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Aufgabe 1: Schreiben Sie ein Programm, das für das Felsenstein-84-Substitutionmodell nach

Eingabe von zwei Sequenzen den Maximum-Likelihood-Schätzer f̈ur die zeitliche Distanz der

beiden Sequenzen, die Nukleotidwahrscheinlichkeiten undfür das Verḧaltnis zwischen den

Transitions- und Transversionsraten ausgibt. Erproben Sie Ihr Programm an simulierten und

echten Daten.

Aufgabe 2: Simulieren Sie jeweils 10 Sequenzpaare im Felsenstein-84-Modell und im Jukes-

Cantor-Modell. Verwenden Sie dabei sehr verschiedene Parameterwerte und Sequenzlängen.

Lassen Sie dann AIC, BIC und den Likelihood-Quotiententest für jedes Sequenzenpaar raten,

mit welchem der beiden Substitutionsmodelle es erzeugt wurde.

Aufgabe 3: Schreiben Sie ein Programm, das nach Eingabe eines Baumes, dessen Bl̈atter mit

homologen DNA-Sequenzen beschriftet sind, die Likelihooddas Baumes berechnet. Kombinie-

ren Sie dabei ein Substitutionmodell Ihrer Wahl mit dem Modell der gammaverteilten Raten-

faktoren. Die Anzahl der Diskretisierungsschritte und derFormparameter der Gammaverteilung

sowie die Parameter des Substitutionmodells sollen vom Benutzer eingegeben werden. Erpro-

ben Sie Ihr Programm an simulierten und/oder echten Daten.


