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Vorwort

Mit der Tagung am 14. und 15. Februar 1994 wurde die Tradition der Arbeitsgruppe Populationsgene-
tik und Genomanalyse in der Deutschen Region der Internationalen Biometrischen Gesellschaft von
Professor Henner Simianer begriindet. Das Schlo3 Rauischholzhausen hat als Tagungsort wegen sei-
ner zentralen Lage in Deutschland von Anfang an Akzeptanz gefunden. Wir sind der Justus-Liebig-
Universitit Giessen dankbar, daf sie uns ihre Tagungsstitte wiederum zur Verfiigung gestellt hat.

Das Anliegen des ersten Workshops unter dem Titel ,,Biometrische Probleme der Genomanalyse* war
der Austausch zwischen den Biometrikern, die in verschiedenen genetisch-orientierten Arbeitsrichtun-
gen in Deutschland und angrenzenden Léndern tétig sind. Inhaltlich bot dieser erste Workshop eine
groBe Vielfalt sowohl methodischer als auch anwendungsbezogener Beitriige, insbesondere aus der
Tier- und Pflanzengenetik.

Die vor 11 Jahren im Ergebnis der ersten Tagung angestrebte Kontinuitit in der regelméfBigen
Durchfiihrung kiinftiger Veranstaltungen im Zwei-Jahres-Turnus unter der Thematik ,Biometrische
Aspekte der Genomanalyse’ konnte realisiert werden, wobei sich inzwischen ein relativ fester Teil-
nehmerkreis herausbildete. Dazu hat wohl auch der zweite Workshop im Februar 1996, der im Heft 2
der vorliegenden Schriftenreihe veroffentlicht wurde, in besonderer Weise beigetragen. Es findet ins-
besondere eine deutliche Orientierung auf methodische Arbeiten statt, wobei die Humangenetik ab
dem dritten Workshop zunehmend stark vertreten ist. Zu erwihnen ist in diesem Zusammenhang, dass
die Arbeitsgruppe seit dem Jahr 2000 dank der Initiativen von Professor Heike Bickeboller auch Mit-
glied der Deutschen Arbeitsgemeinschaft fiir Epidemiologie (DAE) ist.

Im nidchsten Workshop werden wir erstmals genetisch orientierte Beitrdge aus der okologi-
schen Forschung im Programm haben und diskutieren. Sowohl in diesen als auch in den Beitrdgen aus
der Populationsgenetik wird die Biodiversitit bzw. deren Messung eine groe Rolle spielen. Die Ana-
lyse von Genotyp-Phidnotyp-Beziehungen ist ebenfalls von zentralem Interesse. Diese Schwerpunkte
stehen inhaltlich im Einklang mit der Vorstellung spezifischer Applikationen zur Kopplungsanalyse.
Das Programm erzeugte bereits ein erneut wachsendes Interesse an unserer Arbeitsgruppe und ver-

spricht eine insgesamt homogene und doch sehr abwechslungsreiche Veranstaltung.
Dummerstorf und Greifswald, im Dezember 2004

Gertraude Freyer
Karl-Ernst Biebler
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