Bronze Age burials from Drasenhofen, evidence was found for what 
are currently the oldest plague victims in Austria. The male indivi-
duals, who died at the age of 23–30 and 22–27 years, respectively, 
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Infektionskrankheiten schon lange Teil der Menschheits-
geschichte waren, auch wenn deren Präsenz in den we-
nigsten Fällen, etwa durch Läsionen an Knochen, offen-
sichtlich ist. Die Weitergabe der Infektionen ist dabei nicht 
nur durch die spezifischen biologischen Eigenschaften 
der Krankheitserreger und ihrer Vektoren, sondern auch 
durch soziale und kulturelle Praktiken bedingt. In diesem 
Beitrag untersuchen wir den kulturellen Kontext der der-
zeit ältesten Pesttoten Österreichs aus dem frühbronze-
zeitlichen Gräberfeld von Drasenhofen, das im Zuge des 
Ausbaus der Trasse A5 Nordumfahrung Drasenhofen im 
Jahr 2018 von der Firma ArchaeoProtect ausgegraben und 
dokumentiert wurde (Abb. 1).4

Die Fundstelle steht in Zusammenhang mit Sied-
lungsresten der Aunjetitz- und Vĕteřov-Kultur (ca. 2150–
1700 v. Chr.)5 und befindet sich in leichter Hanglange 
nördlich des Stützenhofer Baches. Das Gräberfeld Drasen-
hofen umfasst 22 Gräber, die in Süd-Nord-Orientierung 
in etwa fünf Reihen angelegt wurden, wobei in einem Grab 
keine menschlichen Überreste gefunden wurden. Zumeist 
handelt es sich um einzelne Hockerbestattungen, doch 
auch eine Doppel- und eine Vierfachbestattung kommen 
im Gräberfeld vor. Neben den im Gräberfeld Bestatteten 
gibt es im näheren Umfeld auch Individuen, die in ehema-
ligen Siedlungsgruben bestattet bzw. deponiert wurden. 

Anthropologische Voruntersuchungen6 belegten einen 
außergewöhnlich guten Erhaltungszustand der geborgenen 

4 Horváth 2019.
5 Stockhammer et al. 2015.
6 Kanz 2019.

Skelette, weshalb das Gräberfeld von Drasenhofen für eine 
interdisziplinäre Studie im Zuge des Projektes „The Value 
of Mothers to Society” ausgewählt wurde. Das Geschlecht 
aller Individuen wurde mittels geschlechtsdimorpher 
Amelogenin-Proteinfragmente im Zahnschmelz durch 
Nanoflow-Flüssigkeitschromatografie-Tandem-Massen-
spektrometrie (nanoLC-MS/MS), einer neuen und nahezu 
zerstörungsfreien Methode,7 identifiziert.

In Zusammenarbeit mit dem Max-Planck-Institut für 
evolutionäre Anthropologie wurden genetische Verwandt-
schaftsbeziehungen unter allen bestatteten Individuen 
untersucht.8 Überraschenderweise erbrachten die Unter-
suchungen neben den menschlichen Genomen auch den 
Nachweis des Pesterregers Yersinia pestis bei zwei erwach-
senen Männern aus dem Gräberfeld. Dieses Bakterium, 
dessen Genom ein zirkuläres Chromosom von ca. 4,65 Mbp 
Länge sowie die drei Plasmide pCD1, pMT1 und pPCP1, 
die in unterschiedlicher Kopienzahl vorliegen und die Gene 
für wichtige Virulenzfaktoren tragen, umfasst, war der Aus-
löser für mindestens drei historisch dokumentierte Pan-
demien: die Justinianische Pest im 6. Jahrhundert n. Chr., 
den Schwarzen Tod im 14. Jahrhundert n. Chr. und die 
3. Pestpandemie, die zum Ende des 19. Jahrhunderts n. Chr. 
begann.

7 Rebay-Salisbury et al. 2020. – Rebay-Salisbury et al. 2022.
8 Für die DNA-Analysen wurden 32 Individuen beprobt, wobei 
Zähne aufgrund der potentiellen Pathogen-DNA-Erhaltung be-
vorzugt wurden. Nur bei vier Individuen musste auf andere Pro-
ben ausgewichen werden, weshalb Tarsi der Individuen DSH014 
und DSH023 sowie Pars petrosa bei DSH026 und DSH032 beprobt 
wurden.

Abb. 1. Karte Eurasiens (rechts) mit archäologischen Fundorten, an denen Y. pestis aus dem Spätneolithikum und der Bronzezeit (LNBA) 
nachgewiesen wurde; der markierte Bereich ist vergrößert links dargestellt. Die farbliche Markierung entspricht der phylogenetischen Position 
aus Abb. 2: in Lila die nicht Floh-adaptierten Y. pestis LNBA-Stämme („LNBA-“, Nomenklatur nach Andrades Valtueña et al. 2022), in 
Blau die frühesten Stämme („pre-LNBA-“) und in Grün die Floh-adaptierten Stämme („LNBA+“). Die geografische Lage des modernen Wien 
dient der Orientierung. – Legende: CHC: Chociwel, Polen; GRS: Großstorkwitz, Deutschland; HOP: Hostivice-Palouky, Tschechien; HUT: 
Haunstetten, Deutschland; KLE: Kleinaitingen, Deutschland; MIB: Mikulovice, Tschechien; OOH: Oberottmarshausen, Deutschland; PST: 
Postillonstraße Augsburg, Deutschland; VEL: Velešovice, Tschechien; VLI: Vliněves, Tschechien.
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2. Genetische und proteinbasierte Analysen 
Für die genetische Untersuchung des Individuums DSH008 
(Obj361/FN718) wurde ein Eckzahn (FDI 23) und für 
DSH025 (Obj327/FN709) ein Schneidezahn (FDI 21) be-
probt. Dazu wurde die Krone direkt am Zahnhals von der 
Wurzel getrennt und das Dentin der Krone mit einem Zahn-
arztbohrer beprobt.9 Im Inneren der Zahnkrone verlief die 
Zahnpulpa mit kleinen Blutgefäßen, weshalb deren Bepro-
bung die Möglichkeit bietet, Krankheitserreger zu detektie-
ren, die sich zum Zeitpunkt des Todes des Individuums im 
Blut befanden.10 

Die Menge an Pulver aus dem Dentin der Krone betrug 
für DSH008 30,4 mg und für DSH025 21 mg. Aus dem 
Pulver wurde die DNA extrahiert11 und in eine sequencing 
library transformiert.12 Die anschließende Sequenzierung 
eines kleinen Teils der library ohne vorherige Selekti-
on (Shotgun Sequenzierung) erfolgte auf einem Illumina 
HiSeq4000.

Die hierbei erhaltenen Daten wurden verwendet, um das 
genetische Geschlecht der Individuen zu bestimmen und auf 
das Vorhandensein von Pathogen-DNA zu untersuchen. 
Übereinstimmend mit der Proteinanalyse wurden beide In-
dividuen als männlich bestimmt, indem die sequenzierten 
Fragmente der menschlichen Referenz zugeordnet und an-
schließend das Verhältnis der Fragmente auf dem X- bzw. 
Y-Chromosom zu den Fragmenten der Autosome berech-
net wurde. Die Bestimmung des relativen Anteils moderner 
DNA-Kontamination mit Hilfe des Tools AuthentiCT13 
ergab für beide Proben 0,1 % (DSH008 0,1 % ± 1,35 und 
DSH025 0,1 % ± 1,94).

Mit der Screening Pipeline HOPS,14 die speziell für alte 
DNA entwickelt wurde, wurden die Proben außerdem 
auf DNA von Krankheitserregern untersucht. Im ersten 
Schritt wurden die Sequenzierdaten mit dem Programm 
MALT v0.4.015 mit einer selbst erstellten RefSeq-Datenbank 
verglichen, die alle 2017 verfügbaren, kompletten bakteriel-
len und viralen Genome sowie ausgewählte eukaryotische 
Pathogengenome und die menschliche Referenzsequenz 
GRCHh38 enthielt. Das mapping wurde im BlastN- 
Modus und semi-global alignment Typ bei einer mindestens 
90 %igen Identität (--minPercent_identity) durchgeführt. 

9 Neumann et al. 2020.
10 Drancourt et al. 1998.
11 Rohland et al. 2018.
12 Gansauge et al. 2020.
13 Peyrégne, Peter 2020.
14 Hübler et al. 2019.
15 Vågene et al. 2018.

Im zweiten Schritt, MALTExtract v1.5,16 wurden die Er-
gebnisse dann entsprechend einer Liste von Pathogenen,17 
die von besonderem Interesse für die Studie waren, gefiltert. 
Sequenzen, die Spezies von dieser Liste zugeordnet wurden, 
wurden außerdem auf ihre Authentizität überprüft. Kriteri-
en hierfür waren deren gleichmäßige Verteilung entlang des 
Referenzgenoms, ein Verteilungsmuster von chemischen 
Modifikationen, das typisch für alte DNA ist, sog. aDNA-
Schadensmuster, als auch eine abnehmende Levenshtein-
Distanz von Sequenzen ohne sowie mit aDNA-Schaden zur 
Referenz. Beide Proben DSH008 und DSH025 erfüllten die 
genannten Kriterien für das Vorhandensein von alter DNA 
des Pestbakteriums Y. pestis. 

Daraufhin wurde jeweils eine weitere DNA-library an-
gefertigt, diesmal mit vorheriger Behandlung mit USER-
Enzym,18 um so aDNA-Schäden in der Form von C>T-
Substitutionen zu verringern.19 Alle libraries wurden dann 
speziell auf das Erbgut von Y. pestis angereichert,20 und auf 
einem Illumina HiSeq4000 sequenziert. Die Daten wurden 
mit der nf-core/eager pipeline v2.4.421 dem Y. pestis CO92 
Referenzgenom (NC_003143.1) sowie den Plasmiden 
pCD1 (NC_003131.1), pMT1 (NC_003134.1) und pPCP1 
(NC_003132.1) zugeordnet. Dazu wurden die Illumina Se-
quenzieradapter mit Adapterremoval v2.3.222 entfernt und 
mit fastx_trimmer v0.01.1423 zusätzlich je eine base vom 
5‘- und 3‘-Ende von den Sequenzen der USER-Enzym-
behandelten libraries entfernt. Die Zuordnung wurde mit 
BWA v0.7.1724 durchgeführt, wobei strikte Parameter 
(--bwaalnl 32 und –bwaalnn 0.1) für die beschnittenen UDG-
Libraries und lockere Parameter (--bwaalnl 16 und –bwaalnn 
0.01) für die unbehandelten libraries sowie ein Qualitätsfil-
ter von 37 verwendet wurden. Duplikate wurden mit Picard 
MarkDuplicates v2.26.025 entfernt. Beide Bam-Files einer 
Probe wurden anschließend mit Samtools v1.326 zusammen-
gefasst und mit dem UnifiedGenotyper des Genome Analysis 
Tool Kit GATK v3.527 mit der EMIT-ALL-SITES-Option 

16 Hübler et al. 2019.
17 https://github.com/rhuebler/HOPS/blob/external/Resources/
default_list.txt (letzter Zugriff 9.5.2023).
18 Rohland et al. 2018. – Gansauge et al. 2020.
19 Rohland et al. 2015.
20 Andrades Valtueña et al. 2017.
21 Fellows Yates et al. 2021.
22 Schubert, Lindgreen, Orlando 2016.
23 http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit/ (letzter Zugriff 9.5.2023).
24 Li, Durbin 2010.
25 DePristo et al. 2011.
26 http://www.htslib.org/doc/1.1/samtools.html (letzter Zugriff 
9.5.2023).
27 DePristo et al. 2011.
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genotypisiert. Für die phylogenetische Analyse wurde das 
SNP (single nucleotide polymorphism) alignment nach Aida 
Andrades Valtueña et al.28 mittels MultiVCFAnalyzer29 pro-
duziert und falsch-positive SNPs entfernt.30 

Ein phylogenetischer Baum mit größter Plausibili-
tät (maximum likelihood phylogenetic tree) wurde davon 
mit RAxML-ng31 berechnet und Bootstrap-Werte mit 
1000 Stichproben bestimmt (Abb. 2). Insgesamt wurde so 
eine durchschnittlich 12-fache Abdeckung des Pestgenoms 

28 Andrades Valtueña et al. 2022.
29 Bos 2014.
30 Andrades Valtueña et al. 2022. – Neumann et al. 2022.
31 Kozlov et al. 2019.

für DSH008 und eine 6,6-fache für DSH025 erreicht. Für 
die Plasmide pCD1, pMT1 und pPCP1 wurde eine 31,6-fa-
che, 14,6-fache und 90,5-fache Abdeckung für DSH008 
bzw. eine 16-fache, 8,2-fache und 41,8-fache Abdeckung 
für DSH025 erreicht (Tab. 1). Die paarweise genetische 
Distanz zwischen den Proben wurde anhand der SNP-Ta-
belle mit MEGA X v10.1.8 berechnet.32 Nicht eindeutige 
SNPs („N“) wurden dabei nicht berücksichtigt.

3. Der nordöstliche Pesttote aus Drasenhofen
Das Individuum DSH008 aus Objekt 361 (Fnr. 361-812-
718) ist männlich. Auch wenn der Unterkieferknochen 

32 Kumar et al. 2018.

Individuum Arch. ID
Alter 

(Jahre)

14C-Datierung 
(cal. v. Chr.)

Raw DNA 
Reads

Durchschnittliche Abdeckung
(x-fach)

Chromosom pCD1 pMT1 pPCP1
DSH008 Obj361/FN718 23–30 2128–1931 29.590.406 12,0 31,6 14,6 90,5
DSH025 Obj327/FN709 22–27 2026–1884 37.621.995 6,6 16,0 8,2 41,8

Tab. 1. Metadaten und Y. pestis Mappingstatistik für die Pesttoten DSH008 und DSH025.

Abb. 2. Phylogenetischer Baum mit größter Plausibilität von Y. pestis, basierend auf 7679 SNPs. Die LNBA-Klade der nicht Floh-adaptierten 
Y. pestis-Stämme ist in Lila dargestellt, die älteren Genome aus Schweden und Lettland in Blau, und die Floh-adaptierten bronzezeitlichen 
Stämme aus Russland und Spanien in Grün. Sternchen kennzeichnen Bootstrap-Werte > 97.
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wegen seiner geringen Größe und Robustizität morpho-
logisch zunächst als weiblich bestimmt wurde, konnte das 
für Männer diagnostische AMELY_HUMAN-Peptid ein-
deutig nachgewiesen werden. Die Geschlechtsbestimmung 
wurde durch die genetischen Analysen bestätigt. 

Aufgrund der noch deutlichen Narbenbildung der me-
dialen Wachstumsfugen der Schlüsselbeine und des schon 
ausgeprägten Zahnabriebes im Ober- und Unterkiefer kann 
für den Verstorbenen ein Alter zwischen 23 und maximal 
30 Jahren zum Zeitpunkt des Todes angenommen werden. 
Das vollständige Gebiss ist frei von Karies und weist lingual 
lediglich eine geringe Zahnsteinbildung auf. Zusammen mit 
dem altersgemäß starken Zahnabrieb ist dies ein Hinweis 
auf eine vorwiegend grobe und abrasive Nahrung.33

33 Watson, Schmidt 2020.

Mit 170,8 ± 5,0 cm Körpergröße34 und einem Body-
Mass-Index (BMI)35 von 22,7 zeigt sich dieser Mann 
für die Frühbronzezeit im ostösterreichischen Raum36 
überdurchschnittlich groß und ausgesprochen schlank.

Eine nicht altersgemäße Abnützung der Hals- und Len-
denwirbelsäule, höchstwahrscheinlich aufgrund traumati-
scher Geschehnisse, ist besonders auffällig. Der dritte und 
vierte Wirbel der Halswirbelsäule ist fusioniert (Abb. 3). 
Als Ursache ist ein Trauma anzunehmen, da für das Klippel-
Feil-Syndrom der Interzervikalabstand für die Bandscheibe 
noch zu deutlich angelegt erscheint und auch beide Dorn-
fortsätze abgegrenzt sind.37 Am dritten Lendenwirbel ist 
ein verheilter Deckplatteneinbruch zu beobachten (Abb. 4). 

34 Trotter 1970.
35 Ruff et al. 2012.
36 Teschler-Nicola 1994. – Siegmund 2010.
37 Aufderheide, Rodriguez-Martin 1998. – Weber 2022.

Abb. 3. Halswirbelsäule des Individuums DSH008 mit deutlichen Wirbelsäulenkompressionen.

Abb. 4. Lendenwirbelsäule des Individuums DSH008 mit deutlichen Wirbelsäulenkompressionen.
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Beide Wirbelsäulenverletzungen – Kompressionen der Wir-
belsäule – könnten durchaus bei demselben (Unfall-)Ge-
schehen entstanden sein, etwa bei einem Sprung aus großer 
Höhe. Selbst die ausgeheilte Verletzung beeinträchtigte die-
sen Mann sicherlich zeitlebens und erklärt den überdurch-
schnittlichen Abnützungsgrad der restlichen Wirbelsäule.

Die auffällige Insertionstendinopathie der Peroneus lon-
gus-Sehne am linken Fersenbein ist möglicherweise eben-
falls auf die verletzungsbedingte körperliche Fehlhaltung 
des Individuums zurückzuführen. Aufgrund der Tiefe der 
Einziehung ist davon auszugehen, dass das Zustandsbild 
zumindest fünf Jahre lang bestanden haben muss.38

Das Röntgenbild der körperfernen Schienbeine zeigt 
mehrere Wachstumsstillstandslinien (Abb. 5, links), die auf 
unspezifische, unter anderem auch entzündungsbedingte 
Stresssituationen während des Heranwachsens hindeuten.39 
An den inneren Knochenoberflächen der Rippen konnten 
jedoch keine Knochenauflagerungen festgestellt werden, 
die in Zusammenhang mit chronischen Entzündungspro-
zessen in der Brusthöhle gebracht werden könnten. 

Der Tote befand sich im nordöstlichsten Grab des Grä-
berfeldes, dessen Grabgrube mit gerundeten Ecken 252 cm 
lang, 93 cm breit und 37 cm tief war und dessen Orientie-
rung von der Nord-Süd-Achse etwa 12° in Richtung Osten 
abwich. Die Grabverfüllung wurde als schwarz, bröselig 
und weich beschrieben und als schluffiger Sand mit Ein-
schlüssen von Lösskindeln klassifiziert. 

Im Grab befanden sich zwei Individuen (Abb. 6), wo-
bei das chronologische und stratigrafische Verhältnis der 

38 Persönliche Mitteilung eines Facharztes für Orthopädie.
39 Alfonso, Thompson, Standen 2005. – Papageorgopoulou et 
al. 2011.

beiden Körperdepositionen nicht eindeutig geklärt wer-
den konnte. Zunächst wurde vermutet, dass DSH009 
(Fnr. 361-813-723), eine 35–44-jährige Frau, später seitlich 
zum Leichnam des Mannes gelegt wurde.40 Dabei hätte es 
zu einer Verlagerung der unteren Extremitäten des Mannes 
kommen können. 

Denkbar ist aber auch, dass das weibliche Individuum 
zunächst Süd-Nord-orientiert in Hockerlage im Grab be-
stattet worden war, und bei der Wiederöffnung des Grabes 
noch teilweise im Sehnenverband verlagert und im nordöst-
lichen Teil des Grabes zu einem Knochenpaket in der Ecke 
zusammengeschoben wurde, um dem männlichen Toten 
Platz zu machen.

Das Individuum DSH008 (Fnr. 361-812-718) nahm 
den Großteil des Grabes ein und wurde in Rückenlage auf-
gefunden, mit über dem Brustkorb verschränkten Armen 
und leicht zur rechten Seite gekippten Knien. Die fixierte 
Lage der Arme könnte auf ein Einwickeln in ein Leichen-
tuch schließen lassen, während die Position der Ober- und 
Unterschenkel zueinander nahelegt, dass die angezogenen 
Beine in einem Hohlraum verwesten und schließlich ver-
stürzten.41 Eine Wiederöffnung des Grabes nach der Bestat-
tung beider Individuen kann nicht ausgeschlossen werden. 

Das einzige Objekt, das eindeutig als Grabbeigabe ge-
deutet werden kann, befand sich an der linken Seite des Un-
terschenkels von DSH008. Bei dem Gefäß Fnr. 361-790-558 
(Abb. 7) handelt es sich vermutlich um die Fragmente einer 
Tasse, auch wenn Boden und Henkel fehlen. Das Gefäß ist 
unverziert, aus relativ feinem, steinchenhältigen Ton unre-
gelmäßig geformt, besitzt einen gerundeten Mundsaum, ein 

40 Horváth 2019, 75.
41 Duday 2009.

Abb. 5. Röntgenbild der distalen Tibiae von Individuum DSH008 (links) und  
Individuum DSH025 (rechts).
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s-förmig geschwungenes Profil und einen mittigen, weichen 
Bauchumbruch. Tassen wie diese zählen zu den typischen 
und häufigsten Grabbeigaben der Aunjetitz-Kultur.42 

Im Brustbereich der Frau und beim rechten Ellbogen 
des Mannes befanden sich etwa 10 cm große Sandsteine, die 
eventuell als Reibsteine in Verwendung gewesen sein könn-
ten (Fnr. 361-790-717, 361-790-722). Zwei größere Steine 
(Fnr. 361-790-724) flankieren die Ostwand des Grabes. 

Die Grabverfüllung enthielt des Weiteren Hüttenlehm-
fragmente (Fnr. 361-790-720), taphonomisch veränderte, 
unspezifische Keramikfragmente (Fnr. 361-790-719) sowie 
einige Tierknochen juveniler Schafe/Ziegen (Fnr. 361-790-
716), die sich allesamt aus der Nähe zur bronzezeitlichen 
Siedlung erklären lassen. 

4. Der südöstliche Pesttote aus Drasenhofen 
Der andere Pesttote, Individuum DSH025 mit der Fund-
nummer 709 aus Objekt 327, ist ebenfalls sowohl AMELY-
diagnostiziert als auch nach der genetischen Analyse männ-
lich. Er war zum Zeitpunkt seines Todes etwas jünger als 
Individuum DSH008, am wahrscheinlichsten zwischen 22 
und 27 Jahre alt, wie die verknöcherten Wachstumsfugen 
der medialen Claviculae und die noch geringe Zahnabrasi-
on belegen. Das vollständige Gebiss ist fast völlig kariesfrei, 
lediglich der zweite Mahlzahn im rechten Oberkiefer weist 

42 Neugebauer 1994. – Lauermann 2003. – Rettenbacher 2004.

eine fulminante Kronenkaries auf. Die Zahnsteinbildung 
sowohl bukkal als auch lingual ist zum Teil massiv ausge-
prägt. Das Zustandsbild des Gebisses weist, wie schon bei 
Individuum DSH008, auf eine vorwiegend grobe und abra-
sive Nahrung mit geringer Kariogenität hin.

Mit einer Körperhöhe43 von 165,6 ± 5,0 cm, einem BMI44 
von 26,7 sowie robusten Langknochen war er durch-
schnittlich groß und von gedrungener Körpergestalt. 
An beiden Oberarmknochen waren Enthesiopathien an 

43 Trotter 1970.
44 Ruff et al. 2012.

Abb. 6. DSH009 (Fnr. 361-813-723), eine 35–44-jährige Frau, und DSH008 (Fnr. 361-812-718), ein Mann, der im Alter von 23–30 vermutlich 
an Y. pestis verstarb.

Abb. 7. Tassenfragment Fnr. 361-790-558, das im Unterschenkel-
bereich des Individuums DSH009 gefunden wurde.
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Muskelansätzen zu sehen, die auf schwere körperliche Ar-
beit über mehrere Jahre hinweg hindeuten.45 

Der rechte Oberschenkel wurde perimortal, also um 
den Todeszeitpunkt herum, in der Schaftmitte frakturiert 
(Abb. 8). Ist diese Verletzung zu Lebzeiten passiert, war sie 
aufgrund ihres Schweregrades potenziell tödlich. Es kann 
allerdings nicht ausgeschlossen werden, dass dieser Ober-
schenkelschaftbruch nach dem Tod erfolgt ist.

Auch bei diesem Individuum waren keine Knochen-
auflagerungen als chronische Entzündungszeichen an den 
inneren Knochenoberflächen der Rippen festzustellen. Im 
Gegensatz zu Individuum DSH008 konnten im Röntgen-
bild der körperfernen Schienbeine bei diesem Individuum 
auch keine Wachstumsstillstandslinien festgestellt werden 
(Abb. 5, rechts). 

Der Tote wurde im südöstlichsten Grab des Gräberfel-
des bestattet, in einer Grabgrube, die mit 138 cm Länge und 
81 cm Breite für einen Erwachsenen klein dimensioniert 
war (Abb. 9). Die Grabgrube mit gerundeten Ecken war 
17 cm tief und wich in der Orientierung um etwa 17° von 
der Nord-Süd-Achse in Richtung Osten ab. Die Verfüllung 
der Grabgrube erschien dunkelbraun, bröselig und steif und 
wurde als schluffiger Sand mit Einschlüssen von Lösskin-
deln beschrieben. 

Bei der Bestattung in rechter Hockerlage mit dem Kopf 
nach Süden kamen Schädel und Rücken entlang der westli-
chen und südlichen Grabgrubenwand zu liegen. Die Hände 
lagen vor der Stirn und die Beine waren stark an den Körper 
gezogen. Unter anderem lässt die Lage der Patellae darauf 
schließen, dass der Körper nicht in einem offenen Raum 
oder Sarg, sondern von Sedimenten beschwert verweste.46 
Außer leichten Dislozierungen durch Bioturbation wurden 
keine Spuren von Grabstörungen beobachtet. 

Lediglich ein Keramikfragment (Fnr. 327-716-707) 
wurde im Grabbereich dokumentiert, das nicht als inten-
tionelle Beigabe angesprochen werden kann. Es handelt 

45 Schlecht 2012. – Foster, Buckley, Tayles 2014.
46 Duday 2009.

sich um ein unverziertes, 13 g schweres und 18 mm dickes 
Wandfragment aus rötlich-grauer, steinchendurchsetzter 
Ware, dessen Oberfläche und Bruchkanten auf Verlage-
rungsprozesse hindeuten. 

5. Kulturhistorischer Kontext und Datierung
Das Gräberfeld von Drasenhofen ist, wie die ebenfalls vor 
kurzem bioarchäologisch untersuchten und in unmittel-
barer Nähe gelegenen Gräberfelder Unterhautzenthal47 
und Schleinbach,48 dem frühbronzezeitlichen49 Aunjetitz-
Kulturkomplex zuzurechnen, der sich von Thüringen und 
Sachsen über Böhmen und Mähren nach Schlesien und der 
Slowakei bis nach Niederösterreich nördlich der Donau er-
streckt. Charakteristisch sind kleine dörfliche Ansiedlungen 
in der Nähe von Bächen und Flüssen, in denen Landwirt-
schaft betrieben und Tiere gehalten wurden. Die hohe Di-
versität von Weizenarten wie Einkorn, Emmer und Dinkel 
sowie Gerstenarten wie Spelz- und Nacktgerste50 und die 
Kohlenstoff/Stickstoff-Isotopenverhältnisse der Skelette51 
sprechen für eine getreidebasierte Ernährungsweise. Un-
ter den Haustieren waren Rind, Schaf, Ziege und Schwein 
am häufigsten, Wildtiere spielten nur eine untergeordnete 
Rolle.52 Die materielle Kultur der Aunjetitzgruppen in Nie-
derösterreich spricht für Subsistenzwirtschaft und eigener 
Herstellung von Keramik, Kleidung und Schmuck. Bronze 
wurde nur in limitiertem Umfang für Schmuckstücke wie 
Drahtringe, Spiralröllchen und Nadeln sowie vereinzelt für 
Ahlen und Dolche verwendet.

Die zu den Siedlungen gehörigen Gräberfelder sind 
klein und reflektieren wohl Familienverbände. Interessant 
ist, dass die meisten Individuen in reihenförmig angelegten, 

47 Lauermann 1995. – Rebay-Salisbury et al. 2018.
48 Pany-Kucera et al. 2020. – Rebay-Salisbury et al. 2020.
49 Ca. 2150–1700 BC, vgl. Stockhammer et al. 2015.
50 Gyulai 2019.
51 Die Kohlenstoff/Stickstoff-Isotopenverhältnisse werden bei der 
Radiokarbondatierung mitgemessen und lagen bei allen Individuen 
durchwegs bei 3.2. 
52 Galik, Emra, Pacher 2019.

Abb. 8. Fraktur des rechten Femurs von Individuum DSH025.
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individuellen Gräbern bestattet wurden, aber auch Doppel- 
und Mehrfachbestattungen vorkommen. Zudem sind sehr 
häufig menschliche Überreste in ehemaligen Speichergru-
ben zu finden, wobei es hier sowohl sorgfältig bestattete 
als auch fragmentierte und deponierte Individuen gibt.53 
Von den 58 Toten aus Unterhautzenthal stammen 39 aus 
Einzelgräbern, acht aus Doppelgräbern, sechs aus dreifach 
belegten Gräbern und fünf Individuen wurden in Gruben 
gefunden.54 In Schleinbach wurden die Überreste von 63 In-
dividuen gefunden, wobei 18 bzw. 24 Bestattungen zwei 
Grabgruppen zuzurechnen waren, sieben Individuen in 
Gruben bestattet waren und weitere drei Gruben menschli-
che Überreste enthielten.55 

In Drasenhofen zeigt sich ein ähnliches Bild. Die meis-
ten der 22 in Reihen angelegten Gräber sind einzeln belegt, 
in der nördlichsten Reihe befinden sich jedoch eine Vier-
fach- und eine Doppelbestattung. Zudem wurden vier In-
dividuen in Gruben gefunden. Mit 15 weiblichen und 14 
männlichen Individuen ist das Geschlechterverhältnis aus-
gewogen. Elf Individuen starben, bevor sie das 20. Lebens-
jahr erreicht hatten. Zur Gruppe der Subadulten gehören ein 
Neonatus, vier Kinder unter 6 Jahren, drei Kinder zwischen 
6 und 12 Jahren sowie drei weibliche Jugendliche. Von den 
18 erwachsenen Individuen verstarben zehn zwischen 20 
und 40 Jahren, sechs weitere bis 45; nur ein Mann verstarb 
zwischen 40 und 50 und eine Frau zwischen 50 und 60. Auch 

53 Lauermann 1992. – Lauermann 1997.
54 Rebay-Salisbury et al. 2018.
55 Pany-Kucera et al. 2020.

17 der 117 untersuchten Siedlungsbefunde enthielten neben 
Tierknochen menschliche Überreste.56 

Die Toten von Drasenhofen wurden ungeachtet ihres 
Alters oder Geschlechts Süd-Nord-orientiert niedergelegt, 
zumeist in rechter Seitenlage oder Rücken-Seitenlage mit 
nach rechts gekippten Knien. Die meisten Gräber wurden 
gestört aufgefunden, nur die Gräber der nördlichen und 
südlichen Reihe blieben weitgehend unangetastet. Die bei-
den Pesttoten wurden etwa 18 m voneinander entfernt je-
weils in östlicher Randlage in der nördlichen und südlichen 
Reihe bestattet (Abb. 10). 

Trachtbestandteile aus dem Gräberfeld von Drasen-
hofen umfassten Armreifen, Noppenringe, Spiralröllchen 
und Nadeln sowie Mollusken- und Knochenschmuck; 
Schalen, Tassen, Näpfe und (Henkel-)töpfe enthielten wohl 
Speisen und Getränke. Nicht nur aufgrund des hohen Be-
raubungsanteils macht das Gräberfeld den Eindruck einer 
Gemeinschaft mit bescheidenen Mitteln. Während DSH008 
mit einer Tasse bestattet wurde, blieb DSH025 gänzlich bei-
gabenlos. Da DSH008 im Gegensatz zu DSH025 eventuell 
post-funeral gestört war, ist bei der nördlichen Bestattung 
möglich, dass Trachtbestandteile und Beigaben aus dem 
Brustbereich entnommen worden waren. Grünfärbungen 
von bronzenen Beigaben57 wurden jedoch nicht beobachtet. 

Aufgrund erster Radiokarbondatierungen wurde die 
Nutzung des Gräberfeldes zunächst zwischen 2040 und 

56 Galik, Emra, Pacher 2019.
57 Sprenger 1999.

Abb. 9. DSH025 (Fnr. 327-722-709), ein Mann, der im Alter von 22–27 Jahren vermutlich an Y. pestis verstarb. 
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Abb. 10. Plan des frühbronzezeitlichen Gräberfeldes von Drasenhofen mit den Gräbern der Individuen DSH008 aus Objekt 361 und DSH025 
aus Objekt 327, bei denen Y. pestis nachgewiesen wurde.
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1894 v. Chr. angegeben.58 Die Belegung des Gräberfeldes 
dürfte wenige Generationen umfasst haben und fällt in den 
Zeitrahmen der klassischen Aunjetitz-Kultur.59

Für die 14C-Datierung der Individuen wurden die bei-
den Zahnwurzeln an das Curt-Engelhorn-Center Archae-
ometry gGmbH in Mannheim geschickt. Für DSH008 
(MAMS-55786) ergab diese ein Alter von 3635 ± 21 Jahren, 
für DSH025 (MAMS-57268) ein Alter von 3590 ± 24 Jah-
ren. Nach einer Kalibrierung mittels OxCal60 entspricht 
dies mit einer Wahrscheinlichkeit von 95,4 % dem Zeitraum 
2128 bis 1931 bzw. 2026 bis 1884 v. Chr. (Abb. 11).

6. Frühe Peststämme und ihre Übertragung
Das Pestbakterium Y. pestis wurde erstmals im Zusammen-
hang mit der dritten Pestpandemie beschrieben, die 1855 in 
China ausbrach.61 Schnell wurden Vermutungen laut, dass  
es auch für andere historisch dokumentierte Pandemien wie 
die Justinianische Pest im 6. Jahrhundert n. Chr. und den 
Schwarzen Tod im 14. Jahrhundert verantwortlich war. Den 
endgültig sicheren Beweis lieferten allerdings erst archäoge-
netische Untersuchungen, die Y. pestis-DNA in den Überres-
ten von Pestopfern dieser Pandemien nachweisen und ganze 
Pathogengenome rekonstruieren konnten.62 Zahlreiche wei-
tere Studien an archäologisch dokumentierten prähistori-
schen Skeletten konnten zeigen, dass Y. pestis bereits seit dem 
späten Neolithikum und vor allem während der Bronzezeit 
in Eurasien weitverbreitet war,63 mit den frühesten Funden 
aus Schweden und Lettland von vor ca. 5000 Jahren.64 

58 Horváth 2019.
59 Scheibenreiter 1953. – Bartelheim 1998. – Lauermann 2003.
60 Kalibrierungskurve IntCal20, OxCal v4.4.4 Bronk Ramsey 2021, 
http://c14.arch.ox.ac.uk/oxcal.html (letzter Zugriff 9.5.2023). 
61 Yersin 1894.
62 Drancourt et al. 1998. – Bos et al. 2011. – Schuenemann et al. 
2011. – Wagner et al. 2014. – Feldman et al. 2016. – Keller et al. 
2019.
63 Rasmussen et al. 2015. – Andrades Valtueña et al. 2017. – Spy-
rou et al. 2018. – Yu et al. 2020. – Neumann et al. 2022.
64 Rascovan et al. 2019. – Susat et al. 2021.

Moderne Y. pestis-Stämme infizieren vor allem Na-
getiere, in denen sie heutzutage noch in weiten Teilen der 
Welt endemisch sind, und werden in der Regel durch den 
Zwischenwirt Floh übertragen.65 Auch für die zweite Pan-
demie konnte der Pesterreger in den Knochen von Ratten 
aus dem 15. und 16. Jahrhundert nachgewiesen werden.66 
Wird das Bakterium bei dem Biss von einem infizierten Tier 
vom Floh aufgenommen, vermehrt es sich dort im Inneren 
des Tieres, insbesondere in dessen Vormagen, wobei es 
einen Biofilm bildet, mit dem es den Eingang zum Magen 
blockiert.67 Versucht der Floh dann später erneut Blut zur 
Nahrungsaufnahme aufzusaugen, kann dieses jedoch nicht 
in den Magen gelangen und wird stattdessen wieder durch 
die Bisswunde zurückgestoßen. Dabei werden die im Vor-
magen konzentrierten Bakterien mit in das gebissene Tier 
gespült und dieses so infiziert. Für das Überleben und die 
Formation des Biofilms im Floh hat sich Y. pestis im Lau-
fe seiner Evolutionsgeschichte durch den Zugewinn des 
ymt-Gens auf dem pMT1-Plasmid und die Inaktivierung 
der Gene PDE-2, PDE-3, ureD und rscA angepasst.68 Den 
frühen prähistorischen LNBA-Stämmen (LNBA für engl.: 
Late Neolithic / Bronze Age, spätneolithisch-bronzezeitli-
che Pest), zu denen auch die zwei Stämme aus Drasenhofen 
zählen, fehlt allerdings diese genetische Grundlage für eine 
effektive Übertragung durch den Floh.69 Die ältesten bisher 
gefundenen Proben, bei denen diese Voraussetzung erfüllt 
ist, sind das ca. 3800 Jahre alte Genom von RT5 aus Mikhay-
lovka II in der Samara-Region in Russland70 und das etwa 
500 Jahre jüngere I2470 aus El Sotillo in Spanien.71

65 Hinnebusch, Jarrett, Bland 2021.
66 Morozova et al. 2020.
67 Hinnebusch, Jarrett, Bland 2021.
68 Zhou, Yang 2009. – Chouikha, Hinnebusch 2014. – Sun et al. 
2014.
69 Rasmussen et al. 2015. – Andrades Valtueña et al. 2017. – An-
drades Valtueña et al. 2022.
70 Spyrou et al. 2018.
71 Andrades Valtueña et al. 2022.

Abb. 11. Kalibrierung der 14C-Daten der beiden Pesttoten aus Drasenhofen.
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Individuum Fundort Land
14C-Datierung  
(cal. v. Chr.) Geschlecht Alter Referenz

RV2039 Riņņukalns Lettland 3350–3100 m 20–30 Susat et al. 2021.

RV1852 Riņņukalns Lettland 3350–3100 w 12–18 Susat et al. 2021.

Gökhem2 Gökhem, Falbygden Schweden 3090–2917 w adult 
(ca. 20) Rascovan et al. 2019.

Gökhem4 Gökhem, Falbygden Schweden 3090–2889 m adult 
(ca. 20) Rascovan et al. 2019.

RISE509 Bateni Russland 2887–2677 w 20–25 Rasmussen et al. 2015.

RK1001 Rasshevatskiy Russland 2879–2673 m 30–39 Andrades Valtueña et al. 2017.

VLI092 Vlineves Tschechien 2882–2669 m 40–60 Andrades Valtueña et al. 
2022. – Papac et al. 2021.

KNK001 Krasnogvardeyskoe Russland 2876–2630 m ? Andrades Valtueña et al. 2022.

GRS004 Großstorkwitz Deutschland 2850–2574 m 35–45 Andrades Valtueña et al. 2022.

GEN72 Beli Manastir-
Popova zemlja Kroatien 2883–2642 m ? Andrades Valtueña et al. 

2017. – Mathieson et al. 2018.

Gyvakarai1 Gyvakarai Litauen 2621–2472 m adult Andrades Valtueña et al. 
2017. – Mittnik et al. 2017.

VEL003 Velešovice Tschechien 2566–2347 m 15–17 Andrades Valtueña et al. 2022.

I5884 Dreivka I Ukraine 2890–2696 
(2629–2421) m 45–55 Andrades Valtueña et al. 

2022. – Mathieson et al. 2018.

GLZ001 Glazkovskoe 
predmestie Russland 2838–2495 m ? Yu et al. 2020.

GLZ002 Glazkovskoe 
predmestie Russland 2568–2350 m ? Yu et al. 2020.

RISE511 Afanasievo Gora Russland 2909–2679 w 25–30 Rasmussen et al. 2015.

KunilaII Kunila Estland 2574–2340 m adult Andrades Valtueña et al. 
2017. – Kriiska et al. 2007.

RISE00 Sope Estland 2575–2349 w 25–35 Rasmussen et al. 2015.

1343UN-
TAL85 Augsburg Deutschland 2397–2149 m ? Andrades Valtueña et al. 2017. 

– Stockhammer et al. 2015.

HOP001 Hostivice-Palouky Tschechien 2455–2202 m 35–50 Andrades Valtueña et al. 
2022. – Papac et al. 2021.

HOP004 Hostivice-Palouky Tschechien 2450–2150 w 40–60 Andrades Valtueña et al. 
2022. – Papac et al. 2021.

KLZ001 Kaluzhny 1 Russland 2334–2138 w ? Andrades Valtueña et al. 2022.

RISE386 Bulanovo Russland 2280–2047 m 30–40 Rasmussen et al. 2015.

CHC004/
RISE139 Chociwel Polen 2137–1926 m 35–45 Andrades Valtueña et al. 

2022. – Rasmussen et al. 2015.

DSH008 Drasenhofen Österreich 2128–1931 m 23–30 Diese Studie, siehe Abschnitt 3.

6POST Augsburg Deutschland 2009–1883 m ? Andrades Valtueña et al. 2017. 
– Stockhammer et al. 2015.

HGC009 Hagio Charalambos Griechenland 2035–1909 m ? Neumann et al. 2022. – 
Skourtanioti et al. 2023.

KLE031 Kleinaitingen Deutschland 2009–1770 w 3–4 Andrades Valtueña et al. 
2022. – Mittnik et al. 2019.

DSH025 Drasenhofen Österreich 2026–1884 m 22–27 Diese Studie, siehe Abschnitt 4. 

KLE048 Kleinaitingen Deutschland 1868–1635 m adult 
(ca. 30)

Andrades Valtueña et al. 
2022. – Mittnik et al. 2019.

MIB054 Mikulovice (big) Tschechien 1949–1780 m 6,5–7,5 Andrades Valtueña et al. 2022.

Tab. 2. Spätneolithische, bronzezeitliche und eisenzeitliche Pestopfer aus Eurasien, mit Angabe ihrer Fundorte, Datierung sowie ihres Alters 
und Geschlechts. Der in Klammern angegebene Wert der 14C-Datierung von I5448 entspricht der Korrektur anhand der phylogenetischen 
Position. Nur fett gedruckte Individuen wurden aufgrund ausreichender Abdeckung des Y. pestis-Genoms für die phylogenetische Analyse 
verwendet (Abb. 2). Bei den mit * markierten Individuen wurde Floh-adaptierte Y. pestis nachgewiesen.
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Vergleicht man die beiden Y. pestis-Genome aus Dra-
senhofen phylogenetisch mit anderen alten und modernen 
Pestgenomen, so fallen sie zusammen mit anderen Stämmen 
Eurasiens aus dem Spätneolithikum und der Bronze- und 
Eisenzeit (Abb. 2, Tab. 2 mit Literaturangaben). Sie bilden 
eine monophyletische Gruppe, die basal zu allen Ästen mo-
derner Genome und deren historisch dokumentierter Pan-
demien (Justinianische Pest, Schwarzer Tod und 3. Pande-
mie) abzweigt und die selbst keine modernen Nachkommen 
aufweist, sondern ausgestorben zu sein scheint. Interessan-
terweise fallen beide Genome aus Drasenhofen an zwei un-
terschiedliche Positionen auf dem LNBA-Ast in der Phy-
logenie, im Gegensatz etwa zu den zwei Genomen aus dem 
tschechischen Hostivice-Palouky (HOP001 und HOP004) 
oder denen aus dem sibirischen Glazkovskoe predmestie 
(GLZ001 und GLZ002), die jeweils nahezu identisch sind. 
Stattdessen bildet DSH008 zusammen mit CHC004 aus 
Chociwel in Polen eine Untergruppe, während DSH025 
zwischen die zwei Genome KLE031 und KLE048 aus dem 
süddeutschen Kleinaitingen fällt. Dabei unterscheiden sich 
DSH008 und DSH025 in mindestens 51 SNPs und reprä-
sentieren somit zwei unterschiedliche Y. pestis-Stämme. 

Aufgrund der fehlenden Anpassung an eine effektive 
Übertragung durch den Floh der LNBA-Stämme wur-
de vermutet, dass es sich bei der frühen Form der Pest um 
die pneumonische Form via Tröpfcheninfektion handelt.72 
Neue Studien haben jedoch gezeigt, dass abhängig vom Blut 
des Wirts das Bakterium auch ohne das ymt-Gen im Floh 
überleben kann.73 Auch ist eine Übertragung durch den 

72 Zimbler et al. 2015.
73 Bland et al. 2021.

Floh ohne Biofilmformation, die sogenannte Early-phase-
Transmission möglich.74 Gerade die Jagd auf Nagetiere, zum 
Beispiel wegen ihres Pelzes, dürfte Menschen immer wieder 
in engen Kontakt mit Nagetierflöhen gebracht haben. Des 
Weiteren wäre eine Infektion über die oral-fäkale Route wie 
beim nächsten Verwandten Y. pseudotuberculosis denkbar, 
vor allem da moderne Y. pestis-Stämme gelegentlich auch 
domestizierte Tiere wie Schafe, Ziegen und Kamele infizie-
ren können75 und zudem der Konsum von Nagetieren durch 
Menschen in Betracht kommt.76 Da die LNBA-Stämme 
phylogenetisch zusammen eine Klade bilden, die keine bis-
her isolierten modernen Nachkommen hat, mit denen man 
mögliche Übertragungswege vergleichen kann, und statt-
dessen ausgestorben zu sein scheint, kann die Frage nach 
der Übertragung und der Wirtstiere nicht eindeutig beant-
wortet werden.

Interessant ist ebenfalls die Beobachtung, wie sich die 
LNBA-Linie von anderen Y. pestis-Linien unterscheidet. 
Bei Letzteren findet eine Diversifizierung in verschiedene 
Unterlinien statt, die auf mehrere Wirtsreservoire zurück-
zuführen sind, die sich unabhängig voneinander entwi-
ckeln. Die annähernde Linearität des LNBA-Astes hinge-
gen legt nahe, dass es sich hier um ein Wirtsreservoir (oder 
wenige, gut vernetzte Reservoire) handelt, das sich über fast 
2000 Jahre hin weiterentwickelt hat und immer wieder über 
weite Distanzen verbreiten konnte.77 Wie genau diese Aus-
breitung verlief und wie Y. pestis nach Drasenhofen gelangte, 

74 Eisen et al. 2006. – Vetter et al. 2010. – Johnson et al. 2014. – 
Eisen, Dennis, Gage 2015.
75 Christie, Chen, Elberg 1980. – Dai et al. 2018.
76 Kehrmann et al. 2020.
77 Andrades Valtueña et al. 2022.

Individuum Fundort Land
14C-Datierung  
(cal. v. Chr.) Geschlecht Alter Referenz

RISE505 Kytmanovo Russland 1746–1626 w 30–35 Rasmussen et al. 2015.

OOH003 Oberottmarshausen Deutschland 1636–1497 w 30–40 Andrades Valtueña et al. 
2022. – Mittnik et al. 2019.

ARS007 Arbulag sum Mongolei 1387–1053 m 10–15 Andrades Valtueña et al. 2022.

GRH001 Grushevskogo Russland 899–811 ? ? Andrades Valtueña et al. 2022.

KZL002 Kyzyl Kasachstan 786–507 ? ? Andrades Valtueña et al. 2022.

RT5* Mikhaylovka II Russland 1918–1755 m 30–40 Spyrou et al. 2018.

RT6* Mikhaylovka II Russland 1892–1746 w 35–45 Spyrou et al. 2018.

I2470* El Sotillo Spanien 1411–1231 m ? Andrades Valtueña et al. 
2022. – Olalde et al. 2019.

RISE397* Kapan Armenien 1048–885 m 15–18 Rasmussen et al. 2015.

Tab. 2. Fortsetzung.
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bleibt allerdings ebenfalls weiterhin im Dunkeln. Bei zahl-
reichen Krankheiten spielen Mobilität und Migration eine 
Rolle in der Ausbreitung und zwar sowohl die der bakte-
riellen und viralen Verursacher als auch die der Zwischen-
wirte und betroffenen Menschen selbst.78 Die Bronzezeit 
ist besonders geprägt von menschlicher Mobilität, deutlich 
erkennbar an der Expansion von Pastoralistengruppen aus 
der eurasischen Steppe.79 Es ist sehr wahrscheinlich, dass ein 
Überschneiden verschiedener Ökozonen von Menschen, 
ihrer domestizierten Tiere und von wilden, ortsfesten oder 
wandernden Tieren in Kombination mit der erhöhten Mo-
bilität zu der weiten Verbreitung der Pest geführt hat.80

7. Kulturhistorische Deutungsansätze
Wie lassen sich die Befunde zweier unterschiedlicher 
Stämme der spätneolithischen/frühbronzezeitlichen Pest 
(Y. pestis) im frühbronzezeitlichen Gräberfeld von Drasen-
hofen deuten? Fassen wir zunächst die Gemeinsamkeiten 
der beiden Gräber zusammen: 

In beiden Fällen handelt es sich um junge Männer, die 
in ihren Zwanzigern verstarben. Bezüglich ihres physischen 
Erscheinungsbildes unterschieden sich die beiden wohl 
sehr deutlich. Individuum DSH008 war groß und aufgrund 
seiner Wirbelsäulenverletzungen in seinen Bewegungen 
bereits seit einigen Jahren vor seinem Tod beeinträchtigt. 
Individuum DSH025 hingegen war von eher gedrungener, 
kräftiger Gestalt und körperlich wohl sehr leistungsfähig. 

Mit hoher Wahrscheinlichkeit ist die Pesterkrankung die 
Ursache ihres Todes. Der Tod kam schnell, daher sind kei-
ne pathologischen Veränderungen an Rippen oder anderen 
Knochen der an Pest Erkrankten zu erwarten. Für ihre Be-
stattung wurde wenig Aufwand betrieben und sie sind inner-
halb des Gräberfeldes in Randpositionen niedergelegt wor-
den. Während für DSH008 eine Grabgrube wiederbenutzt 
wurde, wurde für DSH025 eine sehr kleine Grabgrube ange-
legt. Beide Bestattungen sind weitgehend beigabenlos und es 
gibt keine Anzeichen einer späteren Beraubung des Grabes. 

Die unterschiedlichen Peststämme sowie der große 
räumliche Abstand zwischen den Individuen legen nahe, 
dass sich die beiden Individuen nicht voneinander ange-
steckt haben können – vielmehr handelt es sich um zwei 
unabhängige Ereignisse. 

Ein analoger Befund ist aus dem süddeutschen Lechtal 
bekannt, wo vom Endneolithikum bis in die Mittelbronze-
zeit zwischen 2500 und 1500 v. Chr. immer wieder einzelne 

78 Gregoricka 2021.
79 Allentoft et al. 2015. – Haak et al. 2015.
80 Andrades Valtueña et al. 2022.

Individuen an Y. pestis verstarben.81 Das Lechtal südlich der 
modernen Stadt Augsburg war anders als etwa die Siedlungs-
weise in Drasenhofen in dieser Zeit durch eine Abfolge von 
Einzelgehöften gekennzeichnet und jedes dieser Einzelge-
höfte besaß in unmittelbarer Nachbarschaft ein kleines bis 
mittelgroßes Gräberfeld, auf dem die Mitglieder der Gehöft-
gemeinschaft bestattet wurden.82 Auch wenn die Bewohner 
mehrerer Gehöfte an Y. pestis starben, zeigen dennoch so-
wohl die entsprechenden Gehöfte als auch die gesamte Sozi-
alordnung des Lechtals eine außergewöhnliche Kontinuität 
vom Endneolithikum bis an das Ende der Frühbronzezeit83 – 
unabhängig von immer wieder auftretenden Pestinfektionen. 

Dies deutet an, dass die LNBA-Pest nicht wie etwa die 
Pestepidemien des Mittelalters und der Frühen Neuzeit 
ganze Hausgemeinschaften dahinraffte, sondern die Infek-
tionswahrscheinlichkeit und/oder die Letalität sich von den 
späteren Y. pestis-Linien unterschieden. Sicher ist, dass In-
dividuen, bei denen Y. pestis in den Blutgefäßen des Dentins 
identifiziert werden konnte, an einer entsprechenden Infek-
tion verstarben. Ähnlich wie in Drasenhofen unterscheiden 
sich die Y. pestis-Stämme, die im Lechtal identifiziert wur-
den, voneinander, was darauf hinweist, dass die Infektions-
krankheit immer wieder von außen durch bislang ungeklärte 
Vektoren in das Tal gebracht wurde, dort einige Individuen 
infizierte – die an der Infektion starben –, und dann wieder 
verschwand. Für Drasenhofen dürfte ein ganz ähnliches Bild 
anzunehmen sein. 

In der Zusammenstellung aller bisher publizierten 
Pestopfer der späteren Urgeschichte in Eurasien (Tab. 2) 
fällt ein asymmetrisches Geschlechterverhältnis auf. Mit 
27 Männern und 11 Frauen sind wesentlich mehr männ-
liche Individuen mit dem Erreger in Kontakt gekommen 
und verstorben als weibliche.84 Es dominieren erwachsene 
Individuen: neben den acht weiblichen Individuen finden 
sich auch jeweils ein Kind und eine Jugendliche sowie eine 
Frau der maturen Altersklasse, bei den Männern sind neben 

81 Andrades Valtueña et al. 2017. – Andrades Valtueña et al. 
2022.
82 Massy 2018.
83 Knipper et al. 2017. – Massy et al. 2017. – Mittnik et al. 2019. – 
Stockhammer, Massy 2023.
84 Hier handelt es sich keineswegs um eine Verzerrung der Stichpro-
be durch bevorzugtes Beproben männlicher Individuen; beispiels-
weise publizierten Mathieson et al. 2018 Daten von 285 männlichen 
und 213 weiblichen Individuen, Mittnik et al. 2019 Daten von 62 
weiblichen, 61 männlichen und 19 unbestimmten Individuen und 
Papac et al. 2021 Daten von 114 weiblichen und 80 männlichen In-
dividuen. Nur bei Yu et al. 2020 sind es mit vier weiblichen und 17 
männlichen Individuen bei geringer Stichprobengröße deutlich mehr 
Männer.
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den 13 adulten Individuen auch zwei Kinder im Alter von 
6,5–7,5 und 10–15 Jahren, zwei Jugendliche und zwei matu-
re Individuen zu finden. 

Über die Tätigkeiten, die typischerweise Männer 
ausgeführt haben und bei denen sie sich mit den Pesterre-
gern angesteckt haben könnten, kann derzeit nur spekuliert 
werden. Ein häufigerer Kontakt mit Wildtieren, z. B. in 
Zusammenhang mit Jagd, etwa auf Pelztiere, scheint mög-
lich. Auch Transhumanz, die den Jahreszeiten folgende Be-
gleitung von Herden auf Almen, sowie andere Formen von 
Herdenmanagement85 innerhalb und abseits der Siedlungen 
scheint möglich. Ebenso könnte die Teilnahme an Kriegs-
zügen86 die Ausbreitung der Pest beschleunigt haben. Die 
Übertragung der Pest im Haushalt bleibt möglich, ist bis-
lang aber nicht archäologisch nachgewiesen. 

Bislang wurde der Alters- und Geschlechterverteilung 
sowie dem sozialen Kontext von Menschen, die an Pest 
verstarben, noch wenig Beachtung geschenkt. Das Beispiel 
Drasenhofen zeigt, dass das Versterben an dieser Krankheit 
kein Hindernis für eine Bestattung im üblichen Rahmen der 
frühbronzezeitlichen Gemeinschaft war und nicht etwa zu 
einer Deponierung in einer Grube führte. Die gemeinsame 
Betrachtung archäogenetischer, anthropologischer und ar-
chäologischer Daten wird auch in Zukunft neue Einsichten 
in das Sozialgefüge der Bronzezeit bringen.
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