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Stochastische Modelle helfen, die (genetische und
phanotypische) Variabilitat von Populationen zu verstehen und
die zugrundeliegenden evolutionaren ,Krafte", wie

> Selektion

» Mutation

» genetische Drift

» Rekombination

» raumliche Strukturierung
zu quantifizieren.



Beispiel: ein Populationsmodell

Individuen sind charakterisiert durch ein x € X ¢ RY
(Typ oder “trait”, z.B. GroBe, Gewicht, Nahrungspraferenzen, ...).

Ein x-Individuum (das in einer Population der derzeitigen Grole
N lebt)
» vermehrt sich (asexuell) mit Rate A\(x),
das Kind hat mit

> Wkeit 1 — p(x): ebenfalls Typ x
> Wkeit p(x): Typ x + Z, wobei Z Zufallsvariable

. . 1
> stirbt mit Rate u(x) + X Zia(x,y,-)

wobei y1,y5,...,yn_1 die Typen der anderen Individuen
bezeichnen

Interpretation:

a(x,y) = Intensitat der Kompetition zwischen einem
x-Individuum und einem y-Individuum

K = ,GroRe des Habitats"



Beispiel: ein Populationsmodell
Parameter:
> Typenmenge X = [-2,2]
» Geburtsrate(nfunktion)
AX) = exp(fxz/Zai),
op=0.9

A(x)
/N X

0

» Mutationsw'keit

p(x)=p=0.1,
Mutationsschritt Z ~ Np 0.01

» Todesrate(nfunktion)
p(x) + % > e, yi)

mit p(x) =0,
a(x,y) = exp(~=(x —y)?/202),
oo =0.7,

K =1000
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Voraussetzungen

> Fortgeschrittene Kenntnisse in Stochastik:

Stochastik I,
idealerweise Vertiefung in Stochastik

> Interesse an Anwendungen in Evolutionsbiologie
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Termin

Es wird Sitzungen in Frankfurt und in Mainz geben
(voraussichtlich mehrere Blocke, jeweils an Freitagnachmittagen).

(genaue Termine verhandelbar)
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