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Wer ist der Papa? Genetische und soziale Beziehungen anhand

von Kotproben aufdecken

Who's the daddy? Uncovering Genetic and Social Relationships

Using Faecal Samples

Federica Dal Pesco, Franziska Trede

Genetische Informationen - die helfen, die Ver-
wandtschaftsverhaltnisse zwischen Individuen
zu quantifizieren - sind fir das Verstandnis
sozialer Beziehungen unerlasslich. Verwandt-
schaft spielt eine wichtige Rolle bei einer
Vielzahl von Verhaltensweisen, unter anderem
bei Fortpflanzungsstrategien, Konfliktlosung,
Kooperation und sozialen Bindungen. Bei der
Arbeit mit Primaten in freier Wildbahn kénnen
genetische Informationen durch das Sammeln
von Kotproben gewonnen werden. Diese Proben
werden im Feld getrocknet und dann in unser
Labor in Deutschland transportiert. Dort wird
aus jeder Probe DNA isoliert und analysiert, um
den Genotyp jedes Individuums zu bestimmen.
Wie bestimmen wir den jeweiligen Genotyp?

In bestimmten Bereichen der DNA (Loci) wieder-
holen sich kurze Sequenzen von Nukleotiden
(die Grundbausteine der DNA) viele Male hinter-
einander. Diese sogenannten Mikrosatelliten

Genetic information, which helps to quantify how
closely individuals are related to each other, is
essential for understanding social relationships.
Kinship plays an important role in a wide range of
behaviours, including but not limited to reproduc-
tive strategies, conflict resolution, cooperation
and social bonding. When working with primates
in the wild, genetic information can be obtained
by collecting their faeces. These samples are
dried in the field and then transported to our lab
in Germany. There, DNA is extracted from each
sample and analysed to determine the genotype
of each individual. How do we determine each
genotype?

In certain areas of the DNA (loci), short sequenc-
es of nucleotides (the basic building blocks of
DNA) are repeated many times in a row. These
repeating sequences are called microsatellites.
Because microsatellites are short and simple,
we can study them even if the DNA comes from
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sind kurz und einfach und kénnen somit auch
dann untersucht werden, wenn die DNA aus
einer nicht perfekten Quelle wie Kot stammit.
Jedes Individuum erbt zwei Versionen eines Mi-
krosatelliten pro Locus, eine von der Mutter und
eine vom Vater. Diese beiden Versionen werden
Allele genannt und kénnen in ihrer Lange variie-
ren. Die Kombination der verschiedenen Langen
von Mikrosatelliten-Allellen an mehreren Loci
ergibt den individuellen Genotyp. Da Mikrosatel-
liten viele verschiedene mogliche Allele haben,
sind sie ideal, um herauszufinden, wie eng ver-
schiedene Primaten miteinander verwandt sind.
Welche sind Cousins, wer Geschwister? Wir
gehen dem nach, indem wir eine Abstammungs-
analyse durchfiihren, die es uns ermoglicht, die
Mutter zu bestatigen und dann den wahrschein-
lichsten Vater fur jeden Saugling in der Studien-
gruppe zu ermitteln. Dazu vergleichen wir den
Genotyp der Sauglinge mit dem der potenziellen
Eltern und schlieBen unmogliche Paarungen
aus. So konnen wir auch die Eltern von Primaten
Uber mehrere Generationen hinweg identifizie-
ren und so detaillierte Stammbaume erstellen.
Ahnlich wie menschliche Stammb&ume kénnen
Primatenstammbaume verwendet werden, um
soziale Dynamiken wie Bindungen, Kooperation
und Konflikte besser zu verstehen.

a source that is not perfect, like faeces. Each in-
dividual inherits two versions of a microsatellite
per locus; one from the mother and one from the
father. These two versions are called alleles and
can vary in length. The combination of different
microsatellite allele lengths in multiple loci makes
up the individual genotype. Since microsatellites
have many different possible alleles, they are ide-
al for figuring out how closely different primates
are related. Who are cousins? Siblings? Parents?

We accomplish this task by running a parentage
analysis, which allows us to confirm the mother
and then identify the most likely father for each
infant in the study group. The basic principle be-
hind the analysis is to cross-check the genotype
of infants with those of potential parents and
exclude impossible pairings. This kind of analysis
also allows us to identify the parents of primates
over several generations, thus enabling us to
build detailed family trees (pedigrees). Much like
human genealogies, primate family trees can be
used to better understand social dynamics like
bonds, cooperation, and conflicts.



Camp-Managerin Anais Avilés de
Diego beginnt mit dem Trocknen
der Kotproben auf der Langzeit-
Feldstation CRP Simenti (Niokolo-
Koba-Nationalpark, Senegal), wo
wir eine Population wild lebender
Guineapaviane (Papio papio)
untersuchen/

Camp manager Anais Avilés de
Diego starting the faecal sample
drying process at our long-term
field station CRP Simenti (Niokolo-
Koba National Park, Senegal) whe-
re we study a population of wild
Guinea baboons (Papio papio)
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Aufbau eines Mikrosatelliten. Im Genom ei-
nes Primaten gibt es viele Stellen, an denen
Mikrosatelliten zu finden sind (Loci). Hier
sehen Sie einen Mikrosatelliten (Locus 2), in
dem das Kernelement ,ATGG"/“TACC" mehr-
fach wiederholt wird. Jedes Individuum hat
zwei Varianten (Allele) pro Locus, die sich in
der Lange unterscheiden kénnen, eine wird
von der Mutter und eine vom Vater geerbt /
Structure of a microsatellite. There are

many locations in the genome of a primate WTGG[ATGG[ATGE m
where microsatellites can be found (loci). [TACC | TACC] TACC
Here you can see a microsatellite (Locus 2) ATGGIATGE|ATGE| ATGGATGE
in which the core element “ATGG"/"TACC” is TACC | TACC| TACC|TACC [TACC
repeated several times. Each individual has “ ¢ !
two variants (alleles) per locus that might Microsatellite

vary in length, one inherited from the mo-
ther and one from the father
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