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Vorwort 
 
Im Rundschreiben 3/93 der Deutschen Region der Internationalen Biometrischen Gesellschaft 
wurde der Workshop ‚Biometrische Probleme der Genomanalyse’ von der damaligen 
Arbeitsgruppe Populationsgenetik folgendermaßen angekündigt: „Die rasche Entwicklung 
molekulargenetischer Techniken hat alle Bereiche der Biowissenschaften, neben Biologie und 
Medizin auch die angewandten Disziplinen Tier- und Pflanzenzüchtung, stark beeinflußt. Der 
Workshop soll den biometrischen Aspekten dieser Entwicklung gewidmet sein, wie z. B. der 
Kopplungsanalyse und der Erstellung von Genkarten, dem Auffinden von Einzelgenen mit 
Effekten auf quantitative Merkmale, der Charakterisierung von Populationsunterschieden auf 
der molekularen Ebene, der Verwendung von Markerinformation in der Selektion etc.. 

Der interdisziplinärer Workshop soll dazu beitragen, die spezifischen Gegebenheiten in 
unterschiedlichen Anwendungsgebieten zu erkennen und hierdurch Wissensaustausch und 
Kooperationen anzuregen bzw. Überschneidungen und Parallelentwicklungen zu vermeiden.“  
 
Diese Ankündigung hatte einen außerordentlich großen Erfolg – statt der erwarteten 30 
Kollegen kamen über 100 Teilnehmer, für die wir spontan Übernachtungsmöglichkeiten 
organisieren mussten. Auch der Treppensaal im Schloss Rauischholzhausen war für eine 
solch hohe Anzahl von Zuhörern und für entsprechende Diskussionen wenig geeignet. 
Aufgrund der positiven Resonanz wurde jedoch beschlossen, die Veranstaltung alle zwei 
Jahre durchzuführen, wobei die wissenschaftliche Koordination vom jeweiligen AG-
Vorsitzenden und die lokale Organisation von der Gießener Arbeitsgruppe übernommen 
werden sollte. In diesem Jahr ist es nun schon der 7. Workshop.  
 

Wenn sich auch die spezifischen Fragestellungen geändert haben, so ist die Zielsetzung des 
Workshops durchaus geblieben. Zwar haben die Teilnehmerzahlen sich reduziert, aber die 
Erweiterung der Arbeitsgruppe zur AG ‚Populationsgenetik und Genomanalyse’ in 
Kooperation mit der gmds und der DGepi hat dazu beigetragen, dass die Veranstaltungen der 
letzten Jahre erfolgreich verlaufen sind.  
 
Diesen Erfolg wünsche ich den Organisatoren und Teilnehmern für den 7. Workshop und 
natürlich ebenso in der Zukunft. Auch wenn ich selbst nicht mehr aktiv daran beteiligt bin, so 
hoffe ich doch, dass die Gießener Arbeitsgruppe unter meinem Nachfolger den Workshop 
weiterhin inhaltlich und organisatorisch unterstützt. 
 
 
Gießen, im Januar 2007      Wolfgang Köhler 
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