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Einleitung 

Eine weitgehend erschöpfende Darstellung der geneti- 
schen Architektur einer Population, deren räumliche Ver- 
teilung zu einem gewissen Zeitpunkt vorgegeben sei, müß- 
te explizit die Wahrscheinlichkeiten beschreiben, mit de- 
nen ein beliebiges Mitglied der Population bestimmte Ge- 
notypen trägt. Aus der Kenntnis dieser ,Genotyp-Wahr- 
scheinlichkeiten' können dann alle relevanten popula- 
tionsgenetischen Parameter berechnet werden. Leider fin- 
det man jedoch kaum Arbeiten, welche diese Reihenfolge 
einhalten; vielmehr wird meistens davon ausgegangen, 
daß ein spezifischer populationsgenetischcr Parameter zu 
bestimmen sei, und daher die Paarungsverhältnisse in der 
Population derart anzunehmen sind, daß unter Berücksich- 
tigung der durch die Natur vorgeschriebenen Gesetzmäßig- 
keiten mit Hilfe der zur Verfügung stehenden Mittel ein 
,vernünftiges' Ergebnis entsteht. Hierbei würde in der An- 
wendung dieses ,vernünftig' als ,rechnerisch durchführbar' 
interpretiert werden müssen. So effektiv diese eng auf 
das eigentliche Vorhaben zugeschnittene Vorgehensweise 
auch sein mag, versäumt sie jedoch darauf hinzuweisen, 
welche Schwierigkeiten die Wahl gerade eines bestimmten 
Ansatzes erzwangen. Denn häufig ist es die Frage ,warum 
gerade so und nicht anders', die viele Forscher veranlaßt, 
aus gutem Grunde von ihren Vorgängern verworfene und 
nicht publizierte Gedanken zu duplizieren. Andererseits 
kann die ausschließliche Verfolgung nur eines einzigen 
möglichen Ansatzes zur baldigen Stagnation führen. Ein 
Beispiel hierfür sind etwa die Arbeiten von WRIGHT (1943, 
1946) über Distanzisolierung, die unter diesem Gesichts- 
punkt zu hervorragenden Ergebnissen kommen und daher 
auch zu Recht den meisten Autoren als Ausgangsbasis für 
weiterführende Betrachtungen dienen. Man sieht sich je- 
doch bereits bei Ausdehnung des W R I G H T ' S ~ ~ ~ ~  Modells auf 
nicht uniform über die Fläche verteilte Individuen ge- 
zwungen, nach neuen Ansätzen zu suchen und scheitert 
bald an der Komplexität eines generellen Modelles. 

Nichtsdestoweniger soll hier versucht werden, ein mög- 
lichst generelles Modell der genetischen Entwicklung ge- 
wisser diploider Pflanzenpopulationen endlicher konstan- 
ter Größe zu diskutieren, deren Reproduktionsweise die 
Bedingungen einer MARKOFF-Kette erfüllt. Diese Forderung 
ist durchaus sinnvoll insofern, als die genetische Entwick- 
lung fast aller Populationen exakt durch einen MARKOFF- 
Prozeß beschrieben werden kann. Eine Ubersicht über An- 
wendui~gsmöglichkeiten von MARKOFF-Prozessen auf spezi- 
fische Fragestellungen der Populationsgenetik gibt KARLIN 

(1970). Das generelle Modell, das - wie eingangs erwähnt 
- eine Beschreibung der Genotyp-Wahrscheinlichkeiten 
ermöglichen muß, soll dann anschließend auf seine Prakti- 
kabilität untersucht und gegebenenfalls durch weitere For- 
derungen eingegrenzt werden. 

1) Lehrstuhl für Forstgenetik und Forstpflanzenzüchtung, Uni- 
versität Göttingen, 34 Göttingen-Weende, Büsgenweg 2. 

Voraussetzungen des Modells: 

1. Standplätze (Stellen) der Pflanzen und Ausmaß der Pro- 
duktion männlicher (Pollen) bzw. weiblicher (Eizellen) 
Gameten an jeder Stelle bleiben über die Generationen 
unverändert. 

2. Die Pollen- und Eizellenproduktion ist unendlich groß. 
3. Diskrete Generationen. 
4. Betrachtung eines diploiden Locus. Jeder Genotyp pro- 

duziert genau zur Hälfte Gameten, die das eine bzw. das 
andere Allel tragen. 

5. Die Pollenverteilung einer Pflanze ist unabhängig von 
ihrem Genotyp und der Generation. 

6. Bildung der Nachkommengeneration: Die Menge der auf 
einer Pflanze gelandeten Pollen paart zufallsmäßig (i. e. 
unabhängig) mit den dort vorhandenen Eizellen. Aus 
dem gebildeten Samen wird zufällig einer ausgewählt und 
an derselben Stelle zu einer neuen Pflanze herangezogen. 
Die Auswahl der Samen geschieht unabhängig vonein- 
ander. 

7. Die Selbstinkompatibilitätsrate ist unabhängig von der 
Stelle und dem an ihr vertretenen Genotyp. 

8. Es werden nur Pflanzen gleichen Blühtermins zu einem 
Bestand zusammengefaßt, da zwischen Pflanzen mit ver- 
schiedenen, nicht überlappenden Blühterminen keine Be- 
fruchtung stattfinden kann. 

9. Sowohl Immigration von Pollen als auch Mutation und 
Selektion seien ausgeschlossen. 

Definitionen: 
Um unter anderem auch die Wanderung der von den ein- 

zelnen Stellen stammenden Allele im Pflanzenbestand ver- 
folgen zu können, sollen die bei N Stellen existierenden 2N 
Allele derart numeriert werden, daß (11; 21) denjenigen 
Genotyp bezeichnet, der in der Ausgangsgeneration 0 an 
der Stelle 1 sitzt, und in dem die erste Komponente das 
von einem männlichen, die zweite Komponente das von ei- 
nem weiblichen Gameten stammende Allel darstellt. Daher 
besitzt aufgrund der Voraussetzungen jeder mögliche Geno- 
typ in späteren Generationen immer die Form (mn; uv), 
wobei m, U = 1,2 und n, V = 1,. . ., N sein kann. Befinden 
sich nun an den Stellen 1 (1 = 1, . . ., N) des Bestandes die 
Genotypen (mlnl; ulvl), so wollen wir als ,genotypischen Zu- 
stand' oder auch einfach ,Zustand2 des Bestandes die An- 
ordnung dieser Genotypen zu einem Vektor der Länge N 
definieren. Folglich gibt es 4N2 mögliche Genotypen und 
daher (4N2)N mögliche Zustände des Bestandes, die wir auf 
eine beliebige Weise indizieren und mit Hk (k = 1,. . ., 
(4N9N) bezeichnen. Insbesondere sei H, immer gerade je- 
ner Vektor, dessen Komponenten 1 (1 = 1,. . ., N) durch die 
Genotypen (11; 21) beschrieben werden (H, ist also der Zu- 
stand der Ausgangsgeneration O), während allgemein die 
Komponenten des Vektors Hk gleich (mklnkl; uklvkl) ge- 
setzt werden sollen, i. e. 

Hk: = ((mklnkl; uk,vk1), . . ., ( m k ~ n k ~ ;  U ~ N V ~ N ) )  

Bestimmung der Ubergangswahrscheinlichkeiten: 

Mit den oben erläuterten Notationen können wir nun die 
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