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Beschreibung: Die Veranstaltung behandelt klassische und neuere stochastische
Modelle, die zur Untersuchung populationsbiologischer Fragestellungen von Be-
deutung sind: Typischerweise zeigen reale Populationen genetische (und phänoty-
pische) Variabilität. Mathematische Modelle können helfen, diese Variabilität zu
verstehen und aus den Beobachtungen in einer Stichprobe Rückschlüsse auf zu-
grundeliegende biologische Mechanismen, wie genetische

”
Drift“, Selektion, Mu-

tation, Rekombination, räumliche Strukturierung, zu ziehen. Ein zentrales The-
ma wird dabei das Zusammenspiel zwischen der

”
Vorwärts“-Zeitentwicklung der

Population und der
”
Rückwärts“-Sicht der Genealogien von Stichproben sein.

Parallel zur
”
biologischen“ Intuition werden wir avanciertere stochastische Werk-

zeuge zur Modellierung kennenlernen, beispielsweise Diffusionsprozesse, stabile
Prozesse, maßwertige Prozesse.

Die Vorlesung wendet sich an Studierende (Mathematik-Master oder Diplom)
mit fortgeschrittenen Kenntnissen in Stochastik und Interesse an Anwendungen
stochastischer Modelle auf populationsbiologische Fragestellungen.
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