
Sto
hastis
he Modelle aus derPopulationsbiologieDr. Matthias BirknerWeierstraÿ-Institut für Angewandte Analysis und Sto
hastikbirkner�wias-berlin.deVorlesung: 2 Std., Übungen und Ergänzungen: 1 Std.Dienstags 10-13h, Raum MA645.Die Veranstaltung behandelt klassis
he und neuere sto
hastis
he Modelle, die zur Un-tersu
hung populationsbiologis
her Fragestellungen von Bedeutung sind: Typis
herwei-se zeigen reale Populationen genetis
he (und phänotypis
he) Variabilität. Mathemati-s
he Modelle können helfen, diese Variabilität zu verstehen und aus den Beoba
htungenin einer Sti
hprobe Rü
ks
hlüsse auf zugrundeliegende biologis
he Me
hanismen, wiegenetis
he �Drift�, Selektion, Mutation, Rekombination, räumli
he Strukturierung, zuziehen. Ein zentrales Thema wird dabei das Zusammenspiel zwis
hen der �Vorwärts�-Zeitentwi
klung der Population und der �Rü
kwärts�-Si
ht der Genealogien von Sti
h-proben sein. Parallel zur �biologis
hen� Intuition werden wir avan
iertere sto
hastis
heWerkzeuge zur Modellierung kennenlernen, beispielsweise Di�usionsprozesse, stabileProzesse, maÿwertige Prozesse.In den Ergänzungen wollen wir unter anderem die in der Vorlesung entwi
kelten Kon-zepte auf Beispiele aus der biologis
hen Literatur anwenden.Literatur:S. Tavaré, An
estral inferen
e in population geneti
s, Le
ture Notes in Math. 1837,Springer, 2004.W. Ewens, Mathemati
al population geneti
s, 2nd ed., Springer, 2004.A. Etheridge, An introdu
tion to superpro
esses, AMS, 2000.S. Ethier, T. Kurtz, Markov pro
esses: 
hara
terization and 
onvergen
e, Wiley, 1996.J. Gillespie, Population Geneti
s: A Con
ise Guide, Johns Hopkins University Press,1998.Skript Sto
hastis
he Modelle aus der Populationsbiologie, SS 2005:http://www.wias-berlin.de/people/birkner/smpb-30.6.05.pdfVoraussetzungen: Sto
hastik-Kenntnisse (etwa im Umfang der Wahrs
heinli
hkeits-theorie 2), Interesse an der Anwendung wahrs
heinli
hkeitstheoretis
her Modelle aufpopulationsbiologis
he Probleme.



Sto
hasti
 models frompopulation biologyDr. Matthias BirknerWeierstraÿ-Institut für Angewandte Analysis und Sto
hastikbirkner�wias-berlin.deLe
ture: 2 h, Tutorial: 1 hTuesdays, 10-13h, Raum MA 645This le
ture treats 
lassi
al and re
ent sto
hasti
 models whi
h are relevant for popu-lation biologi
al questions. Typi
ally, natural populations harbour geneti
 (as well asphenotypi
) variability. Mathemati
al models 
an help to understand this variabilityand allow to draw inferen
e about underlying me
hanisms, like geneti
 �drift�, sele
tion,mutation, re
ombination, spatial substru
ture. A 
entral subje
t will be the interplayof the �forwards in time� evolution of a population and the �ba
kwards in time� viewof genealogies of a sample. In parallel with the biologi
al intuition we will 
onsidermore advan
ed sto
hasti
 tools, su
h as di�usions, stable pro
esses, measure valuedpro
esses, et
.In the tutorial, we will also look at appli
ations of these models from the biologi
alliterature.Referen
es:S. Tavaré, An
estral inferen
e in population geneti
s, Le
ture Notes in Math. 1837,Springer, 2004.W. Ewens, Mathemati
al population geneti
s, 2nd ed., Springer, 2004.A. Etheridge, An introdu
tion to superpro
esses, AMS, 2000.S. Ethier, T. Kurtz, Markov pro
esses: 
hara
terization and 
onvergen
e, Wiley, 1996.J. Gillespie, Population Geneti
s: A Con
ise Guide, Johns Hopkins University Press,1998.Skript Sto
hastis
he Modelle aus der Populationsbiologie, SS 2005:http://www.wias-berlin.de/people/birkner/smpb-30.6.05.pdfPrerequisites: Probability theory (e.g. BMS Basi
 Course Sto
hasti
 pro
esses 1), in-terest in the appli
ation of sto
hasti
 models to population biologi
al problems.


