
A. Ruckelshausen et al. (Hrsg.): Digitale Marktplätze und Plattformen, 
Lecture Notes in Informatics (LNI), Gesellschaft für Informatik, Bonn 2018 199 

 

R-Paket PROSPER: populationsdynamische Modelle für 
Unkräuter 

Christoph von Redwitz1 und Friederike de Mol2   

Abstract: Populationsdynamik von Unkräutern zu verstehen und vorauszusehen, ist eine wesentli-
che Voraussetzung für erfolgreiches Unkrautmanagement. Simulationsmodelle, wie sie von ver-
schiedenen Arbeitsgruppen erarbeitet werden, sind dafür ein wichtiges Werkzeug. Durch unter-
schiedliche Plattformen und fehlenden Zugang zum Programmcode stellt das Aufgreifen und Wei-
terentwickeln von Modellen anderer Arbeitsgruppen oft ein Problem dar. Darum wurde zur Erarbei-
tung des Pakets PROSPER R als Programmiersprache mit großer Dynamik in den Agrarwissen-
schaften genutzt. Ein einfacher genetischer Ansatz, der jedem Genotyp einen Resistenzwert zuord-
net, wird zur Selektion genutzt. Das Simulationsmodell kann wahlweise deterministisch oder 
stochastisch parametrisiert werden. Mit dem R-Paket PROSPER wird eine Sammlung von Funktio-
nen angeboten, mit denen die verschiedenen Fragestellungen der Populationsdynamik von Unkräu-
tern bearbeitet werden können. Diese Funktionen lassen sich auch auf bislang nicht berücksichtigte 
Probleme anpassen. Die mitgelieferte Beispielsammlung kann erweitert werden, so dass neue Mo-
delle schnell und unkompliziert sichtbar gemacht werden können. Das wiederum vereinfacht ihre 
Nachvollziehbarkeit und ihre Weiterentwicklung.  
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1 Einleitung 

Die Untersuchung der Populationsdynamik von Unkräutern ist seit Jahren ein bedeutendes 
Thema in der Wissenschaft mit hoher Relevanz für die landwirtschaftliche Praxis. Dabei 
werden unterschiedlichste Fragestellungen bearbeitet: wie entwickelt sich eine Unkraut-
population generell, wie reagiert sie auf spezielle Managementmaßnahmen? Wie hoch 
muss der Samenfraß als Ökosystemleistung bemessen werden? Wie entwickelt sich Un-
kraut-Herbizidresistenz im Feld? Diese letzte Frage wird wegen ihrer besonderen Brisanz 
für die Landwirtschaft weltweit von Arbeitsgruppen mit Hilfe unterschiedlicher Simulati-
onsmodelle untersucht. Diese Modelle sind in vielen Fällen für spezielle Teilfragen ent-
wickelt und somit schwer an andere Fragestellungen anzupassen. Die Nutzung von Open 
Source Software wie R oder Python kann die Anpassung und Übertragung erleichtern. Mit 
PROSPER wird ein neues R-Paket entwickelt. Es bietet ein Set an Funktionen, mit denen 
individuenbasierte populationsdynamische Modelle mit individueller Genetik erstellt wer-
den können. Die Modellierung des Herbizideinsatzes als besonderem Selektionsschritt im 
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Ackerbau wird unterstützt. Zugrunde liegt dabei der Ansatz des Modells PERTH [Re11]. 
Ein besonderer Fokus von PROSPER liegt in der Implementierung von Feldversuchsdaten 
in populationsdynamische Modelle. Zusätzlich bietet PROSPER eine Plattform, Modelle 
zu sammeln, weiter zu bearbeiten und zu verbreiten. Für Python ist das ausgefeilte Simu-
Pop-Paket [PK05] mit ähnlicher Zielsetzung vorhanden. R kommt jedoch eine besondere 
Bedeutung zu, da die Grundstrukturen der Sprache in der universitären Ausbildung im 
Rahmen der Statistik oft bereits erlernt werden. So hat sie, unter Agrarwissenschaftlern, 
eine breitere Anwenderbasis. 

2 Funktionalität und Aufbau eines Modells 

Das Paket bietet die Möglichkeit 1. bereits bestehende Modelle zu nutzen (z.B. für Echi-
nocloa crus-galli (Hühnerhirse) [RPG16]), 2. diese zu modifizieren, oder 3. im R-Code 
ein neues Modell aufzusetzen.  

Dabei besteht der Aufbau eines Modells stets aus zwei Blöcken mit blockspezifischen 
Funktionen: 

Setup des Modells: Mit den Funktionen struc_preparation() und 
gen_freq()werden Datenstrukturen geschaffen: die Objekte zur Speicherung der Si-
mulationsergebnisse, Wahrscheinlichkeiten für die sexuelle Reproduktion und die Resis-
tenzwerte bei einer bestimmten Genetik. Für eine einfache Populationsdynamik wird die-
ser Block nur einmal für die gesamte Simulation aufgerufen. Für komplexere Fragestel-
lungen werden Teile des Blocks für die Wiederholungen der Simulation variiert.  

Simulation der Reproduktionszyklen (oft Jahre): Entwicklungsschritte der Population 
werden ausschließlich mit der Funktion quanti()beschrieben. Die Zuordnung geneti-
scher Information zu Individuen erfolgt mit pop_step(). 

Da Fragestellungen in der Unkrautforschung divers sind, liefert das Paket nur eine einfa-
che plot() und summary() Funktion. Die übersichtliche Datenstruktur im Format von 
data.table() [DS17] erlaubt aber schnelle Bearbeitung und Auswertung. 

Die Parametrisierung eines populationsdynamischen Simulationsmodells für Unkräuter 
geschieht in der Regel über Topf- bzw. Feldversuche für einzelne Schritte der Populati-
onsentwicklung, wie bspw. Samenproduktion [No92] oder Samenverlust [Ba13]. Diese 
Daten sind oft mit einer großen Streuung verbunden, die mit gut gewählten statistischen 
Modellen abgebildet werden kann [Ba12]. Allerdings werden in populationsdynamischen 
Modellen oftmals nur einfachste Beschreibungen wie Übergangsraten zum nächsten Ent-
wicklungsstadium genutzt und die Variabilität ignoriert. PROSPER bietet mit der Funk-
tion quanti()die Möglichkeit, auch komplexe Beschreibungen von Zusammenhängen 
wie lineare Modelle [Da15] oder hyperbolische Funktionen [No92] zur Beschreibung ein-
zelner populationsdynamischer Übergänge zu nutzen.   
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2 Beispiel: Wie beeinflusst eine kleine Menge sensitiver Samen die 
Entwicklung von Herbizidresistenzen in Echinocloa crus-galli 

 

Abb. 3 I) Flussgrafik des Modells für Echinocloa crus-galli in Mais [RPG16]. II) Ergebnisse von 
drei Simulationsläufen. 

Am Beispiel von E. crus-galli in Mais wurden zwei Unkrautkohorten des Unkrauts be-
trachtet (Abb. 3, I), von denen die erste, groß und reproduktionsstark, durch Herbizidein-
satz selektiert wurde. Die zweite Kohorte, mit kleinerer Individuenzahl und geringerer 
Reproduktionsleistung, wurde durch nicht-selektive Maßnahmen in unterschiedlichen 
Maßen unterdrückt. Das Modell geht von jährlichem Maisanbau aus und ist mit Literatur-
werten parametrisiert [RPG16]. Der gesamte Code kann mit prosper.ECHCG() abge-
fragt werden.  

Es wurden drei Simulationsansätze verglichen (Abb. 1, II): a) keine Unterdrückung der 
zweiten Kohorte, b) 30 % nicht selektierende Unterdrückung und c) 100 % nicht selektie-
rende Unterdrückung der zweiten Kohorte. Jeder Ansatz lief über 20 Jahre und wurde 15-
mal wiederholt. 

Es zeigte sich, dass die Entwicklung von Herbizidresistenz durch die selektionsfreie Un-
terdrückung der zweiten Kohorte maßgeblich beschleunigt wurde. Zur besseren Sichtbar-
keit dieser Beschleunigung wurde die Frequenz von 0.8 markiert (Abb. 1, II). Eine Er-
tragsabschätzung aufgrund der Unkrautdichte wurde nicht durchgeführt, aber man kann 
mit Sicherheit davon ausgehen, dass der Ertrag schon bei 100 Pflanzen/m² erheblich redu-
ziert wird, und unter Umständen schon zu negativen Deckungsbeiträgen führt. Auf einer 
Fläche mit diesen Unkrautdichten und Herbizidallelfrequenzen wie sie hier nach 10 Jahren 
in den Ansätzen b) und c) vorliegen, ist in dieser Form kein Maisanbau mehr möglich. 
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Mit diesem und ähnlichen Modellansätzen können Optionen zum pflanzenbaulichen Ma-
nagement von Herbizidresistenzen geprüft werden. Das ist insbesondere deshalb interes-
sant, da großflächige Feldversuche mit resistenten Unkräutern kaum möglich sind. 

3 Ausblick 

Weitere Funktionalitäten für PROSPER wie alternative Selektionsschritte, alternative Be-
schreibung der Genetik oder auch ein Raumbezug sind in Planung. Zur Analyse und Be-
wertung des Modells soll eine Sensitivitätsanalyse möglich gemacht werden. Mit einer 
wachsenden Sammlung von Modellen wird die Anwendung von PROSPER auf neue Fra-
gestellungen immer weiter erleichtert. 
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