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Motivation

Im Jahr 2003 wurde an der Humboldt Universitat zu Berlin der ”Interdisziplinare
Forschungsverbund Linguistik - Bioinformatik” gegriindet. Sein Ziel ist es, Me-
thoden und Erkenntnisse aus dem Bereich Biologie/Bioinformatik auf den Bereich
Linguistik /Korpuslinguistik zu iibertragen und umgekehrt. Beide Forschungsgebie-
te stehen vor der Aufgabe, grofe Mengen von Zeichenketten zu analysieren und zu
verarbeiten [1].

In der Bioinformatik wird unter anderem versucht, mittels phylogenetischer Al-
gorithmen Verwandtschaftsbeziehungen von Spezies zu finden. Diese Algorithmen
werten groffe Mengen von Strings (DNA- bzw. Gensequenzen) aus und bestimmen
den genetischen Abstand von Spezies. Uber diesen Abstand lassen sich dann Riick-
schliisse auf Herkunft und Abstammung der untersuchten Spezies ziehen und Ar-
tenstammbaume konstruieren.

Eine Teilaufgabe der Linguistik ist es, die Verwandtschaftsbeziehungen von Spra-
chen (z.B. die Verwandtschaften innerhalb der indoeuropéischen Sprachenfamilie)
zu untersuchen.

Bisher wurden diese Sprachverwandtschaften grofitenteils in miihevoller Hand-
arbeit rekonstruiert, die Idee liegt also nahe, die in der Bioinformatik bewéhrten
Algorithmen zur Bestimmung von Artverwandtschaften auf Sprachen anzuwenden.
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Zielsetzung

Ziel dieser Studienarbeit ist es, im Rahmen des Forschungsverbundes, Moglichkei-
ten zu finden, stringbasierte phylogenetische Algorithmen aus der Bioinformatik
auf die Bestimmung von Sprachverwandtschaften zu iibertragen. Eine der gefunden
Moglichkeiten soll an konkreten linguistischen Problemen/Daten erprobt werden.

Herangehensweise

Zunachst erfolgt ein eingehendes Literaturstudium zur Einarbeitung in die linguis-
tischen Fragestellungen (Sprachverwandtschaften, Phonetik, Lautschrift, Lautver-
schiebungen, ...) sowie in phylogenetische Algorithmen. Bisherige Arbeiten zur Kom-
bination der beiden Themengebiete werden genauer untersucht [u.a. 2, 3].

Phylogenetische Algorithmen setzten ein Abstandsmaf fir die zugrundeliegenden
Einheiten (Arten, Sprache) voraus. Es ist also eine Charakterisierung der verschie-
denen Ebenen, auf denen man dieses Abstandsmaf} berechnen kann (Worter, Worter
in Lautschrift, Sétze, Texte, ...) zu erstellen und eine Diskussion zu fithren, welche
Ebene sich am besten fiir die Aufgabe eignet und welche sich im gesetzten Zeitrah-
men umsetzten 1aft. AnschlieBend soll ein Verfahren ausgewahlt und implementiert
werden.

Als Datenbasis fiir die gewéhlte Methode dienen verschiedene Versionen des Va-
ter unser sowie eine Geschichte der Bibel in verschiedenen Sprachstufen des Deut-
schen (u. a. Altséchsisch, Althochdeutsch, Mittelhochdeutsch, Frithneuhochdeutsch
und Neuhochdeutsch).

Zur Berechnung eines Stammbaums miissen Losungen fiir folgende Teilprobleme
gefunden werden:

e Zuordnung der Worter (Wortalignment)

e Definition eines Abstandsmasses fiir Worter

Definition einer Substitutionsmatrix fiir Zeichen (z. B. ist es weniger teuer, ein
i durch ein e zu ersetzen als durch ein o oder gar einen Konsonanten)

Verkniipfung der Ahnlichkeiten verschiedener Wortpaare zu Ahnlichkeiten der
Texte

Anwendung eines phylogenetischen Verfahrens zur Berechnung des Stamm-
baums
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