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Motivation

Evolutiondre Zusammenhénge einer Menge von Taxa (Sprachen, Spezies, ...) wer-
den zumeist durch phylogenetische Biume reprasentiert und viele Verfahren wurden
entwickelt, um baumartige Phylogenien zu (re-)konstruieren. Sie treffen jedoch al-
le einschrankende Annahmen, die die zugrundeliegen Evolutionsprozesse zu stark
vereinfachen. Insbesondere werden Effekte wie Sprachkontakt, Homoplasie, horizon-
taler Gentransfer oder Hybridisierung, die alle nicht in einer baumartigen Struktur
dargestellt werden konnen, ausgeschlossen.

Diese Effekte erfordern eine Ausweitung des Baummodells auf phylogenetische
Netzwerke. In letzter Zeit wurden bzw. werden vermehrt Verfahren zur Konstruktion
solcher Netzwerke entwickelt (siche z.Bsp. [1] & [2]).

Zielsetzung

Ziel dieser Diplomarbeit ist es, die Auswirkungen von Sprachwandelphdnomenen,
die in einem Baum nicht reprédsentierbar sind, auf Algorithmen zur Erstellung von
Sprachstammbaumen bzw. —netzwerken zu untersuchen.



Herangehensweise

Zunéachst wird in Kooperation mit Linguisten ein Sprachwandelmodell aufgestellt
und implementiert. Dieses soll sowohl baumkompatible Evolutionsprozesse wie sys-
tematischen Lautwandel als auch Sprachkontaktphédnomene wie Borrowing beriick-
sichtigen. Die Intensitét jedes dieser Phanomene soll iiber einen Parameter regulier-
bar sein. Auf einer Art virtueller Landkarte werden ein oder mehrere Initialsprachen
mit einem Vokabular von beispielsweise 200 Swadeshkonzepten platziert. Diese kon-
nen sich dann auf neue Gebiete ausbreiten und dort unabhéngig von der Mutter-
sprache weiterentwickeln (und evtl. auch wieder austerben). Zwischen benachbarten
Sprachen kann es zu Sprachkontakten kommen.

Das Modell muss anschliessend getestet und verfeinert werden, optimale Para-
meter miissen gefunden werden, die eine moglichst realitdtsnahe Sprachevolution
simulieren.

Mit diesem Modell sollen dann Simulationsphylogenien mit unterschiedlich star-
kem Grad an Netzwerkeffekten erzeugt werden. Diese miissen fiir die Weiterverar-
beitung durch Phylogeniealgorithmen aufbereitet werden.

Um die Giite der verschiedenen Methoden beurteilen zu kbnnen miissen geeignete
Abstandsmafe der rekonstruierten Phylogenien zur zugrundeliegenden, simulierten
Phylogenie gefunden werden.
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