
des Rechners übersteigen. Ist es andererseits möglich, die 
Definition eines Parameters auf die Allel-Wahrscheinlich- 
keiten zurückzuführen, dann reduziert sich aufgrund der 
Beziehung (3a) und der dort eingehenden Matrix X die 
Speicherkapazität im wesentlichen auf nur 2N2 Plätze. In 
diesem Falle bliebe das Modell also auch für größere N 
praktikabel. 

Als Ausweg aus den rechentechnischen Schwierigkeiten, 
welche sich bei einer exakten Ermittlung der Verteilung 
der Zustände in jeder Generation ergeben, bietet sich die 
Simulation von Ketten genotypischer Zustände an. Die 
Wahrscheinlichkeiten gewisser interessierender Zustände 
in den einzelnen Generationen lassen sich dann mit Hilfe 
ihrer relativen Häufigkeiten aus einer entsprechend gro- 
ßen Anzahl von unabhängigen Wiederholungen solcher Si- 
mulationen schätzen. Abschließend soll noch kurz die Vor- 
gehensweise bei der Simulation einer Kette beschrieben 
werden: Man beginnt mit dem Ausgangszustand H, und 
erzeugt zufällig einen genotypischen Zustand der Genera- 
tion l ,  indem man z. B. an der Stelle l eines der beiden 
dort vorhandenen Allele (11) bzw. (21) jeweils mit der 
Wahrscheinlichkeit 112 als Eizelle greift. Weiterhin ist die 
Verteilung der von den einzelnen Stellen stammenden, 
befruchtungsfähigen Pollen, die sich an der Stelle 1 befin- 
den mit yIl, yZl,. . ., y~~ gegeben. Man wählt also aus dieser 
Grundgesamtheit eine Stelle und von dieser Stelle wie- 
derum mit der Wahrscheinlichkeit 112 eines der beiden 
Allele als Pollen, der mit der bereits gegriffenen Eizelle die 
Zygote bildet. Dies geschieht für 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 über 
eine diploide Pflanzenpopulation endlicher konstanter Grö- 
ße unter folgenden zusätzlichen Modellannahmen unter- 
sucht: Ortsgebundenheit der Pflanzen; diskrete Generatio- 
nen; Konstanz der Eizellen- sowie Pollenproduktion und 
Pollenverteilungen der einzelnen Pflanzen in allen Gene- 
rationen; Ausschluß von Pollenimmigration, Mutation und 

Selektion. Die wahrscheinlichkeitstheoretische Formulie- 
rung dieser Annahmen führte zu einer Darstellung als 
MARKOFF-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 unverhältnismäßig hohen Rechenaufwan- 
des, der sich bei der explizierten Bestimmung gewisser po- 
pulationsgenetischer Parameter aus den hergeleiteten Be- 
ziehungen ergäbe, wurde ein auf diesen Beziehungen auf- 
bauendes Simulationsverfahren beschrieben, das mit glei- 
cher Allgemeinheit Schätzungen beliebiger Parameter bei 
wesentlich geringerem Rechenaufwand ermöglicht. 

Schlagworte: Pflanzenpopulationen, MARKOFF-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 estirnated. 
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Genetische Strukturen von endlichen Pflanzenpopulationen 
konstanter Größe 

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

Von H.-R. GREGORIUS~) 

(Eingegangen September / Revision November 1972) 

Gegenstand der folgenden Ausführungen ist die Elirni- 
nation zweier populationsspezifischer Größen aus einem 
allgemeinen Modell zur Beschreibung einer als MARKOFF- 
Kette darstellbaren Verteilung der Genotypen über die 
Population (GREGORIUS 1973). Alle Termini und Bezeich- 
nungen, die im Zusammenhang nicht ausdrücklich neu de- 
finiert sind, wurden aus dieser Arbeit übernommen. 

Die Beschreibung der genetischen Entwicklung eines 

')Lehrstuhl fiir Forstgenetik und Forstpflanzenziichtung, Univer- 
sität Göttingen, 34 Göttingen-Weende, Büsgenweg 2. 

Pflanzenbestandes in voller Allgemeinheit mittels der Ver- 
teilungen seiner möglichen genotypischen Zustände in je- 
der Generation, führt bei expliziter Bestimmung gewisser 
populationsgenetischer Parameter aus dieser Darstellung 
zu unüberwindlichen rechentechnischen Schwierigkeiten. 
Man sieht sich daher in solchen Fällen gezwungen, einfa- 
chere Ansätze, die selbstverständlich auf denselben grund- 
sätzlichen Gedanken beruhen und dieselbe Allgemeinheit 
wahren, zu wählen. 

In vielerlei Beziehungen, insbesondere für die Präzision 
des Begriffes der Nachbarschaft besitzen die Parameter In- 

Silvae Genetica 22, 1-2 (1973) 








