Genetische Strukturen von endlichen Pflanzenpopulationen
konstanter Grofle

I. Verteilung der Genotypen Uber die Population dargestellt als Markoff-Kette

Von H.-R. Grecorius?)

(Eingegangen im August 1972)

Einleitung

Eine weitgehend erschdpfende Darstellung der geneti-
schen Architektur einer Population, deren réumliche Ver-
teilung zu einem gewissen Zeitpunkt vorgegeben sei, mii3-
te explizit die Wahrscheinlichkeiten beschreiben, mit de-
nen ein beliebiges Mitglied der Population bestimmte Ge-
notypen tragt. Aus der Kenntnis dieser ,Genotyp-Wahr-
scheinlichkeiten' konnen dann alle relevanten popula-
tionsgenetischen Parameter berechnet werden. Leider fin-
det man jedoch kaum Arbeiten, welche diese Reihenfolge
einhalten; vielmehr wird meistens davon ausgegangen,
dal3 ein spezifischer populationsgenetischcr Parameter zu
bestimmen sei, und daher die Paarungsverhaltnisse in der
Population derart anzunehmen sind, daf3 unter Beriicksich-
tigung der durch die Natur vorgeschriebenen GesetzméBig-
keiten mit Hilfe der zur Verfigung stehenden Mittel ein
,vernunftiges' Ergebnis entsteht. Hierbei wirde in der An-
wendung dieses ,verninftig' als ,rechnerisch durchfthrbar'
interpretiert werden mussen. So effektiv diese eng auf
das eigentliche Vorhaben zugeschnittene Vorgehensweise
auch sein mag, versdumt sie jedoch darauf hinzuweisen,
welche Schwierigkeiten die Wahl gerade eines bestimmten
Ansatzes erzwangen. Denn haufig ist es die Frage ,warum
gerade so und nicht anders, die viele Forscher veranlafit,
aus gutem Grunde von ihren Vorgangern verworfene und
nicht publizierte Gedanken zu duplizieren. Andererseits
kann die ausschliefdliche Verfolgung nur eines einzigen
mdglichen Ansatzes zur baldigen Stagnation fuhren. Ein
Beispiel hierfir sind etwa die Arbeiten von Wricht (1943,
1946) uUber Distanzisolierung, die unter diesem Gesichts-
punkt zu hervorragenden Ergebnissen kommen und daher
auch zu Recht den meisten Autoren als Ausgangsbasis fur
weiterfihrende Betrachtungen dienen. Man sieht sich je-
doch bereits bei Ausdehnung des Wricnr’schen Modells auf
nicht uniform Uber die Fléache verteilte Individuen ge-
zwungen, nach neuen Ansétzen zu suchen und scheitert
bald an der Komplexitét eines generellen Modelles.

Nichtsdestoweniger soll hier versucht werden, ein mog-
lichst generelles Modell der genetischen Entwicklung ge-
wisser diploider Pflanzenpopulationen endlicher konstan-
ter GrofRRe zu diskutieren, deren Reproduktionsweise die
Bedingungen einer Markorr-Kette erflllt. Diese Forderung
ist durchaus sinnvoll insofern, als die genetische Entwick-
lung fast aller Populationen exakt durch einen MarxorE-
Prozef beschrieben werden kann. Eine Ubersicht Uber An-
wendungsmoglichkeiten von Markorr-Prozessen auf spezi-
fische Fragestellungen der Populationsgenetik gibt Karuin
(1970). Das generelle Modell, das — wie eingangs erwéhnt
— eine Beschreibung der Genotyp-Wahrscheinlichkeiten
ermdglichen muf3, soll dann anschlief?end auf seine Prakti-
kabilitat untersucht und gegebenenfalls durch weitere For-
derungen eingegrenzt werden.
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Voraussetzungen des Modells:

1. Standpléatze (Stellen) der Pflanzen und Ausmal3 der Pro-
duktion méannlicher (Pollen) bzw. weiblicher (Eizellen)
Gameten an jeder Stelle bleiben Uber die Generationen
unveréndert.

2 Die Pollen- und Eizellenproduktion ist unendlich grof3.

3 Diskrete Generationen.

4. Betrachtung eines diploiden Locus. Jeder Genotyp pro-
duziert genau zur Halfte Gameten, die das eine bzw. das
andere Allel tragen.

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

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

7. Die Selbstinkompatibilitétsrate ist unabhangig von der
Stelle und dem an ihr vertretenen Genotyp.

8. Es werden nur Pflanzen gleichen Blihtermins zu einem
Bestand zusammengefaldt, da zwischen Pflanzen mit ver-
schiedenen, nicht Uberlappenden Blihterminen keine Be-
fruchtung stattfinden kann.

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

Definitionen:

Um unter anderem auch die Wanderung der von den ein-
zelnen Stellen stammenden Alleleim Pflanzenbestand ver-
folgen zu kénnen, sollen die bei N Stellen existierenden 2N
Allele derart numeriert werden, daf3 (11; 2I) denjenigen
Genotyp bezeichnet, der in der Ausgangsgeneration 0 an
der Stelle 1 sitzt, und in dem die erste Komponente das
von einem mannlichen, die zweite Komponente das von ei-
nem weiblichen Gameten stammende Allel darstellt. Daher
besitzt aufgrund der Voraussetzungen jeder mogliche Geno-
typ in spdteren Generationen immer die Form (mn; uv),
wobel 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 (myn;; u;vy), SO wollen wir als ,genotypischen Zu-
stand' oder auch einfach ,Zustand’ des Bestandes die An-
ordnung dieser Genotypen zu einem Vektor der Lange N
definieren. Folglich gibt es 4N2 mdgliche Genotypen und
daher (4N?)N mdgliche Zusténde des Bestandes, die wir auf
eine beliebige Weise indizieren und mit H, (k=1,..,
(4N2)N) 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 0), wéhrend allgemein die
Komponenten des Vektors H, gleich (mknk;; ukvk) ge-
setzt werden sollen, i. e

Hy: = ((mknk; uk,vk), ..., (mkynky; ukyvEy))

Bestimmung der Ubergangswahrscheinlichkeiten:
Mit den oben erlauterten Notationen kdnnen wir nun die
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in den Voraussetzungen getroffenen Annahmen wie folgt
zusammenfassen: Die genetische Entwicklung des Bestan-
des vollzieht sich in einer zufilligen zeitlichen Aufeinan-
derfolge von Zustédnden in der Weise, daB der Zustand in
einer jeden Generation lediglich vom Zustand der jeweilig
vorangehenden Generation abhingt, und daB8 mit den Paa-
rungsverhiltnissen auch die Ubergangswahrscheinlichkei-
ten von einem in einen weiteren folgenden Zustand zu je-
dem Zeitpunkt gleich sind. Beschreiben wir eine solche zu-
fillige Aufeinanderfolge von Zustianden durch eine diskrete
Folge von Zufallsvariablen X; (t=0,1,2,3,...), welche
Werte aus der Menge der méglichen genotypischen Zustén-
de des Bestandes annehmen, so bilden diese Variablen eine
Markorr-Kette mit stationdren Ubergangswahrscheinlich-
keiten P(X; = H;| Xt _; = Hy) und der Anfangsverteilung
P(X, = H;) = 1 nach Annahme. P(...) bezeichnet hier das
zugehorige Wahrscheinlichkeitsmaf.

Gemd&f Vorauss. 6) miissen wir davon ausgehen, daB die
Samen zur Bildung der Nachkommengeneration an den
verschiedenen Stellen unabhingig voneinander ausgewihlt
werden, so daB die Komponenten X;; (1 =1,...,N) der X;
bedingt unabhéngig sind, i. e. es gilt:

Py = P(Xy = H; | Xt = H))

Da durch Angabe der Ubergangswahrscheinlichkeiten Py;
der Prozef3 vollstindig bestimmt ist, konnen wir uns in
diesem Falle mit der Berechnung der Wahrscheinlichkeiten
P(Xt = (ri; sj) | X¢_, = Hy) dafir, daB der Bestand in der
Generation t einen Zustand annimmt, der an der Stelle 1
den Genotyp (ri; sj) aufweist unter der Bedingung, da3 der
vorangehende Zustand gerade H, war, begniigen; auch die-
se Wahrscheinlichkeiten sind natiirlich unabhéngig von der
Zeit t.

Wir flihren das folgende verallgemeinerte KRONECKER-
Symbol ein:

ri lfallsr=sund i=j
= { Ofallsr & soderi = j
N
YN (2¥, = 1) die Wahrschein-
a=1
lichkeiten dafiir, daB3 die von den N Stellen des Bestandes
stammenden Pollen an der Stelle 1 zur Befruchtung gelan-
gen (eine weitere Aufschliisselung der y,; wird sich nech
anschlieB3en).

Weiterhin seien y,,..

Wird nun der genotypische Zustand des Bestandes mit
H), = (mknk; ukvk)), ..., (mkynky; ukyvKky)) beschrieben,
dann wird an der Stelle 1 eine Eizelle, welche das Allel (sj)

k k ukyk

tréigt mit der Wahrscheinlichkeit /2 (2 3; ' + 8 ‘ )
produziert, wihrend ein von der Stelle a stammender Pol-

mEnk ukyk
len mit der Wahrscheinlichkeit /2 (3 a a4t :ia)
das Allel (ri) tragt und mit der Wahrschemhchkelt Va1 an
der Stelle 1 zur Befruchtung gelangt. Folglich wird aus dem
Beitrag der von allen Stellen a (a = 1,..., N) stammenden
Pollen an der Stelle 1 ein Same, der den Genotyp (ri; sj)
tragt mit der Wahrscheinlichkeit

mkpk ukyk
P(Xyp = (ri;s) | Xe ;= H) = % (2 ;jl +al )

mknk  ykyk

N
Zyal(é 2%4+238® (1a)

gebildet.

Somit stellen sich die Ubergangswahrscheinlichkeiten als
mEnk ukyk N mknk

1 .
Py = ” (aii+6i:)zyal(af?+
=1 ujvy u vy a= m) nj
(1)
Y ava
+d 3D
mym

dar.

Bevor wir aus (1) weitere Schliisse ziehen, soll die bereits
angekiindigte Aufschliisselung der y,; vorgenommen wer-
den.

In vielen Fillen ist es praktisch moglich, folgende Grofien
zu bestimmen:

Ausmal der Pollenproduktion der einzelnen Stelle relativ
zu der des gesamten Bestandes (hier mit f; fiir die Stelle 1

N
bezeichnet, 3'f) = 1).
1=1
Pollenverteilung der einzelnen Stelle liber die Fliche
(hier als zweidimensionale Dichte h (x, y) bzgl. der Stelle 1
dargestellt). Die Selbstinkompatibilitdtsrate der Population,
definiert als die Wahrscheinlichkeit dafiir, da3 von dersel-

N
= -|T P(Xlt = (milnil; uilvi]) I Xq;_1 = Hk)
1=1

ben Pflanze stammende Pollen und Eizellen Samen bilden
(hier mit R bezeichnet).

Ordnet man jeder Stelle k eine Fliche B, zu (B seien
disjunkte Borelmengen der zweidimensionalen Ebene), auf
der all jene Pollen landen, die an dieser Stelle zur Be-
fruchtung gelangen kénnen, dann beschreibt p: = fBh1
(%, y) dxdy multipliziert mit f; den Anteil der auf der Pflan-
ze k gelandeten Pollen, der von der Pflanze 1 stammt. Nor-
mierung dieses Anteils fiihrt zu

Weiterhin bedingt Selbstinkompatibilitit eine Reduk-
tion des Anteils der von der Stelle k stammenden Pollen,
die an dieser selben Stelle zur Befruchtung gelangen um
einen Bruchteil R, so daB wir endlich nach nochmaliger
Normierung erhalten:

Vi = Ak Ry
1— (1 —R)qyy 1—(1—R)qyy

Kehren wir nun zu unserer mit Hilfe der Ubergangs-
wahrscheinlichkeiten (1) und der Anfangsverteilung P(X, =
H,) = 1 vollstindig bestimmten Markorr-Kette zurlick und
gehen auf die Besonderheiten einiger genotypischer Zu-
stdnde etwas ausfiihrlicher ein.

Aus der Gleichung (1) ersieht man, daB der Ubergang
von einem Zustand Hj in einen solchen H; mit positiver
Wahrscheinlichkeit (i. e. Py; = 0) genau dann moglich ist,
wenn flir 1 =1,..., N gilt: Das von einer Eizelle stammen-
de Allel an der Stelle 1 des Zustandes H; kommt an der-
selben Stelle im Genotyp des Zustandes Hj vor, wihrend
das von einem Pollen stammende Allel im Genotyp einer
Stelle a des Zustandes Hyp vorkommen muB, fiir welche
¥a1 =+ 0 ist, i. e. von der noch Pollen an der Stelle 1 landet.
Diese Vorstellung soll nun benutzt werden, um die Bedin~
gungen zusammenzustellen, unter denen ein Allel im Laufe
der Zeit von einer Stelle zu einer anderen Stelle ,springen’
kann. Enthilt ndmlich die Folge ity Y11, Vg1, -0 Yk
nur Glieder == 0, dann wollen wir sagen, dafl von der Stelle i

fiirl 4 k und yy =
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zur Stelle k (i & k) ein Pfad in t + 1 Schritten fiihrt. Gleich-
bedeutend hiermit ist offenbar nach (1) die Existenz einer
Folge von Zustdnden mit positiven Ubergangswahrschein-
lichkeiten, in der sich die Wanderung eines Allels von der
Stelle i zur Stelle k ausdriickt. Befindet sich insbesondere
ein Allel einmal an einer Stelle, so verbleibt es dort mit
positiver Wahrscheinlichkeit, denn ist z. B. Hy ein Zustand,
in welchem etwa das Allel (sj) an der Stelle 1 sitzt, i.e.
(mKknk)) = (sj) oder (uk;vk)) = (sj), dann ist es nach (1) im-
mer moglich, ein H; so zu wihlen, da (uivi) = (sj) und
Py; = 0 erfiillt wird.

Existiert nun eine Stelle im Bestand, von der aus Pfade
zu allen weiteren Stellen des Bestandes fiihren, so kann ein
urspriinglich . dort vorhandenes Allel mit positiver Wahr-
scheinlichkeit im Laufe der Zeit an allen Stellen auftau-
chen und zugleich dort verbleiben. Daher endet die Ent-
wicklung mit wiederum positiver Wahrscheinlichkeit in ei-
nem Zustand, der nur noch ein einziges Allel enthilt. Die-
ser Zustand ist absorbierend in dem Sinne, daf3 er im néch-
sten Schritt mit Wahrscheinlichkeit 1 in sich selbst uber-
geht; es gibt also keine Riickkehr in einen anderen voran-
gehenden Zustand. In der Populationsgenetik spricht man
hier von Fixierung der Population auf ein Allel. Folglich
sind in diesem Falle alle Zustidnde auBler den fixierten nicht
rekurrent (transient). und es strebt P(t); (die wohlbekann-
te Ubergangswahrscheinlichkeit von einem Zustand H, zu
einem solchen H; in t Schritten) mit wachsendem t gegen 0
fiir beliebige H;, und nicht fixierte — also nicht rekurren-
te — H; (siehe z. B. K.-L. Cuunc (1960)). Weiterhin wichst
natlirlich die Folge der Wahrscheinlichkeiten dafiir, daB
sich der Bestand in der Generation t auf ein bestimmtes
Allel fixiert monoton mit t, so da3 der Bestand mit Wahr-
scheinlichkeit 1 auf ein Allel fixiert wird, das im Ausgangs-
zustand H, an einer Stelle saf3, von der aus Pfade zu allen
weiteren Stellen des Bestandes fiihren.

Existiert andererseits keine Stelle im Bestand, von der
aus Pfade zu allen weiteren Stellen fiihren, gibt es also kei-
nen Zustand, in welchem an allen Stellen nach einiger Zeit
ein gewisses Allel sitzt, dann kann sich der Bestand selbst-
verstdndlich niemals auf ein Allel fixieren; die Wahrschein-
lichkeit fiir Fixierung auf ein Allel ist daher in diesem
Falle gleich 0.

Die Genotyp-Wahrscheinlichkeiten:

Neben der Verteilung der genotypischen Zustdnde in je-
der Generation besitzt vor allem die Kenntnis der Geno-
typ-Wahrscheinlichkeiten fiir die genetische Entwicklung
des Bestandes groBe Bedeutung. Letztere sind definiert als
die Wahrscheinlichkeit daflir, in der Generation t einen
Zustand zu erhalten, der etwa den Genotyp (ri;sj) an der
Stelle 1 aufweist, i. e.

P(X); = (ri; sj) | X, = H) =: G (ri; 5j) =
= 3 P(Xy = (ri; 5j) | Xe_y = Hy) - Pty @)
k

Fir t = 1 erhilt man nach (1a):

N
GYy(ri; sj) = 'Va (81} + 22D - 2 Yal (12 + 222) und daher
a=

GY(ri; sj) = 0 fiir j =1 und GY (ri; s)) = YAyy
durchaus in Ubereinstimmung mit der Anschauung.

Die Definition (2) der Genotyp-Wahrscheinlichkeiten ge-
stattet eine sehr einfache Darstellung des Inzuchtkoeffi-
zienten It einer Pflanze, die sich in der Generation t an der
Stelle 1 befindet, wenn man Matecor’s Erklarung des In-
zuchtkoeffizienten als die Wahrscheinlichkeit dafiir, daf3 ein
Individuum zwei durch Abstammung identische Allele
tragt zugrundelegt:
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It = Zth (sj; sj), speziell in der ersten Generation ist
B

I, = %y, also nur vom Selbstungsanteil bestimmt.

Eine weitere aus (2) leicht zu erhaltende Information tiber
die genetische Entwicklung des Bestandes geht aus der Ver-
teilung der Allele in der Population hervor. Diese Vertei-
lung wird beschrieben durch die Allel-Wahrscheinlichkei-
ten, i. e. die Wahrscheinlichkeit dafir, etwa in der Gene-
ration t einen Zustand zu erhalten, der an der Stelle 1 das
Allel (ri) aufweist:

G{(ri) =13 (Gf(ri; sj) + Gf(sj; ri)) = nach (I) und (2)

5]
knk k k
=1 .%pﬁ{-l).lh . [2(5‘“;“1 + 5“;”1) T

ukvk

N mKpk a mn
| =@ e @R" +
mnuv

F22yal Rty

-+ 5;.’1;’) . Gf—l(mn; uv) + s 'Zyal' h (a,r.‘lm ©
a mnuv

+ 5;11‘,) . G;—l (mn; uv) =1z . GI_I(I'I) +

+ s Xy Gl = 3 x,, G ), 3
a a
wobei
N
Xg) = eygfira®lund x;; =201 4+ y,)ist (X x,,=1)
a=1

Durch Induktion nach t zeigt man leicht, da fiir alle 1,
t und i gilt: Gt(1i) = Gt(2i). (3) 146t sich offenbar in kom-
pakterer Form als Matrizenprodukt schreiben, wenn man
die Matrix X der x,; und die Zeilenvektoren gt;: = (Gt,
(1i), Gty (1i),..., GtN(li)) einfiihrt: gt; = gt—1;,- X, und nach
Ausfliihrung dieser Rekursion: gt; = g? - Xt, wobei also g%
ein Zeilenvektor ist, dessen i-te (3a) Komponente den Wert
Y und ansonsten nur Werte 0 annimmt.

Um nun das Grenzverhalten der Allel-Wahrscheinlich-
keiten fiir groBe t betrachten zu kénnen, nehmen wir einen
Bestand an, in welchem Pfade zwischen allen Stellen exi-
stieren. Aufgrund der Beziehungen zwischen den y,; und
X, mufl es dann einen Exponenten t’ geben, so daf3 die
Matrix Xt nur noch Elemente % 0 enthilt. Einem bekann-
ten Theorem zufolge (siehe z. B. Giraurt 1966) existiert in

diesem Falle der lim Xt =:Y, und die Spalten der Matrix
t

Y sind untereinander gleiche Wahrscheinlichkeitsvektoren,
deren Komponenten wiederum alle & 0 sind. Diese Fest-
stellung ist gleichbedeutend damit, da3 alle Allel-Wahr-

scheinlichkeiten konvergieren und nach (3a) gilt: lim Gt;
t

(ri) = lim G¢t, (ri) = ... = lim Gtn(ri), i. e. im Laufe der Zeit
t t

gleichen sich die Wahrscheinlichkeiten eines Allels an -al-

len Stellen mehr und mehr einander an.

Anwendbarkeit des Modelles:

Fir den Praktiker werden die Grenzen der Anwendbar-
keit eines Modells auf spezifische Fragestellungen fast aus-
schliefllich von dem hierfiir notwendigen rechnerischen
Aufwand bestimmt, der im Zeitalter des Computers wie-
derum identisch mit der Anzahl der benétigten Speicher-
plétze ist. Wiirde man in unserem Falle einen populations-
genetischen Parameter berechnen wollen, dessen Defini-
tion die Genotyp-Wahrscheinlichkeiten verwendet (z. B.
der Inzuchtkoeffizient), so brauchte man nach (2) die In-
formation aller (4N2)2N Ubergangswahrscheinlichkeiten und
wiirde damit bereits fiir kleine N die Speicherkapazitat je-



des Rechners tibersteigen. Ist es andererseits moglich, die
Definition eines Parameters auf die Allel-Wahrscheinlich-
keiten zurlickzufiihren, dann reduziert sich aufgrund der
Beziehung (3a) und der dort eingehenden Matrix X die
Speicherkapazitdt im wesentlichen auf nur 2N? Pldtze. In
diesem Falle bliebe das Modell also auch fiir groflere N
praktikabel.

Als Ausweg aus den rechentechnischen Schwierigkeiten,
welche sich bei einer exakten Ermittlung der Verteilung
der Zustdnde in jeder Generation ergeben, bietet sich die
Simulation von Ketten genotypischer Zustinde an. Die
Wahrscheinlichkeiten gewisser interessierender Zustinde
in den einzelnen Generationen lassen sich dann mit Hilfe
ihrer relativen Hidufigkeiten aus einer entsprechend gro-
Ben Anzahl von unabhingigen Wiederholungen solcher Si-
mulationen schitzen. AbschlieBend soll noch kurz die Vor-
gehensweise bei der Simulation einer Kette beschrieben
werden: Man beginnt mit dem Ausgangszustand H,; und
erzeugt zuféllig einen genotypischen Zustand der Genera-
tion 1, indem man z. B. an der Stelle 1 eines der beiden
dort vorhandenen Allele (11) bzw. (21) jeweils mit der

Wahrscheinlichkeit 1/2 als Eizelle greift. Weiterhin ist die

Verteilung der von den einzelnen Stellen stammenden,
befruchtungsfihigen Pollen, die sich an der Stelle 1 befin-
den mit y,;, ¥y, - . -, YN; 8egeben. Man wéihlt also aus dieser
Grundgesamtheit eine Stelle und von dieser Stelle wie-
derum mit der Wahrscheinlichkeit 1/2 eines der beiden
Allele als Pollen, der mit der bereits gegriffenen Eizelle die
Zygote bildet. Dies geschieht fur alle Stellen 1=1,...,,N.
Alle folgenden Generationen entstehen immer wieder auf
die gleiche Weise aus den vorangehenden.

Zusammenfassung

Es wurde die Verteilung der Genotypen eines Locus iiber
eine diploide Pflanzenpopulation endlicher konstanter Gro-
Be unter folgenden zusitzlichen Modellannahmen unter-
sucht: Ortsgebundenheit der Pflanzen; diskrete Generatio-
nen; Konstanz der Eizellen- sowie Pollenproduktion und
Pollenverteilungen der einzelnen Pflanzen in allen Gene-
rationen; Ausschluf3 von Pollenimmigration, Mutation und

Selektion. Die wahrscheinlichkeitstheoretische Formulie-
rung dieser Annahmen fiihrte zu einer Darstellung als
Markorr-Kette, welche ihrerseits Bedingungen nahelegte,
unter welchen sich die Population mit Wahrscheinlichkeit 1
auf ein Allel fixiert, bzw. unter welchen sich im Laufe der
Zeit die Wahrscheinlichkeiten eines Allels an allen Stellen
mehr und mehr einander angleichen.

Aufgrund des unverhiltnism#Blig hohen Rechenaufwan-
des, der sich bei der explizierten Bestimmung gewisser po-
pulationsgenetischer Parameter aus den hergeleiteten Be-
ziehungen ergibe, wurde ein auf diesen Beziehungen auf-
bauendes Simulationsverfahren beschrieben, das mit glei-
cher Allgemeinheit Schatzungen beliebiger Parameter bei
wesentlich geringerem Rechenaufwand ermoglicht.

Schlagworte: Pflanzenpopulationen, Markorr-Kette,

Summary

We investigated the distribution of the genotypes on one
locus over a diploid plant population of finite constant size
using the following additional model assumptions: station-
ary plants; discrete generations; constancy of egg cell pro-
ductions, pollen productions, and pollen distributions of the
plants in all generations; exclusion of pollen immigration,
mutation and selection. The probability-theoretical formu-
lation of these assumptions led to a representation of a
Markov chain. From this we four.d out the conditions under
which the probability of fixation of the population on one
allel is 1, and under which the probabilities of one allel at
every place converge with time to the same value.

Because of the excessively high extense of computation
needed by using the model formulas for determining some
specific population genetic parameters we derived from
the same model assumptions a simulation procedure with
which any parameter can be estimated.
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Genetische Strukturen von endlichen Pflanzenpopulationen
konstanter Grofle

II. Verwandtschaftsgrad und Inzuchtgrad von Pflanzen an speziellen Stellen im Bestand

Von H.-R. GREGORIUS?)

(Eingegangen September / Revision November 1972)

Gegenstand der folgenden Ausfiihrungen ist die Elimi-
nation zweier populationsspezifischer GroBen aus einem
allgemeinen Modell zur Beschreibung einer als MARKOFF-
Kette darstellbaren Verteilung der Genotypen uber die
Population (Grecorius 1973). Alle Termini und Bezeich-
nungen, die im Zusammenhang nicht ausdriicklich neu de-
finiert sind, wurden aus dieser Arbeit libernommen.

Die Beschreibung der genetischen Entwicklung eines

YyLehrstuhl fitr Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung, Univer-
sitdt Gottingen, 34 Gottingen-Weende, Biisgenweg 2.

Silvae Genetica 22, 1-2 (1973)

Pflanzenbestandes in voller Allgemeinheit mittels der Ver-
teilungen seiner moglichen genotypischen Zustédnde in je-
der Generation, fiihrt bei expliziter Bestimmung gewisser
populationsgenetischer Parameter aus dieser Darstellung
zu uniiberwindlichen rechentechnischen Schwierigkeiten.
Man sieht sich daher in solchen Fillen gezwungen, einfa-
chere Ansitze, die selbstversténdlich auf denselben grund-
sdtzlichen Gedanken beruhen und dieselbe Allgemeinheit
wahren, zu wahlen.

In vielerlei Beziehungen, insbesondere fiir die Prazision
des Begriffes der Nachbarschaft besitzen die Parameter In-
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