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Aufgabe 1: Implementieren Sie Mau und Newtons MCMC-Samplingverfahren für Stammb̈aume

und untersuchen Sie durch Simulationsstudien wie sich die Wahl der a-priori-Verteilung auf das

Ergebnis auswirkt und welchen Einfluß die Sprungweite der Vorschlagsverteilung auf die Kon-

vergenzgeschwindigkeit hat.

Falls Sie diese Woche zu wenig Zeit haben um diese Aufgabe in voller Allgemeinheit zu behandeln, dürfen Sie sich auf vierblättrige B̈aume und das Jukes-Cantor-Modell beschränken

Aufgabe 2: Berechnen Sie im vereinfachten TKF92-Modell (mitλ = µ und Fragmenten

geometrisch verteilter L̈ange) dieÜbergangswahrscheinlichkeiten zwischen den Zuständen B,

B
und B

B
.

Aufgabe 3: Gegeben ist folgender Baum mit der durch die Knotennummerierung angezeigten
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Die ausgef̈ullten Kreise markieren “aktive” Knoten. Für jeden Knoteni sei die Astl̈ange

ti gegeben. Gehen Sie hier vom vereinfachten TKF91-Modell (λ = µ, nur Einzelpositionen

werden inseriert oder gelöscht) aus.

• Berechnen Sie die Wahrscheinlichkeit, dass im nächsten “tihl” einB an Knoten 10 steht.

• Wenn dem so ist, wie groß ist dann die Wahrscheinlichkeit, dass in diesem tihl an den

Knoten 6 und 8 jeweils einH steht, an Knoten 7 einN und an Knoten 9 einE?

• Welche Knoten sind dann im nächsten Schritt aktiv?


