
n treatments and n blocks will be used (HINKELMANN, 1966). 
For (ii): This is a combination of partial diallel crosses 

of Type I and 11. At the population level the methods for 
constructing a partial diallel cross Type I1 can be used. A 
correspondence is set up between the populations and the 
treatments of a PBIB design with blocks of size two. If 
treatments i and j occur together in a block then Pi X P j  
will be present (HINKELMANN and KEMPTHORNE, 1963). At the 
individual level the Same principles will be applied as in 
(i) for every Pi X P j  sampled. 

Summary 

A two-level diallel mating design has been defined. A 
model for the observations from this design has been given 
together with an appropriate analysis that yields informa- 
tion about various types of combining abilities. The prob- 
lem of a genetic interpretation of combining ability vari- 
ances has been discussed. Finally some modifications of the 
mating design have been mentioned. 
Key words: Diallel, mating design, inter-population crosses, com- 

bining abilities, incomplete mating design. 

Zusammenfassung 

Ein zweistufiger dialleler Kreuzungsplan wird definiert. 
Ein Modell für die Beobachtungen nach diesem Plan wird 

vorgeschlagen mit der dazugehörigen Auswertung. Hieraus 
erhält man Information über verschiedene Arten von Kom- 
binationseignungen. Das Problem der genetischen Inter- 
pretation der Kombinationseignungsvarianzen wird kurz 
diskutiert. Schließlich werden noch einige Modifikationen 
des Kreuzungsplanes erwähnt. 
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Genetisd-ier Abstand zwisdien Populationen 
I. Zur Konzeption der genetischen Abstandsmessung 
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Lehrstuhl für Forstgenetik und Forstpflanzenzüchtung der Forstlichen Fakultät der Universität Göttingen 

(Eingegangen im Januar 1974) 

Das Ziel der vorliegenden Ausführungen besteht darin, 
aus der Diskussion einiger in der Praxis häufiger zur An- 
wendung gelangter genetischer Abstandsmaße Kriterien 
herzuleiten, die geeignet sind, eine klare Konzeption des 
Begriffes 'genetischer Abstand zwischen Populationen' zu 
formulieren. Hieraus werden sich auf natürliche Weise 
mehrere konkrete Vorschläge für die genetische Abstands- 
messung ergeben. 

Diskussion einiger gebräuchlicher genetischer Abstands- 
maße 

Ein Vergleich zweier Populationen auf genetischer 
Grundlage wird im allgemeinen an zwei verschiedenen 
Stufen interessieren, an der Stufe des Genotyps oder des 
Gens. Die unmittelbarste Art und Weise, einen solchen 
Vergleich anzustellen besteht wohl darin zu klären, bis zu 
welchem Grade die Genotyp- bzw. Genhäufigkeiten, d. h. 
also die genetischen Strukturen bzw. die genetischen Kom- 
positionen beider Populationen miteinander identifiziert 
werden können. Andererseits leitet sich die genetische 
Struktur einer Population aufgrund spezieller Paarungs- 
verhältnisse im Zusammenhang mit Selektion, Drift etc. 
von ihrer genetischen Komposition ab, so daß also der 
genetischen Komposition die elementarere Bedeutung zu- 

kommt. Es ist daher sinnvoll, den als Grad der Abweichung 
von der Identität aufgefaßten Abstand zwischen zwei Po- 
pulationen auf die Genhäufigkeiten zu beziehen und jede 
Population durch ihre genetische Komposition darzustel- 
len. Die Messung eines Abstandes zwischen Populationen 
(bzw. deren genetischen Kompositionen) geschieht in der 
Mathematik mit Hilfe einer Metrik, die definiert ist auf 
der Menge aller miteinander zu vergleichenden Populatio- 
nen. Ein 'genetisches Abstandsmaß' sollte möglichst alle 
Eigenschaften einer solchen Metrik besitzen, d. h. es sollte 
1) nur nichtnegative reelle Werte annehmen, 2) symme- 
trisch sein, d. h. Population A sollte zu Population B den 
gleichen Abstand wie Population B zu Population A ha- 
ben, 3) den Wert 0 nur genau dann annehmen, wenn die 
beiden verglichenen Populationen identisch sind, 4) der 
Dreiecksungleichung genügen, damit die Abstände einer 
Population zu zwei anderen miteinander verglichen wer- 
den können. Diese Forderungen bringen offensichtlich zum 
Ausdruck, was man sich intuitiv unter einem 'Abstand' 
vorstellt. 

Denkt man sich die Allel-Wahrscheinlichkeiten an den 
zu betrachtenden Loci in Vektorform angeordnet, so er- 
hält man auf natürliche Weise eine Repräsentation der ein- 
zelnen Populationen als Punkte (Ortsvektoren) in einem 
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