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Berechnung und Nutzen 
molekularer Stammbäume
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Weshalb sind wir heute hier?

Zu viele Daten?
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Das Internet
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Das Internet
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Das Internet

Wer interessiert sich 
für Stammbäume in 
Göttingen?
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Das Internet
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Das Internet
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Das Internet

Vortragende für Wissenschaftstage?
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Das Internet
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Gliederung

 AS: Stammbäume aus 
Informatikersicht

 SR:  Aussterben & Bildung von Arten
 AS: Hochleistungsrechnen zur 

Stammbaumberechnung
 SR: Anwendungen molekularer 

Bäume
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Stammbäume: Eingabe

AAGGCCCCT AAGACACCT

AAGCCCCCT AAGGCCTTT
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Stammbäume: Eingabe

AAGGCCCCT AAGACACCT

AAGCCCCCT AAGGCCTTT

DNA (DNS) 
Eingabesequenzen
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Stammbäume: Ausgabe

AAGGCCCCT AAGACACCTAAGCCCCCT AAGGCCTTT

Urgurke
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Stammbäume: Ausgabe

AAGGCCCCT AAGACACCTAAGCCCCCT AAGGCCTTT

Urgurke
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Stammbäume: Ausgabe

AAGGCCCCT
AAGACACCT

AAGCCCCCT AAGGCCTTT
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Welcher ist der beste 
Baum?
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Wir brauchen eine 
Bewertungsfunktion!
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Wir brauchen eine 
Bewertungsfunktion!

f()

1.0
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Wir brauchen eine 
Bewertungsfunktion!

f()

1.0

Funktion f() → 
mathematische 
Modellbildung

Statistische Methoden:
Maximum Likelihood
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Wir brauchen eine 
Bewertungsfunktion!

f()

2.0
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Wir brauchen eine 
Bewertungsfunktion!

f()

3.0
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Wir brauchen eine 
Bewertungsfunktion!

f()

3.0

Bester Baum  :)
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Mit dem Kopf durch die 
Wand
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Wand
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Mit dem Kopf durch die 
Wand
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Mit dem Kopf durch die 
Wand

Päng!
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Suchstrategien

gut

schlecht

Suchraum



Alexandros Stamatakis und Susanne Renner, Oktober 2008

Suchstrategien

gut

schlecht

Suchraum
Suchstrategie
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Start Black Box Demo
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Gliederung

 AS: Stammbäume aus 
Informatikersicht

 SR: Aussterben & Bildung von Arten
 AS: Hochleistungsrechnen zur 

Stammbaumberechnung
 SR: Anwendungen molekularer 

Bäume



Ephedra →
DopingMittel Ephedrin

Welwitschia

Gnetum

Stammbaum



Ephedra
Artengruppe:

Heute 80 Arten,
aber ähnliche 

Arten
fossil vor 120 

Millionen
Jahren



Ephedra →
DopingMittel Ephedrin

Welwitschia

Gnetum

Zeit?



Ausgestorbene + Überlebende
Nur die Lebenden



Aussterbe & Artbildungsraten 
aus Stammbäumen????

Zeit

Artbildung
(Speziation)



Aussterbe & Artbildungsraten 
aus Stammbäumen????

Zeit
1Zahl jeweils vorhandener Arten:
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(Speziation)
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Aussterbe & Artbildungsraten 
aus Stammbäumen????
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Aussterbe & Artbildungsraten 
aus Stammbäumen????

Zeit
1 2 3 4Zahl jeweils vorhandener Arten:

Artbildung
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Aussterbe & Artbildungsraten 
aus Stammbäumen????

Zeit
1 52 3 4Zahl jeweils vorhandener Arten:

Artbildung
(Speziation)



Aussterbe & Artbildungsraten 
aus Stammbäumen????

Zeit
1 52 3 4Zahl jeweils vorhandener Arten: 6

Artbildung
(Speziation)



Artbildungsrate (Speziationsrate) ....pro Millionen Jahre
Aussterberate (Extinktionsrate) ....

Simulationen....

Simulate trees> birth rate 0.48518
                         death rate 0.48033, extinction fraction 99%

Stop at 80 surviving species after 120 time steps (time based on fossils)
  
Generating phylogenies...
0%|__________________________________________________|100%
     |oooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooooo|



Erreichen der 80. 
lebenden Art

472 Stammbäume starben aus, bevor sie 80 Arten erreichten
4 Bäumen erreichen 80 Arten. Hier ist einer davon:

Zeit

Zahl der
gebildeten 
Arten

Zahl jeweils lebender 
Arten



Constantrate birth/death model, extinction fraction 99%, purely stochastic

Tree 1

Tree 4Tree 3

Tree 
2

Die 4 Bäume, die 80 Arten erreichten



Die Mathematikerin

Hinweis auf hohe 
Aussterberate?

Dissertation Tanja Gernhart, 
Lehrstuhl für Angewandte Geometrie und Diskrete Mathematik,
TU München

“Sampling simulated 
trees ... is more 
complicated than may first 
be expected, necessitating 
some careful mathematical 
consideration”



Die Mathematikerin fand heraus:
“Simulating Trees ... a tricky task!”
Tanja Gernhard, 3 Probleme mit Simulationen:

1) Wann stoppen?
2) Artenzahlen oszillieren
3) Über welchen Zeitraum existieren x Arten?



Sind die Diversifikationsraten
von Aronstabgewächsen im Monsoon

klima Südostasiens anders als die einer
Schwestergruppe im Mittelmeergebiet?

Dissertation Natalie Cusimano, 
Biologie, LMU München

Heutiges Artensterben schlimmer denn je? 
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Gliederung

 AS: Stammbäume aus 
Informatikersicht

 SR: Bildung & Aussterben von Arten
 AS: Hochleistungsrechnen zur 

Stammbaumberechnung
 SR: Anwendungen molekularer 

Bäume
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Moore's Law



Alexandros Stamatakis und Susanne Renner, Oktober 2008

Der Memory Gap

1980 2007

CPU Speed 40% p.a.

Memory Speed 9% p.a.
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The free lunch is over!
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Warum kann man die Taktzahlen nicht 
einfach  weiter erhöhen?

 Man bekommt nicht genug Daten in den 
Prozessor wegen Memory Gap

 Problem mit Überhitzung: Temperatur 
steigt im Quadrat zur Taktfrequenz

 Prozessoren würden bei über 5Ghz 
schmelzen

 The Clock-speed Wall
→Lösung (oder auch nicht) 

Paradigmenwechsel zu Mehrkern (Multi-
Core) Architekturen “The free lunch is 
over!”
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Multi-Core Architektur
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Evolution der 
Rechnerarchitekturen

 Moore's law
 Ausserdem gibt es ein 

Speicherproblem
 Paradigmenwechsel zu Mehrkern-

Architekturen
 Parallelisierung von Programmen 

kann nicht automatisiert werden
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Evolution der 
Rechnerarchitekturen

 Moore's law
 Ausserdem gibt es ein 

Speicherproblem
 Paradigmenwechsel zu Mehrkern-

Architekturen
 Parallelisierung von Programmen 

kann nicht automatisiert werden
 Neue DNA-Sequenziertechniken: Nie 

dagewesene Datenflut
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Eine rasante Entwicklung
Der “Bio-Gap”
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Fazit

 Paralellrechnen wird zunehmend 
wichtiger für die Bioinformatik!

 Man muss sich zu einer neuen 
Sequenziermaschine einen 
Hochleistungsrechner dazukaufen!

 Neue Sequenziermaschine (454-
Sequencer) auf Kreta → reicht für 
das ganze östliche Mittelmeer
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Datenverteilung & 
Parallelisierung

ACGTT    AAGGG   TTTCC   CCGGG

ACCTT    AAAAG    TTTCC   CCGAG
AAGTT    AGGGG   TATCC   CCAAG

ACGTA    AAAGG   TTCCC   CCCGG
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Datenverteilung & 
Parallelisierung

ACGTT    AAGGG   TTTCC   CCGGG

ACCTT    AAAAG    TTTCC   CCGAG
AAGTT    AGGGG   TATCC   CCAAG

ACGTA    AAAGG   TTCCC   CCCGG
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Bewertungsfunktion f() als 
Schaltkreis

Nikos Alahiotis
Technische Universität Chania
ab 2009 Doktorand TU München
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Stammbaumberechnung 
auf Hochleistungsrechnern

Michael Ott
TU München

IBM BlueGene/L San Diego Supercomputer Center
LRZ HLRBII Höchstleistungsrechner in Bayern
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Playstation III
Nicht nur zum Spielen

Filip Blagojevic
Berkeley Labs, Kalifornien
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Was machen denn unsere 
Gurken?
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Was machen denn unsere 
Gurken?



QuickTime and aﾪ
TIFF (Uncompressed) decompressor

are needed to see this picture.

Genus Cucumis

QuickTime and aﾪ
TIFF (Uncompressed) decompressor

are needed to see this picture.

QuickTime and aﾪ
TIFF (Uncompressed) decompressor

are needed to see this picture.

Wer sind die nächsten Verwandten der Gurke?



QuickTime and aﾪ
TIFF (Uncompressed) decompressor

are needed to see this picture.

Sinobaijiania yunnanensis

Yunnan           Det. H. 
Schaefer

Dendrosicyos socotranus
Socotra         Photo M. Thiv



RAxML Maximum Likelihood
Stammbaum für 
ganze Familie der 
Gurkengewächse

DNA aus altem Herbar-Material



Diese  nur von 2 
Herbarbögen 
bekannte 
madagassische Art 
ist Schwestergruppe 
zur Linie 
Gurke/Melone
(Gattung Cucumis) 



Laufende Dissertation zu den “neuen” 
Verwandten der Gurke: Wer, wo, wie sehen 
die aus?

DNA (jedenfalls uralte),
aber bisher keine Kenntnisse zu
den Eigenschaften der
2007 neu erkannten
“wilden” Gurken.



Anwendungen molekularer Bäume

Zahlreiche weitere Beispiele möglich, 

→ Transfer von DNATeilsträngen zwischen Spezies

→ Erkennen der Herkunft invasiver Pflanzen & Tiere

→ Ausbreitung von Epidemien → die zum Schluss
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Ausbreitung des Vogelgrippe-Virus 
1996-2004

Courtesy of Dan Janies, Ohio State
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Ausbreitung des Vogelgrippe-Virus 
1996-2004

Courtesy of Dan Janies, Ohio State
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Zusammenfassung

 Stammbäume sind für viele Bereiche 
der biologischen und medizinischen 
Forschung wichtig

 Interdisziplinäres Forschungsfeld: 
Statistik, Algorithmik, 
Höchstleistungsrechnen, Biologie

 Die biologische Datenflut stellt uns 
vor neue Herausforderung
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Vielen Dank für Ihre 
Aufmerksamkeit!

Psiloritis, Kreta, Griechenland, Januar 2006
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