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Zusammenfassung

Die vorliegende Arbeit beschaftigt sich mit der geganach dem optimalen Scoring-Modell,
unter Betrachtung von Bigrammen. Dazu sollen in desten Kapiteln Grundlagen erklart
werden, auf welche sich Auswertung und Diskussexidhen.

Nach einer kurzen ,Einleitung” werden im Kapiteligiguistischer Hintergrund® ein Einblick
in die vergleichende Sprachwissenschaft gegeben rtegulare Wortveranderungen
eingefuhrt, sowie verschiedene frihe Wortalignm@igbrithmen vorgestellt.

Der ,Bioinformatische Hintergrund“ befasst sich re@mplexeren Alignierungsalgorithmen,
wie die nach Needleman-Wunsch, Smith-Waterman unol

Im ,Methoden“-Teil werden dann zum einen die dengdkithmen zugrundeliegenden
Scoring-Modelle erlautert und zum anderen ein Eokbin die Theorie der Formalen
Sprachen gewahrt.

Auf die im Verlauf der Arbeit entstandenen Ergebeisvird dann in ,Auswertung® und
,Diskussion” eingegangen und Bezlige zur Linguibgkgestellt.
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Kapitel 1

Einleitung

Der Gedanke, dass es zwischen ausgewahlten Spratimathalb einiger Worter
Ahnlichkeiten gibt, ist nicht neu. Bereits Gottfti&Vilhelm Leibniz (1646 — 1716) stellte dies

fest:

.,Hochst bemerkenswert aber ist die Tatsache, da@inem grof3en Teil
unseres Kontinents in den gegenwartigen SpracheBpluren einer alten,
weitverbreiteten Sprache vorhanden sind; [...].“ [As£969, S.97]

Dieses Zitat macht deutlich, dass schon zu Begian Zkeit der Aufklarung Theorien
entstanden, nach denen Sprachen eine gemeinsaneel\Waben konnten. Leibniz macht

dies am Beispiel der eurasischen Sprachfamilielidaut

.[...] Alle diese [die britische, gallische, deuts¢tgprachen stammen aus
einer Quelle und kénnen als Variationen der namhlichSprache

angenommen werden [...]." [Arens1969, S.69]

Leibniz nahm an, dass diese Ursprache von einerk §@dprochen wurde, welches sich zu
Zeiten der Volkerwanderung an okologisch gunstigdrllen niederlie3 und dort seine

Wanderung stoppte.

Leibniz war, wie Alargov bemerkte [Alargov2007], seheinend auch der Sprachwandel

bereits bewusst:

.Einige Hunderte ahnlicher Menschen konnten leinhihren Nachkommen

eine neue Sprache hervorbringen, so wie die Spr@d@hbeutigen Rater aus
dem Italienischen oder Gallischen entstellt ist Weide ihrerseits wieder
aus dem Lateinischen: solche wiederholte Entstglorvon Entstellungen
l6schen schliel3lich die urspriinglichen Grundzige“dArens1969, S.97]

Hier lassen sich deutlich die ersten Grundzigehisorischen Linguistik erkennen. Lyle

Campbell schreibt am Beginn eines seiner Blicher:



»What is historical linguistics? Historical lingussstudy language change.”
[Campbell2004, S.1]

Die historische Linguistik ist also die Wissensthafelche den Sprachwandel untersucht.
Dabei stehen jlingere Lautverschiebungen genausidliftelpunkt wie Veranderungen der

Sprachen tber Jahrhunderte hinweg.

“Approaching sound change from the procedural ptsype, different
mechanisms of sound change may be identified.t20i%2, S.27]

Erste solche Studien wurden von Jacob Grimm (178863) durchgefuhrt. Er entdeckte
sogenanntsound shifts Veranderungen in der Aussprache und damit GleeZe€lit auch in
der Rechtschreibung - bei der Entwicklung vom Riattbeuropaischen zum Proto-
Germanischen. Diese Beobachtung véaimm’s Law genannt.

Ein solches Gesetz kann jedoch lediglich Gber 3prand Wortvergleiche erkannt werden.
Hier schlagt die historische Linguistik eine Bricke den Sequenzanalysemethoden der
Bioinformatik, da sich in beiden &hnliche Method@mden lassen, um Zeichenketten zu
analysieren. Damit kdnnen Worter in der Linguistdst analog zu DNA-/ RNA- oder
Proteinsequenzen in der Bioinformatik behandelsdasEine solche Sequenzanalysemethode
[Hamming1950] wurde bereits 1950 von Richard Hangm{i915 — 1998) entwickelt,
welcher untersuchte, wie sich Bitsequenzen beir itWerarbeitung verhalten. Dabei
verwendete er ,Error Detecting and Error Correct@agdes”. Diese Codes unterstiitzen das

Erkennen und Korrigieren von Fehlern in der Ubepiray von Bitsequenzen.

In der Literatur haben sich verschiedene Distanamafabliert, wie zum Beispiel die
Hamming-Distanz [Hamming1950] und der Levenshteistdhz [Levenshtein1966].

Erste Implementierungen zu Sequenzanalyseverfahnemden bereits in  ALINE
[Kondrak2000], [Steiner2011] und LingPy [ListMordi3] realisiert. Diese Anséatze
basieren jedoch auf buchstabenweisen Vergleichendeh Kontext bei Lautdnderungen mit
einzubeziehen, wurde im Rahmen dieser Arbeit egradBnmansatz entwickelt, welcher in
einer dhnlichen Weise bereits in BlastR [BusottQu finden ist.

Als Datengrundlage wurde die indoeuropéische Spaauhe gewdahlt, da diese bereits recht
gut erforscht ist und sich die Methode hier gutrjgh&en lasst. Die fur die Auswertung

wichtigen linguistischen Grundlagen werden im foiden Kapitel erlautert.



Kapitel 2

Linguistischer Hintergrund

Die historische Linguistik beschaftigt sich mit gexichen von Sprachen auf Wortebene.
Dabei ist aufgefallen, dass es ein paar regularénderungen der Wérter gibt, welche sehr

haufig auftauchen. Diese konnen zum einen Deleticeé (Vgl. Tabelle 1):

- SyncopeVerlust eines Vokals in der Mitte des Wortes.

- Apocope Verlust eines Lautes, in der Regel eines Vokafs, Ende eines

Wortes
- AphaeresisVerlust eines Lautes, in der Regel eines Vokais Anfang eines

Wortes
Desweiteren gibt es ebenso Insertionen:

- Prothesis:Einfigen eines Lautes am Anfang eines Wortes
- Anaptyxis:Einfiigen eines Vokals zwischen zwei Konsonanten

- Excrescence: Einfigen eines Konsonanten zwischen zwei anderen

Konsonanten
- Paragoge:Einfigen eines Lautes, in der Regel eines Vokats Ende eines

Wortes

Diese Definitionen sind [Campbell2004] entnommen.



Tabelle 1: Veranderung in der Position eines Wortesfir einen Vokal a, Konsonant p und
Buchstabensequenzen und t, wobei ein Wort eine Kombination aus diesen ist.

Art der Veranderung Anfang Mitte Ende
_ Aphaeresis: Syncope: Apocope:
Deletion
aotT — 0T oat — 0T oTta — 0T
Anaptyxis:
_ Prothesis: oT > oat Paragoge:
Insertion
0T = aoT Excrescence: 0T > 0TQ
ot = oft

Grimm’s Law

Diese Veranderungen behandeln jedoch nur die gel&img oder Verkirzung von Wértern.
Ein Beispiel fUr einersoundshifts also Verschiebungen in der Aussprache, welchersaht
zwingend auf eine Anderung in der Wortlange auswivkire Grimm’s Law. Dieses ist
benannt nach seinem Entdecker Jacob Grimm, dememlter beiden Grimm Brider. Er
entdeckte bereits zu seinen Lebzeiten (1785 — 1868)s es Regelmaligkeiten in den

Lautverschiebungen gab.

,Grimm’s Law is an extremely important set of sowithnges in historical
linguistics; it is intimately involved in the histpof the comparative method

[...].
Campbell, Historical Linguistics, S. 49

Die hier erwéhnte comparative method beschaftigt sich mit den oben erwdhnten
Wortvergleichen, die Aufschliisse Uber Verwandtdchedd die teilweise Rekonstruktion

einer Protosprache ermdglicht.



Grimun's Law

P el ~A el
b b p f
AT i el
dh d t 3
R ey e
gh g K h

voiced aspirated stops --> voiced stops
voiced stops --> voiceless stops

voiceless stops --> voiceless fricatives

Abbildung 1: Sound shifts fir Grimm's Law

Fur die zeitliche Abfolge voirimm’s Lawgibt es zwei mogliche Szenarien, in denen die
Lautverschiebungen stattgefunden haben kénnterdi&ajedoch chronologisch nicht mehr
nachvollziehbar ist, kobnnten zuerst di@iced aspirated stopsu voiced stopgeworden sein
und damit eingoush chaimausgeldst haben. In einem anderen Szenario vetéandsch zuert
die voiceless stopsnd wurden zwoiceless fricativesvodurch eingoull chainin Gang kam.
Push chainheil3t in diesem Falle, dass die Verschiebung eirmges in Richtung eines
anderen Lautes geschah, weshalb dieser sich elsenfatdndern musste, um die
Unterscheidung dieser Laute zu gewéhrleisten (zeisplb" — b, weshalb sich der Lauts
des bs verschieben musste, alse> p, usw.). Im Fall dempull chain entstand ein Raum
zwischen zwei Lauten (zum Beispigl— f, Raum zwischeh undp wird groRer). Um diese

Licke zu fullen, bewegt sich der b-Laut in Richtules p-Lautes.
Weitere Lautverschiebungen sind zum Beispiel:

- Metathesisdas Vertauschen von Lauten
5



- Fusion das Verschmelzen von Lauten
- Fission das Spalten von einem Laut in zwei separate Laute

- Assimilation das Angleichen von zwei oder mehreren Lauten

Diese Veranderungen sind ebenfalls mdglich, jedfichdiese Arbeit von keiner grof3en

Relevanz, weshalb hier auf die genaue Erlauterengjchtet wird.

Betrachtet man nun verschiedene Sprachen aus d#europaischen Sprachraum, werden
diesesound shiftooffensichtlich. Ein Beispiel hierfir ist ,padresg.: Vater), ,vader (holl.:
Vater), (fader’ (dan.: Vater) und ,(father' (englVvater). Auf dieses wird spater in der

Auswertung noch naher eingegangen.

Nun kann man auch Aussagen Uber den Verwandtsghadtszweier Sprachen durch
Betrachtung ihrer Worter treffen. Die Vergleichbaitkresultiert daraus, dass Warter sowohl

geschrieben als auch gesprochen in Sequenzengerlie

String Metriken

Ein erster Algorithmus zum Vergleich von Worternrdel von Wagner und Fischer 1974
implementiert. Dieser berechnet die Levenshteirtddis zweier Strings, indem diese in ihre
einzelnen Buchstaben zerlegt werden und dann kalshsiveise verglichen werden. Fur
Strings A undB wird hier Uberpriift, ob die Uberfihrung van zu b; (A (i) = B (j))
gunstiger ist als das Einfligen eirgggps(A4) [WagnerFischer1974]:

1. D[0,0] := 0;

2. fori := 1to|A|ldoD[i, 0] := D[i—1,0] + y(A (i) = A);
3. forj :=1to|B|doDI0,j] :=D[0,j —1]+y(A = B{));
4 fori:= 1to|A|do

5. forj := 1to|B|do begin

6. my = D[i—1,j = 1]+ y(A (i) = B (j));
7. my = D[i—1,j]+y(A i) - A);

8. mz := D[i,j—1]+y(A - B{));

9. D[i,j] := min(m,, my, m3);

10. end;



Hier isty(x — y) die Kostenfunktion fir das Ersetzen vwomlurchy. Solltex = y gelten, so
isty(x » y) =0. Im Falle vonx # y wird y(x - y) = 1 gesetzt. In der Zell®[|A|, |B|]
steht nach dem Ausfiihren des Algorithmus’ die ldegrDistanz vomd und B. M6chte man
nun noch das optimale Alignment beider Strings ¢lamen, so bendétigt die Funktion noch
einen Teil, der allgemein alsmcktrackingbezeichnet wird. Dieser geht von der Zelle mit dem
optimalen Score aus denjenigen Weg durch die Tabadlr die geringsten Kosten zwischen

zwei Zellen enthalt [WagnerFischer1974]:

1. i:= |Al;j = |Bl;

2. while(i #0&j #0)do

3. if D[i,jl=D[i—1,j]+ y(A(i) > A) theni := i — 1;

4 elseif D[i,j] = DI[i,j — 1] +y(A - B (j)) thenj := j—1;
5. else begin

6. print((i,)));

7. i=i—-1;j:=j—-1;

8 end;

Ein mdgliches Alignment zwischen engl. ,monday’ uthid ,Montag® wirde dann wie folgt

aussehen:

Tabelle 2: Berechnung der Wagner-Fischer-Distanz filidas Beispiel ,monday’
(engl.) und ,Montag’ (dt.)

A M

A G

T
4
3
2
1
1

Hl\)[\)whm

2
3 2

0 N
2 3 6
1 2 5
0 1 4
1 0 3
2 1 3
3 2 2
4 3 2

< T =2 O x| >
o gl M w| N R| O
o & w| N R O] B

Das Ergebnis dedacktrackingsist hier fett markiert. Daraus ergibt sich folgend

Alignierung:



A: MONDAY

L
B MONTAG

Hier geben die Striche zwischen Buchstaben in §#inind B an, welche Buchstaben gleich
sind. Wirde man das Scoringmodell etwas abwandednauchD — T als guiltige Ersetzung
zulassen, wirde das Alignment einen Strich mehrsavan diesen beiden Buchstaben
besitzen. Formal betrachtet, werden die entspreldrerBuchstaben in einen Vektdr
gespeichert, welcher aus Paafén) mit Indizes besteht, mitals Index des Buchstabens in
A, undj als Index des Buchstabens in SequBnElr das oben gewahlte Beispiel ergibt sich

damit:

V=((1,1),(22),3,3),(5)5)

Bei der Betrachtung der entsprechenden Buchstabieadif, dass einige ausgelassen werden.
Hier stol3t man schnell auf das Problem 8Sebstringsund derSubsequenzBevor wir eine
formale Definition geben, wollen wir das Phanomaarst anhand des Beispiels erklaren. Ein
Substring ist eine Sequenz innerhalb eines Striwgéche ohne jegliche Licken auftaucht.
Diese Konvention gilt bei der Subsequenz nicht.Ha#sist auch jeder Substring automatisch
eine Subsequenz, umgekehrt jedoch nicht. Also w#re1),(2,2),(3,3)) der groRte
gemeinsame Substring vehund B. VV komplett betrachtet ist jedoch nur die gemeinsame

Subsequenz.

Formal gesehen erhdlt man eine Subsequermas einem Strind” durch Ldéschen von
Buchstaben an beliebiger Stelle, ohne dabei diehdRénlge zu verdndern. Fir einen
Substringt gilt weiter, dass vofi' nur Buchstaben vom Anfang oder Ende geléscht werde
durfen [List2012]:

- ,tis asubsequencef s, if t can be derived froraby deleting some of the segments of
swithout changing the order of the remaining segsighist2012]
- “tis asubstringof s, if t is a subsequence sfand the derivation df from s can be

carried out by deleting only elements from the bemgig and the end &f [List2012]



String Alignment unter phonetischer Transkription

Ahnlich zu dem Algorithmus von Wagner und Fischat huch Kondrak [Kondrak2000]
einen Algorithmus implementiert, welcher unter ddamen ALINE bekannt ist. Hier werden
Daten, also Wodrter aus verschiedenen Sprachenhamgbischer Transkription als Input
verwendet. Phonetische Transkription bedeutet, Wédder in eine Schreibweise gebracht
werden, welche die Aussprache dieser am bestenergied. In der Regel wird hier das
Internationale Phonetische Alphabet (IPA) verwend®eses bildet das Gegenstiick zur
orthographischen Schreibweise, in welcher zum Baigmch dieser Text verfasst ist. Dabei
verwendet Kondrak zum Bewerten von Buchstaben ilinguistischen Hintergrund, also den
Ort im Stimmapparat, wo der dem Buchstaben enthprate Laut gebildet wird und welche

Bewegungen seine Aussprache dort verursacht.

“The algorithm performs better on cognate alignmenterms of accuracy
and efficiency, than other algorithms reported ihe tliterature.”
[Kondrak2000]

Kondrak Uberprifte die Richtigkeit seines Algoritlenanhand der produzierten Alignments
von Kognaten Kognaten sind Worter in verschiedenen Spracheiche denselben Ursprung
haben. Betrachtet man also den Stammbaum der &oragab es eine Muttersprache, welche
bereits ein Wort enthielt, das sich im Laufe deit Zenerhalb der einzelnen Sprachen
abgewandelt hat. Es bleibt jedoch ein Wortstamniicdyrwelcher sich unverkennbar auf
diese Muttersprache zurtckfihren lasst und deshal® Bestimmung von
Verwandtschaftsgraden einiger Sprachen lasst. di@ngt sich die Frage auf, weshalb nicht
alle Worter aus Geschwistersprachen kognat sin@. Antwort ist jedoch sehr simpel:
aufgrund von Sprachkontakt. Dieser bewirkt, dash sawei fremde Sprachen sehr oft
verandern und sich angleichen, was man EntlehnengtnDabei kénnen auch Worter von
einer Sprache in eine andere Ubertragen werdechev@han als Lehnworter bezeichnet. Ein
Beispiel fur ein Lehnwort ware das Englische ,m@imt welches aus dem Franzdsischen
(;,montagne’) entlehnt und dabei an die Schreibwais®l Aussprache des Englischen

angepasst wurde.

Fur die Implementierung von ALINE gibt es versclaed Mdglichkeiten, das Alignment

durchzufiihren. Die oben vorgestellte Variante @it globales Alignment zurlck, wobei



aber auch eine lokale Alignierung moglich ist. Vgenau ein solcher lokaler Algorithmus

aussieht, wird im Laufe des folgenden Kapitels basben.

Ein Beispiel fur die Sprachfamilie ist das Indogamsche, wozu unter anderem Deutsch,

Englisch, Danisch und Schwedisch gehdren.
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Frisian, Enghsh-Scots INDO'EUROPEAN * gxfinct language Made by Proycon for UniLang

Abbildung 2: Stammbaum indoeuropaischer sprachen (ww.unilang.org)

Wie man in Abbildung 2 sehen kann, gehéren die teeisn Europa gesprochenen Sprachen
(auRer Finnisch, Ungarisch und Baskisch) zur indggiischen Sprachfamilie [Jacob2003].
Einige Sprachen der indischen Untergruppe werdeh auferhalb von Europa gesprochen,

haben ihre Wurzeln trotz dessen im Indoeuropéischen
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Kapitel 3

Bioinformatischer Hintergrund

Ausgehend von den ersten Entwicklungen mit der &emeng der Hamming Distanz, in der
zwei gleich lange Zeichenketten auf ihre Gleichhaitersucht werden, kam spater der
Levenshtein Algorithmus, welcher bereits das Eiefugon gaps erlaubte und somit auch

Strings verschiedener Lange als Input zuliel3.

»The smallest unit of comparison is a pair of amawds, one from each

protein.” [NeedlemanWunsch1970]

Wenn man sich nun biologische Sequenzen ansclsudje kleinste vergleichbare Einheit
entweder ein Paar von Basen, beim Vergleich von Bbbtker RNA-Sequenzen, oder ein Paar
aus zwei Aminosduren. Dabei betrachtet man immes Base/ Aminosaure aus der ersten
Sequenz und eine aus der zweiten. Dazu werden diqueBizen vom 5‘-Ende
beziehungsweise N-Terminus aus durchnummeriert sowhit jede Base/ Aminosaure
eindeutig beschreibbar gemacht. Zum Beispiel Wiardie i-te Stelle der Sequerz wie auch

schon zuvor im Kapitel linguistischer Hintergrunesbhrieben.

Auch hier sind Insertionen und Deletionen zu findea biologische Sequenzen jedoch sehr
lang sind, liegen diese fast immer in der Mitte 8equenz. Im Vergleich zu linguistischen
Sequenzen hat es deshalb hier wenig Sinn den OMatation relativ zum kompletten String

zu betrachten.

Algorithmen zum Sequenzvergleich

Eine Methode zum Sequenzvergleich ist die von Ngedh und Wunsch. Sie entwickelten
einen Algorithmus, welcher fur globale Alignmentsrwendet wird. Globales Alignment
heil3t, dass zwei Sequenzen derart aneinander gededéen, dass alle Einheiten moglichst gut
aligniert werden. Wie in der linguistischen Einleiy werden auch hier die SequenZeand

B in einem zweidimensionalem Arrdy aufgetragen und jede einzelne Zelle gefullt:
11



1. M[0,0] := 0;

2. fori := 1to |A| do M[i,0] := M[i—1,0] + g;
3. forj := 1to |B|do M|[0,j] :=M][0,j — 1] + g;
4. fori := 1to|A| do

5. forj := 1to|B|do begin

6 match = M[i—1,j — 1]+ score(Ai,Bj);
7 insert := M[i—1,j]+ g;

8. delete := M[i,j— 1]+ g;

9 Mli, j] := max(match, insert, delete);

10. end;

Dabei istg der Wert, welcher fur das Einfligen eirgggpsaddiert werden muss. Die Werte
match, insert und delete beschreiben die Operationen, die zur Umformung dom B
vorgenommen werden muassen. Die letzte Funki'ttu‘re(Ai, Bj) sucht aus einer gegebenen

Bewertungstabelle (engicoring matriy den Wert fir das Ersetzen vdpdurchB; heraus.

Eine solche Bewertungstabelle kénnte zum Beispiel BLOSUM62 Matrix (siehe
Abbildung 3) sein, welche fir gewohnlich fir Bereahgen bei Aminoséuresequenzen

verwendet wird.
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Abbildung 3: BLOSUMG62 Matrix mit oberer Dreiecksmatrix, welche die Distanzen fiir jedes

Dreiecksmatrix welche die Ahnlichkeitswerte enthalt

besitzt, und unterer

Aminosaurenpaar
[Henikoff1992]

Mit der unteren Dreiecksmatrix dieser BLOSUM-MatriAbbildung 3) ergibt sich dann
folgende Tabelle (Tabelle 3) wéahrend des NeedleWwansch-Algorithmus® fur die

—2.

Sequenzen ,Freitag” (dt.) und ,Friday“ (engl.) rgép-Kosten vory

Tabelle 3: Berechnung der Needleman-Wunsch-Ahnlidteit fir das Beipsiel ,friday

(engl.) und ,Freitag’ (dt.)
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11
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Das zugehorige Alignment enthalt ein gap.

FREITAG

N
FR—IDAY

Vergleicht man den Algorithmus von Needleman und ngéln mit dem zuvor im
linguistischen Teil vorgestellten, fallt auf, dasgan nicht mehr das Minimum der Werte
bildet. Mittels der Wahl des Minimums wird die Distz zweier Sequenzen berechnet, welche
man maoglichst gering halten mochte. Das Maximungégen wird verwendet, wenn eine
mdglichst groRe Ahnlichkeit zweier Strings beredhwerden soll.

.Both distance and similarity measures have beesigded for the
comparison of pairs of biological molecules. [...]€Be distance and/or
similarity measures have been used by the bioldgistbtain information

about processes of molecular evolution.” [SmithWwagn1981]

Dies hat auch Auswirkungen auf die Wahl dmp-Kosten und der Werte fur ein Match.
Versucht man die Distanz zweier Sequenzen zu @mittverden diegap-Kosten positiv
gewahlt. Im Scoring-Modell werden hier Werte firsBa/ Aminosauren umso kleiner, je
mehr sie sich &hneln (siehe obere Dreiecksmatrik. &). Fur den Wert des Alignments
bedeutet dies, dass er moglichst gering sein Badl.similarity soll jedoch einen mdglichst
gro3en Wert haben. Deshalb wird der Wert flr dadiigen einegyaps kleiner als null
gewahlt. Basen-/ Aminosaurepaare, die sehr ahsliah bekommen einen sehr hohen Wert,
wenn sie aligniert werden. Wie man in Abbildung éhen kann, wurden hier flr beide
Moglichkeiten die Werte angegeben. Bei der Bereognwon Ahnlichkeit wird die untere

Dreiecksmatrix verwendet, zur Ermittlung der Digtadie obere.

Im Gegensatz zu den globalen Alignments, gibt eh adethoden, welche lokal alignieren.
Ein solcher Standard-Algorithmus aus der Bioinfaikngst der von Smith und Waterman.
Diese kritisierten den Ansatz von Needleman und $¢hn

»In 1970 Needleman and Wunsch [...] introduced thaiomology
(similarity) algorithm. From a mathematical viewpnitheir work lacks

rigor and clarity.” [SmithWaterman1981]
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Im selben Zug stellten sie ihren lokalen Alignm@gorithmus vor, welcher nicht nur beim
Ausfullen der Tabelle fur Sequenzénund B Unterschiede aufweist, sondern auch beim

backtracking Hier wird der maximale Wert als Startpunkt gewahl

1. M[0,0] := 0;

2. fori := 1to|A| do M[i, 0] := 0;
3. forj := 1to |B|do M|[0,j] :=0;
4. fori := 1to|A| do

5. forj := 1to|B|do begin

6 match = M[i—1,j — 1]+ score(Ai,Bj);
7 insert := M[i—1,j]+ g;

8. delete := M[i,j— 1]+ g;

9 M[i, j] := max(0, match, insert, delete);

10. end;

In der Tabelle wird also kein Wert kleiner als Oftauchen, da man hier lokale Maxima
herausfinden mochte und deshalb beim verandé@ehtrackingnur vom grof3ten Wert bis

zu einer 0 zurickkehren muss:

9. maximum := 0;a:= 0;b := 0;

10. fori := 1to|A|do

11. forj := 1to|B|do begin

12 if M[i,j] = maximum then a := i;b = j; maximum := M[i,j];
13 while (a #0& b # 0)do

14. if Mla,b] = M[a—1,b] + gthena := a—1;

15, elseif M[a,b] = M [a,b— 1]+ gthenb:=b—1;
16. else begin

17 print ((a,b));

18 a:=a—1;b:=b—-1;

19 end;

In a und b werden die Zeile und Spalte fur die Zelle mit dgnmldten Wert gespeichert.

Ausgehend von dieser Zelle wird dann bis zur n&rh6tzuriick gegangen. Dadurch wird ein
Pfad beschrieben, welcher in der Summe nur anstesgkann nattrlich zwischendurch auch
vorkommen, dass ein Paar nicht gut zusammen faissies kann jedoch tUbergangen werden,

da hier das Maximum noch nicht erreicht wurde.
15



Fur den Smith-Waterman-Algorithmus ergibt sich déinndas oben gewéahlte Beispiel mit
selbengap-Kosten und gleicher Bewertungsmatrix (Abbildungd®) in Tabelle 4 dargestellte

Scoring-Tabelle.

Tabelle 4: Berechnung der Smith-Waterman-similarityfur das Beispiel ,friday' (engl.)
und ,Freitag’ (dt.)

- F E I T A G
= 0 0 0 0 0 0 0
F 0 6 4 2 0 0 0 0
R 0 4 11 9 7 5 3 1
I 0 2 9 9 13 11 9 7
D 0 0 7 11 11 12 10 8
A 0 0 5 9 10 11 16 14
Y 0 3 3 7 8 9 14 13

Wie schon im vorangegangenen Kapitel erwahnt, hahdkak fir die Benutzer seines

Programms ALINE einen &hnlichen lokalen Ansatz &denimplementiert.

Beide Algorithmen kann man noch erweitern, da ediodogischen Sequenzen haufiger zum
Verlust langerer Ketten kommt als nur zum Verlusee Base/ Aminosaure. Hierfur wurde
eine Modell zur Bewertung vogap-Kosten entwickelt, welches diesen Umstand gesonder
betrachtet: die affinelgap-Kosten. Dabei wird das Einfligen vieler einzelgaips starker

bestraft als das Einfligen ganpap-Reihen:
gapcost = gapopen + k * gapextension

Hier werden also die kompletten Kostégapcost) berechnet aus dem Strafwert, welcher
beim ersten Einfigen eingspsgezahlt werden muggjapopen). Hinzu kommen dann fur
jedes weitergyap eine Strafg gapextension), welche in der Regel geringer ist als der Wert

fur dasgapopen. k steht hier nur fir die Anzahl der eingefugtgEps

Mit diesem Modell arbeitet auch der Gotoh-Algoritsr{Gotoh1982], der hier noch als letzte

Methode fir das Alignieren von Sequenzeand B genannt werden soll:
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1. M[0,0] := 0;

2. forj := 1to|B|do D[0,j] := —o0;

3. fori := 1to|A|do M]Ji,0] = D[i,0] = g(i);

4 fori:= 1to|A|dol[i,0] := —oo;

5. forj:=1to|B|doM]0,j] =H[O0,j]:=g();

6. i:=|Al;j:=|Bl;

7. while(i #0&j #0)do

M[i -1, j — 1] + match(4;, B;),
& M[ij]=max 116, ], :
D[i,j]

9 I[i, /] = max (M[l,] — .1].+ gapopen + gape.xtenswn,);
I[i,j — 1]+ gapextension

10 DIi, ] = max <M[l - 1,].] + ggpopen + gape?ctenswn,>;
D[i —1,j] + gapextension

11. end;

Dieser Algorithmus fillt bei seiner Ausfuhrung nichur eine Tabelle, wie die zuvor
vorgestellten Algorithmen, sondern drei Tabelleeidizeitig. In den Matrized und D
werden die Kosten fur das Einflgen wgapsgespeichert. Diese sind jedoch davon abhangig,
ob zuvor bereits eine Insertion oder Deletion g&dtinden hat. In der Matri wird der
gesamte Score vermerkt und geschaut, ob im aktu@lehritt das Einfigen einegaps
gunstiger ist, als das Bewerten vofy, B;). Erreicht man die Kanten dgap-Matrizen, soll
vermieden werden, dass noch beliebig vggpseingefugt werden kdnnen, weshalb diese per

default auf—co gesetzt werden.

Im folgenden Kapitel soll auf die Methoden eingegmm werden, welche in der Arbeit

verwendet wurden.
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Kapitel 4

Methoden

In dieser Arbeit wurde der Needleman-Wunsch-Aldniis mit linearen Gap-Kosten
verwendet [NeedlemanWunsch1970]. Im Rahmen diesach@&orarbeit wurde dieser
Algorithmus derart modifiziert, dass nicht nur ehlme Symbole erkannt werden kdnnen,
sondern immer zwei aufeinanderfolgende. Hierdurcingb man das Wissen uber den
vorangehenden Buchstaben mit ein, was im FolgermlenBigramm bezeichnet wird.

Dadurch ergibt sich die Méglichkeit einen Kontentaubauen.

Eine Implementierung im bioinformatischen Kontexiiséert bereits bei BlastR
[Bussotti2011]. Das Ziel von BlastR ist es, nicbtdlerende RNA-Sequenzen zu finden.
Dabei wird nach sogenanntaigh-scoring pair§HSP) gesucht. Diese sind kurze Sequenzen
von RNA-Sequenzen, welche bei haufigem Auftreteniseleen Anfragesequenz und
Eintragen in der Datenbank auf eine Ahnlichkeisdiebeiden Sequenzen schlieRen l4sst.

Scoring Modelle und ihre Implementierung

Die hier erzeugte Bewertungs-Matrix enthalt errt#teScores fiur Dinukleotide, welche
mittels statistischer Berechnungen erzeugt wurBenBetrachtung von Dinukleotiden erhéht
die Sensivitat. Fir einen Score von Dinukleetith Sequenz A und Dinukleotjglin Sequenz
B, werden zum einen die Haufigkeiten beider Dinaktée benétigt und zum anderen die
Haufigkeita aligniert mits berechnet, nachdem beide Sequenzen A und B opdimeaiander
gelegt wurden. Daraus ergibt sich nun eine zu ¢ende Haufigkeit fir das Paar, (5). Dies
bedeutet im biologischen Kontext, mit welcher Ratedurch g substituiert wird. Im
Zusammenhang mit der Linguistik gibt dieser Wereritdie Wahrscheinlichkeit Auskunft,

mit welchera durchg ersetzt wurde.

Haufigkeit(Paar(a,B)) )

Score(a, p) = log <Héuﬁgkeit(a) * Haufigkeit(B)

18



Hier kann man nun auch Aussagen Uber den erhalt8oere treffen. Ein negativer Score
bedeutet, dass die relative Haufigkeit voandf verglichen mit ihren einzelnen Haufigkeiten
sehr gering war und, weshalb der berechnete Quddieimer als 1 wurde. Dieser Quotient ist
jedoch immer in der Menge vdR, , denn das Vorkommen eines Bigrammes kann nie iwegat
werden. Fur die komplette Scoring-Funktion bededies$, dass sie jedoch wiederRnliegt,
denn der Logarithmus ist gerade als Funktion bésodn, welche voiR, auf R abbildet.
Eine der Eigenschaften des Logarithmus‘ ist etwa Abbildung von kleinen Zahlen
zwischen 0 und 1 auf einen sehr gro3en Raum, wbddiese besser separiert werden

kénnen, was numerisch relevant ist (wie unten beswoén).

Eine weitere Eigenschaft des Logarithmus ist, dissLogarithmus des Produktes zweier
Zahlen gleich der Summe der Logarithmen der eimzeltahlen, fur Zahlen grol3er gleich 0
ist.

log(xy) = log(x) + log(y)

Das Problem, das hier entstehen konnte, ist nuoenisNatur. Da sehr viele kleine Zahlen
bei der Berechnung des Scores miteinander muliplizverden mussten, verwendet man den
log-odds-Score. Hierbei wird das Produkt vieler [Bahersetzt durch die Summe der
Logarithmen, was numerisch stabiler ist. Die Bedtiimg hierfir liegt in der Verwendung des
IEEE 754 Standards zur Darstellung reeller Zaheeser approximiert reelle Zahlen nur mit
endlicher Genauigkeit und kann deshalb das Prodd&iner Zahlen, wie sie bei
Wahrscheinlichkeiten vorkommen, oft nur ungenastedien.

Die Dinukleotide werden im Anschluss mit einem eintigen Buchstaben aus einem
Alphabet mit 16 Elementen bezeichnet. Bevor nun algniert werden kann, miussen beide

Sequenzen zuvor in dieses Alphabet Uberfiihrt werden

Der zuvor vorgestellte statistische Ansatz wurdehan dieser Bachelorarbeit verwendet. Da
die Wortlisten jedoch aus 618 Buchstaben bestandemnde auf eine Transkription der
Buchstabenpaare verzichtet, da sonst 6182 neuéeteitir die Ersetzung eingefuhrt werden

mussten.

Das in der Arbeit verwendete Scoringmodell berethnerst die relativen Haufigkeiten eines

jeden vorkommenden Bigramms:

L
na
T =
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Wobeink die absolute Haufigkeit des Bigrammsin Sprachel. ist, undn® ist die Anzahl

aller Bigrammey in Sprachd., also

L — L

14

Wobeinj der Anzahl aller nicht alignierten Bigrammen enitsfgt.

Analog wird die relative Haufigkeit fur alignierBigrammpaare berechnet.

Lq,Ly
n
r le,Lz _ a,p
a,p nlulz

Dabei gibtnéfl’fz die Haufigkeit an, welche Bigramme in den SpradheandL, vorkommen

undnlrlz die Anzahl aller Brigramme ih, undL,.

Zum Schluss bildet man dann fur den eigentlichgnddds-Scorer noch den Logarithmus

aus den zuvor berechneten relativen Haufigkeitealog zu Busotti et al. [Bussotti2011]:

L4q,L
rfa‘;‘ 2
oy,,.1,(a, ) = log (W
a B

In der Regel wirde man hier einen Pseudocount g@mfiium bei Berechnungen 0 als Teiler
zu vermeiden. In diesem Ansatz werden jedoch ngraBimpaare gespeichert, welche fir
Worter aus verschiedenen Sprachen, jedoch mitlgdeiBedeutung, auch gesehen wurden.
Das ausschliel3liche Betrachten von Wortern mitchli Bedeutung soll schon zu Beginn
sicherstellen, dass auch wirklich korrespondierelfdare von Bigrammen spéater im Modell
auftauchen. Wirden hier alle Wérter untereinanderghchen werden, kénnten keine

Entsprechungen von Paaren gefunden werden.

Dieser statistische Ansatz spricht denjenigen Bigngpaaren einen sehr hohen
Informationsgehalt zu, welche sehr selten vorkomniteste Auswertungen eines solchen
unbeschrankten Scoringmodells zeigten jedoch, #Hessauch Bigrammpaare einen sehr
guten Wert bekamen, welche keine linguistische \Rele hatten. Dies fiihrte dazu, dass im
verwendeten Scoringmodell nur Bigrammpaare betedolerden, welche mindestens drei

Mal vorkamen.

Bei dem Alignment kann es vorkommen, dass sogesayaps eingefligt werden missen.

Hierfir muss ein Bestrafungswert eingefugt werd2ieser wird so gewahlt, dass er kleiner
20



ist als der schlechteste Score fur ein Alignmen{1@428), damit lieber ein schlechteres
Buchstabenpaar aligniert wird, als Warter gar nichtalignieren. Daher fiel die Wahl des
Bestrafungswertes fir egap auf -4,2.

Da Worter im Vergleich zu biologischen Sequenzerhtré&urz sind, ist das Modell fur die
affinen gap Kosten maoglicherweise nicht notwendignn das Einfiigen vieler gaps wiurde

bedeuten, dass beide Worter mdglicherweise rechigweiteinander verwandt sind.

Alignmentalgorithmen als Grammatiken

Das eigentliche Alignment erfolgt mittels einer Vmte des ADP (Algebraic Dynamic
Programming [GiegerichMeyer2002]), ADPfusion [Hz%2D Auf einem Input wird hier ein
Algorithmus ausgefuhrt. Das heil3t explizit, daswvaruder Algorithmus in Form einer
regularen Grammatik Uberfiihrt wird, mit der dann Xlsion kompiliert. Das Ergebnis ist
dann also die Grammatik ausgefihrt auf dem Inpiut.die Bewertung von Alignments wird
vor der Ausfihrung noch eine Algebra angegeben.sdidefiniert, wie verschiedene

Alignments bewertet werden.
Beim Berechnen eines Algorithmus werden drei Hailpite unterschieden [HzS2012]:

“ADP on the other hand separates three concerescdhstruction of the
search space, evaluation of each candidate (oectoparse) available
within this search space, and efficiency via tatiotaof parts of the search

space using annotation [13] of the grammar.” [HZS20

Zuerst muss der Suchraum fur eine Eingabe erzeagiem. Dies bedeutet konkret fir den
Fall von Wortvergleichen, es werden die Baume atiéglichen Alignments zweier Worter
erstellt; im worst case exponentiell viele. Diesvbekstelligt eine entsprechende Grammatik,
auf welche spéater noch eingegangen wird. Innertael Suchraumes werden nun einzelne
Alignments mittels der Algebra ausgewertet. Da eBem exponentieller Zeit lauft, bedient
man sich ,Bellman’s principle of Optimality®, weles das Grundprinzip der dynamischen

Programmierung bildet:

»An optimal policy has the property that whatevee initial state and initial
decision are, the remaining decisions must constdan optimal policy with
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regard to the state resulting from the first decisi
— Bellman, 1957

Im Falle eines Alignments bedeutet dies, dass disdBeidung, welche zu Beginn getroffen
wurde, auch die restlichen Schritte beeinflusst.nM@ann also die Baume einfacher
auswerten, wenn die linken Teilbaume und damit agleiche Schritte am Anfang der
Alignierung gleich sind und diese in einer Matrigsgeichert werden; ganz nach dem Prinzip
dermemoizationHier verschmelzen das Aufstellen des Suchraumdsdie Auswertung der
Kandidaten eines Inputs, sodass jetzt nur noctbdeihe betrachtet werden missen, welche
in dieser Konstellation noch nicht existieren undianzeitig den hdchsten Wert durch die

Ubergebene Algebra erzielen.

Dies bedeutet fur den bereits genannten Needlemams@t-Algorithmus, dass die

Berechnungen fur den Score eines Alignments deridisk wie folgt aussieht:

M(i—1,j) + gap penalty
M(i,j) = max{ M(i —1,j — 1) + Score(w,(i), w,(j))
M(i,j — 1) + gap penalty

Fur ein Alignment zweier Worter; undw, mit |w,| = n, |w,| =m, i < n,j < m, werden
in der Tabelle die bisherigen Scores von links naethts und von oben nach unten
eingetragen. Digap penaltybezeichnet hier die Kosten, welchen man aufwemdess, um
ein gap einzufiigen, also das Uberspringen einer Stelégriam Wortw; (i) steht hier fir den

i-ten Buchstaben des Wortes; analog furw,(j).

Die Grammatik, welche hier bendétigt wird, muss aleoder Lage sein, beide Worter
umzuschreiben. Dazu bedient man sich eines Kortstraks der theoretischen Informatik.
Formal betrachtet ist eine Grammatik G ein 4-Tupet (N,T,P,S), mit der Menge aus
NonterminalenN, den Terminalsymbolef, den Produktionsregel, und einem Elemerf
aus N, mit welchem die Produktionsregeln beginnen. Teaisiymbolet € T sind hierbei
kurze Strings aus Unicode-Zeichen, welche hier Grisnden der Einfachheit entweder als
Buchstaben oder Character bezeichnet werden. IRegel wahlt man fir die Nonterminale
Gro3- und fur Terminale Kleinbuchstaben. Da die Bgia in der Menge der Terminale
jedoch bereits durch die einzelnen Buchstaben eleathteten Worter vorgegeben sind, lasst
sich diese Konvention nicht zur Ganze erfullen. Arsinden der Vereinfachung wirdals

Platzhalter fur mogliche Buchstaben verwendet. Wm @in Wort einlesen zu kdnnen, muss

22



eine Grammatik nichts mehr leisten als einen Badiest lesen zu kdnnen, oder ihn einmal zu

Uberspringen, was im Hinblick auf das Alignmenttsp&ichtig wird.

Produkte von Grammatiken

Der folgende Ansatz ist Honer zu Siederdissen efH#S] entnommen. Dort wird das
formale Produkt linearer Grammatiken definiert. Fdiese Arbeit ermdglicht es, die
Beschreibung einer Grammatik fur den eindimensem#&lall. Die Grammatil§, die gesucht

wird, sieht also wie folgt aus:
S=(N={X}, T={c, P={X-XclX} X).

Da jedoch beide Wéoérter gleichzeitig umgeschriebesrden missen, wendet man eine
Multiplikation auf diese Grammatik an. Dazu bildetan das Kreuzprodukt aus den
Produktionsregeln. Hier kann es jedoch passierass dine Produktion das Alignment nicht
verlangert. Aul3erdem muss ein Abbruchkriterium efiigt werden, weshalb zwei weitere

Grammatiken, undD eingefihrt werden.
L= (N ={X}, T =09, P={X-X} X).
D = (N = {X}, T = {&}, P ={X - ¢}, X).

Da diese Grammatiken multipliziert mit sich selbhach dem eigentlich Grammatikprodukt

von S erst wichtig werden, wird ihr Produkt mit sichlsgtl bendtigt [HzS]:

== () T=e p=()-C) ()
zo=(v=(G) =0} r=(D-0) @)

Somit ergibt sich fur das Grammatikprod@® folgende Einschréankung:
GP=S @®S+2+*D—2+L

Die hier verwendete Addition ist mengentheoretidighVereinigung, die Differenz bildet das

Komplement.
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Mittels all dieser Grundlagen lasst sich nun dagemiiche Grammatikprodukt fir den

Needleman-Wunsch-Algorithmugl/ ermitteln:
NW = (Nyw, Tyw, Puw> Svw)-

Wobei gilt:

Nur erhalt man auch Ableitungen vv(eg) Dies bedeutet, dass hier ein Buchstabevjn

Ubersprungen, also ein gap eingefugt, wird; anﬁhog(i) in w;. Deshalb mus#®'y,, noch

umgeschrieben werden zu:

Par = {(x) = G ()1 ) (D1 G () 1G]

Dabei liefert nunc auch den Vorganger — falls vorhanden — mit, denndd&eim
Bigrammvergleich wichtig wird. Um auch mégliche Anfisbuchstaben und Endbuchstaben
vergleichen zu kénnen, wurden im Scoring Modell ptem Wort ,A* und am Ende eines

jeden Wortes ,$" eingefugt.

Die Algebra schaut nun nach den erkannten Bigramimeder Bewertungstabelle und
berechnet fur jeden Eintrag in der Tabelle den malen Wert aus, welcher sich in der Zelle
der Bewertungstabelle finden lasst, welche sichiemmechts” befindet. Mittels Backtracking

wird dann das optimale Alignment ermittelt und aagepen.
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Kapitel 5

Auswertung

Zum Erstellen des Scoring-Modells wurden indoeuisigide Sprachen von der IDS-
Datenbank (The Intercontinental Dictionary Series)gelesen und wie in den Methoden

beschrieben ausgewertet.

»The purpose of the IDS is to establish a databdsere lexical material
across the continents is organized in such a waly dbmparisons can be
made.” [IDS]

Die Daten sind derart aufbereitet, dass Sprackeiehg recht leicht machbar sind. Zu diesem
Zweck wurden fur die enthaltenen Sprachen die Wanieihrer Bedeutung eingetragen. Dies
ermdglicht die Suche nach einer Bedeutung in algmachen und der Vergleich der

eingetragenen Worter.

Die verwendeten Sprachen wurden mit Hilfe von Elbgoe.com direkt zu ihren

Sprachuntergruppen, wie sie in Abbildung 2 zu sedied, eingeordnet:

Tabelle 5: verwendete Sprachen mit Zuordnung zu Sgchfamilien und Compilern. Grof3teil der Daten
abrufbar auf http://lingweb.eva.mpg.de/ids/ hier jedoch aus privater Quelle, weshalb unverdéntlichte
Daten enthalten sind.

Sprachfamilie Sprache Compiler
) Cynthia Vakareliyska,
Bulgarian o
Kevork Horissian
Czech Vaclav Blazek
Slawisch . ,
Polish Stanistaw Puppel
Russian Jules F. Levin
Sorbian_Lower
Danisch W. W. Schuhmacher
. Bernard Bichakjian,
Germanisch Dutch -
Hendrikje Hettema
English various
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German_Standard

Meredith Lee

Swedisch

Erik V. Gunnemark,

Laila Kollmann

Yiddish_Eastern

Paul Glasser

French

n.A.

Catalan-Valencian-Balear

Joan Rafel (Universitat de

Girona)
Galician
Latin Philip Baldi
) Martin Maiden, University of
_ Italian
Romanisch Oxford
Portuguese Various scholars
Romanian Maria Manoliu-Manea
Sardinian_Logudorese
i Joan Rafel (Iberian Spanish),
Spanisch _
Various scholars
Venetian
Armenisch Armenian_Western Dora Sakayan
_ Lithuanian Ramut Plioplys
Baltisch :
Latvian Juris Cibus
Breton Jean Le Da
Keltisch Gaelic_lIrish
Welsh Andrew Hawke
Indisch Hindi
Albanisch Albanian_Tosk Leonard Newmark
Farsi_Western (Persian) John R. Perry
Iranisch Judeo-Tat
Romani_Vlax Donald Kenrick
) ] Maria Tsigou, Université René
Griechisch Greek (Greek (Modern))

Descartes, Paris
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Abbildung 4: Histogramm der normalisierten Alignmenscores.

Fur Latein muss an dieser Stelle erwadhnt werdess dés eine ausgestorbene Sprache ist
und diese zur romanischen Untergruppe hinzugezénitle, obwohl diese als Vorgénger

dieser Untergruppe qilt.
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Abbildung 4 zeigt die Ergebnisse der Scores, webshaler Alignierung aller Daten entstand.
Dabei wurde fur Worter mit unterschiedlicher undt mieicher Bedeutung zwischen den
Ahnlichkeitswerten unterschieden. Auf der x-Achseuraden die ,normalisierten
Alignmentscores” aufgetragen. Normalisiert heil%ssl nach der Addition der einzelnen
Scores fur die Bigramme durch die Anzahl der Buadbesh im langsten Wort geteilt wird.
Dabei zahlen die angehangenen Zeichen ,* und iditreu der Wortlange. Auf der y-Achse
lasst sich dann zum Score die entsprechende Haitfigklesen. Da sehr viele Alignments
und damit auch Scores erzeugt wurden, was es Ieidetr moglich alle in das Statistik-Tool
R einzulesen. Deshalb wurden etwa gleich vielealligf ausgewahlte Scores fur die
Alignment der Worter mit verschiedener Bedeutungwesdet wie fir die von gleicher
Bedeutung zur Verfigung standen. Aul3erdem solliesed Stelle erwahnt werden, dass ein
Buchstabe nicht zwingend fur einen Buchstaben stelet man es erwarten wirde, da diese
Transkription nicht aussagekraftig genug ware. M@amn sehen, dass Alignments von
Wortern mit gleicher Bedeutung in der Regel besmarertet werden, als Alignments mit
Woartern untschiedlicher Bedeutung.

Im Kapitel ,Linguistischer Hintergrund“ wurde bet®iGrimm’s Law vorgestellt. Das Score-
Modell wurde auch darauf untersucht. Aufféallig hieind Scores zum Beispiel fur das
englische ,t h":

Tabelle 6: log-odds Score fiir Bigrammpaare aus Dasch (Danish), Hollandisch (Dutch), Englisch und
Deutsch (German_Standard), welche mit englischem lt* als ein Teil des Bigrammpaars

Sprache 1 Bigramm 1 Sprache 2 Bigramm 2 log-oddseSc
Al 1.21336
dn 2.50613

Danish ds English th 0.714372
ed 1.28236
rd 0.847903
N 1.16552
ad 1.88399
de 1.29004

Dutch di English th 1.04036
do 0.727268
dr 0.634895
du 1.04036

28



ed 1.31344
~d 1.50233
ad 0.955782
d$ 0.722167
da 1.41531
de 0.952691
English th German_Standardl i 0.642125
dr 1.77199
du 1.50233
ed 1.19217
id 1.37449
rd 1.33527

Es féllt auf, dass ein Brigrammpaar sehr haufigmihohen Score bekommt, wenn ,t h' im
Englischen mit einem ,d' im Danischen, Deutsched #ollandischen vorkommt. Hier hilft
der Bigramm-Score, da man gezielt nach ,t h* sudkem. Fur andere Lautverschiebungen
ist dies nicht so einfach, da die zu betrachterigerie nur durch einen einzelnen Buchstaben
kodiert werden. Ein Buchstabe als Teil des Bigrarfimst mehr Rauschen zu, wodurch diese

Daten nur schwer durchsuchbar sind.

Wortalignments am Beispiel ,Vater’

Anhand des Beispiels ,Vater' in den Sprachen Ddnistiederlandisch (Dutch), Englisch und
Spanisch sollen hier noch Verwandtschaft von Smmacbnd die schon beschriebenen
Lautverschiebungen deutlich gemacht werden.

1. ID1:10806 WORDIl:~fader$ LANGUAGEZL: Danis
ID2: 14041 WORD2:"father$ LANGUAGEZ2: Endlis
SCORE: 5.20 NSCORE: 0.87

f a d - e r
f a t h e r
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2. ID1: 10806 WORD1:~fader$ LANGUAGEZ1: Danish
ID2: 12355 WORD2:*vader$ LANGUAGEZ2: Dutch
SCORE: 11.02 NSCORE: 2.20

f a d e r

v a d e r

3. ID1: 12355 WORDl:~"vader$ LANGUAGEZ1: Dutch
ID2: 14041 WORD2:~father$ LANGUAGEZ2: Ergiii
SCORE: 5.55 NSCORE: 0.92

v a d e - r
f a t h e r

4. ID1: 14041 WORDIl:~father$ LANGUAGEZ1: Emsyl
ID2: 44671 WORD2:"padre$ LANGUAGEZ2: Spédmis
SCORE: 0.21 NSCORE: 0.03

f a t h e r
p a d r e -

5. ID1: 12355 WORD1l:*vader$ LANGUAGEZ1: Dhtc
ID2:44671 WORD2:"padre$ LANGUAGEZ2: Spanish
SCORE: 4.66 NSCORE: 0.93

v a d e r

p a d r e

6. ID1:10806 WORD1l:~"fader$ LANGUAGEZ1: Dalnis
ID2: 44671 WORD2:"padre$ LANGUAGEZ2: Spdmis
SCORE: 3.27 NSCORE: 0.65

f a d e r
p a d r e

Man kann sehen, dass diese Alignments einen zustipdsitiven Score trotz des Einfligens
eines gaps bekommen. Exemplarisch wurde hierfir ein Phylogramrstellt. In diesem
werden durch den Neighbour-Joining-Algorithmus amthder gegebenen Daten (Tabelle 7)
die Verwandtschaftsbeziehungen berechnet und de@imém Baum eingetragen:
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——Vvader

fader

Tather

nadre

Abbildung 5: Phylogramm fiir Neighbour-Joining der Daten aus Tabelle7. Es ist
deutlich ersichtlich, dass ,fader' und ,vader' zu sch ahnlicher sind als ,father’ und
Jpadre’ zu sich selbst oder zu der oberen Gruppe.

Tabelle 7: Berechnete similarity Scores fir ,Vater‘in den Sprachen Danish, Englisch,
Niederlandisch und Spanisch, welche den erzeugtedignments entnommen wurden.

Fader father vader padre
fader 3.13 0.87 2.2 0.65
father 0.87 3.08 0.92 0.03
vader 2.2 0.92 2.81 0.93
padre 0.65 0.03 0.93 2.94

Man kann sehen, dass ,vader und ,fader’ einen selensimilarity scoreerhalten (Tabelle
7) und deshalb auch im Phylogramm als verwandtableten kénnen. Im Vergleich dazu
scheinen ,padre' und ,father' weder besonders vadvazueinander noch zu ,vader' und
fader’ zu sein.  father® sollte jedoch recht nabrwandt zum Dénischen sein, was jedoch
aufgrund der hier gewahlten hohen Kosten fir dafligen eines gaps nicht mdglich ist.

Hier werden auch noch einige der schon im Lingsesten Hintergrund beschriebersaund
shiftsdeutlich:
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a. Spanisch enthalt noch einen Anlaut ,p‘, welcherod komplett ausgetauscht wird
durch einen ,f'-Laut; alsop — f.

b. Des weiteren kann man die Verschiebung von ,d*Zunth’ (Lautschrift 9*) sehen.
Unter der Betrachtung des deutschen Wortes ,Vatahn man auch noch den
Zwischenschritt, welcher bereits im Linguistischétintergrund genannt wurde

erkennen. Es ergibt sich also eine Kette der Lastbhéebungend — t — 6.

Leider enthielt der Datensatz das Wort fir Vatehhin Latein. Mittels einer phonetischen

Transkription ware hier vielleicht noch ein weiteseund shifsichtbar geworden.

Schwachen der momentanen Alignments

Weiterhin ist bekannt, dass es bei der Entwickldegspanischen Sprache zu einer Prothesis
von ,e' bei den Wortern kam, welche mit ,st' begannDie folgenden Beispiele wurden fir
das Sprachpaar Italienisch und Spanisch gewahlfiele sehr nah miteinander verwandt
sind:

7. Stern: ,stella“ (ital.) — ,estrella“ (span.)
ID1: 25518 WORD1: ~stella$ LANGUAGEZL: litm
ID2: 44614 WORD2: "estrella$ LANGUAGEZpanish
SCORE: 0.88 NSCORE: 0.11
s - t - e 1l 1 a
e s t r e 1 1l a

8. Stall: stalla (ital.) — establo (span.)
ID1: 25650 WORD1: ~stalla$ LANGUAGEZL: litm
ID2: 44756 WORD2: “"establo$ LANGUAGEZD&ish
SCORE: 0.32 NSCORE: 0.05
s t a1l 1l a -
e s t a b 1 o
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9. Statue: statua (ital.) — estatua (span.)
ID1: 26275 WORD1: “statua$ LANGUAGHtHIian
ID2: 45485 WORD2: "estatua$ LANGUAGE®afish
SCORE: 9.82 NSCORE: 1.40
s - t a t u a

e s t a t u a

10. Dumm: stupido (ital.) — estupido (span.)
ID1: 26748 WORD1: "stupido$ LANGUAGHIfalian
ID2: 46044 WORD2: “estulpido$ LANGUAGERpanish
SCORE: 2.87 NSCORE: 0.36
s t u p - 1 d o
e s t ul p i d o

Anhand dieser Alignierungen kann man sehen, dass Madell hier fehlschlagt. Das
Auszahlen ergab fur ,s t' im Italienischen und ‘anh Spanischen einen sehr guten Wert.
Jedoch erzielte zum einen das Bigrammpaar ,s & s',fur ,s t' in Italienisch und ,e s' in
Spanisch und zum anderen das Bigrammpaar » s‘e* flir dieselben Sprachen ebenfalls
einen hohen Wert. Bei der Auswertung der erstelligbelle wahrend des Alignments war es
also gunstiger an einer Stelle ein gap einzufigendie Score fir diese Bigrammpaar nicht
so hoch war. Dies sieht man ganz deutlich in AligntlO: , ul’ (was fiir ,a* codiert) wurde
nicht besonders haufig gesehen, weshalb die Stoeefir sehr schlecht sein sollten. An
dieser Stelle ist es fur den gesamten Score génsd@s gap an dieser Stelle einzufligen, als

den Anfang mit besseren Scores zu zerstoren. Esargsvorschlag fur dieses Problem soll
in der Diskussion erfolgen.
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Kapitel 6

Diskussion

Im vorangegangenen Kapitel wurde gezeigt, dassnAlents fur Worter mit gleicher
Bedeutung in der Regel besser bewertet werden aigalignierungen mit verschiedener
Wortbedeutung. Im Anschluss wurden Beispiele flig@inents mit gleicher Wortbedeutung
herausgegriffen und ausgewertet. Dabei konnte mdwarel der ,Vater-Alignierungen ein
positives Beispiel sehen, wohingegen die Untersoghder Prothesis von ,e* im Spanischen
zur Entwicklung einer komplexeren Grammatik fuhseslche diese Besonderheiten besser

modellieren kann.

Im Teil ,Diskussion zu einzelnen Punkten* werden U@le aufgezeigt, welche zu
schlechteren  Alignments  gefihrt  haben  kdnnten. Imetztén  Abschnitt
~Erweiterungsmoglichkeiten“ erfolgt ein Ausblick famoégliche Projekte, die auf dieser

Arbeit aufbauen kdnnten.

Diskussion zu einzelnen Punkten

gap-Scores

Die Wahl der gap-Scores erwies sich als eher uhggddcda Alignments entstanden, welche
kaum zusammenpassten. Dies war der Fall, da deruyabdefault-Wert so gewahlt wurde,
dass sich beim Alignieren ausschlie8lich an die &&mgsmatrix gehalten wird. Das
Einfugen von gaps oder Bigrammen, die noch nichéegen wurden, soll mdglichst
vermieden werden. Das stellte sich beim Ersteli@eseAlignments mit unterschiedlichen
Wortlangen als Hindernis heraus. Die Verwendung®igaps war teuer. In Folge dessen
werden zwei fast gleiche Worter sehr wahrscheindicien schlechteren Wert bekommen, als
beim Alignieren zweier Worter, die sich weniger Etin sind. Der Score des Alignments
wurde als aussagen, dass zwei Worter gleicher Lamge immer ahnlicher sind, als

maoglicherweise verwandte Worter mit unterschiediichAnzahl an Buchstaben.
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Um andere gap-Scores zu testen, wurde das Alignfiieneinige ausgewdahlte Sprachen

wiederholt. Dabei wurden drei weitere Variantennwamndet:

a. g1 = -1
b. g, = -2
C. g3 = -3

Dies lasst das Auftreten einer Insertion oder Datetvesentlich haufiger zu. Das Problem
hier, ist die Art der Trainingsdaten. Bei Verwendwon bereits alignierten Wartern, kann
der gap-Score direkt aus den Daten berechnet werden. iBbt alignierten Daten, wie die

hier verwendeten, muss dieser geschéatzt oder exgetell bestimmt werden. Letztes wurde

mit den neuelgap-Scores versucht.
default-Wert

Eine mogliche Folge der Wahl von einem sehr schdgctefaultWert kdnnten auch die

Scores von Wdrtern mit unterschiedlicher Bedeutsem. Allerdings muss dieser Wert
kleiner sein, als der schlechteste Wert der ausdferaBigrammpaare. Der Grund hierfur
liegt in der Wahrscheinlichkeit mit der ein Bigrampaar beim Berechnen eines Alignments
auftritt. Wurde dieses Paar also zuvor nicht gasebe ist es auch sehr unwahrscheinlich,

dass es hier vorkommt.
Scoring-Modell

Es wurden lediglich log-odds Scores von Bigrammgadoerechnet, bei denen jedes einzelne
Bigramm mindestens drei Mal in der betrachtetera8pe vorkommt. Da es jedoch immer
noch sehr viel Rauschen gibt, kénnte man versudeerWWert flr das minimale Vorkommen

eines Bigramms in einer Sprache noch geschickterétlen.
Algorithmus

Der verwendete Needleman-Wunsch-Algorithmus ist ejlobaler Algorithmus zur
Berechnung von Alignments, welcher keine affirgap-Modelle zulasst. Da gerade beim
Vergleichen von Wortern mit unterschiedlicher Langeht die Differenz der Lange als

Hindernis gelten sollte, ware ein affingsp-Modell ein alternativer Losungsansatz.
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Grammatik

Die verwendete Grammatik erweist sich problematisehis das Einfligen vogaps betrifft;
diese werden bisher ,blind“ eingefuigt. Das soll 3&#i, wenn es gunstiger ist, egap
einzufligen, anstelle der Betrachtung eines Bigranwirsl dieses ohne Betrachtung seines
Kontextes getan. Eine im Rahmen dieser Arbeit vamemwickelte Grammatik kdnnte diese
Hurde Uberwinden und unterscheiden zwischen zueselienen Characteyapopen oder

gapextend. Hier sollte direkt ein affinegap-Modell mdglich sein:

G,new = (Nlnve T,TleW’ P,nve S,new)
N,new = {S,new: C,G}
T,new ={c,—}
S hew = Cu | G—,
p' _ Cu-Cuul|G—uleu,
new G——Cu— |G —|e—,
G- Cu |G |¢

Die verwendeten Terminalsymbole sindflr beliebige Buchstaben,, fur eingap openund
, fir gap extensionBei den Produktionsregeln stehen die verwendeteln genau fur das

Einfugen eines Characters)(oder einegaps(G).

Diese Grammatik ist zwar in dieser Form kontextgensjedoch fallt bei genauerem
Hinsehen auf, dass hier auch eine Uberfiihrung rie eégulare Form mdglich ist. In der
Regel ist das Uberpriifen, ob zwei Grammatiken thesSprache beschreiben, ein NP-hartes

Problem, wenn mindestens eine Sprache davon raghtar ist.
Die ProduktionsregelR’,,,,, missen wie folgt abgeandert werden:

Snew = C| 0,
P = C - Cu|Ou]eu,
new O0->C— |E—|&—,
E- C|E |¢

Damit ergibt sich also folgende lineare Grammaitik,,, welche noch fur weitere

Alignierungen verwendet wird:

Gnew = (Nnew: Thews Prews Snew)
Tnew = {Cu _}
Npew = {Snew: C,0, E}
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Methoden

Im vorherigen Kapitel wurden Alignments gezeigt,leie die Prothesis von ,e* am Beginn
eines spanischen Wortes beinhalten. Diese wareocheaicht zufriedenstellend, da am
Anfang der Alignierungen falsche Paare entstanD&ses Problem kdnnte man I6sen, indem
man vor dem Auszéhlen der Bigrammpaare ein ersligarient durchfiihrt. Hier sollen die
Worter zuerst in eine Transkription Uberfihrt werdevelche lediglich Vokale und
Konsonanten betrachtet. Dies heil3t explizit, dader Vokal in einen Characteriberfuhrt
wird; analog jeder Konsonant (consonant)cinLeider kann es fir ein paar Buchstaben
vorkommen, dass diese nicht eindeutig zugeordnetemekénnen, weshalb hier noch ein

weiterer Character (fur other) hinzugefugt wird.

Auch dieses Vorgehen birgt weitere Probleme. Himdim Beispiel ist in seiner

orthographischen Transkription in der Datenbankatén. Dies macht es besonders schwer,
da hier einige Zeichen Kombinationen aus Vokaleth Kkinnsonanten sind. Das erfordert also
zuerst das Spalten dieser Zeichen in eine Formcheetlie Zuordnung zu den genannten

Kategorien Uberhaupt erméglicht.

Die meisten Probleme hier lieRen sich umgehen, wbkarDaten in der bereits erwahnten
IPA-Transkription vorhanden waren. Hier zeigt sjedoch ein weiteres Problem. Fir den
empirischen Ansatz, die Bigrammpaare auszuzahlerdem sehr viele Daten bendtigt um ein
reprasentatives Ergebnis zu erzielen. Auf der amd@&eite steht das Problem, dass nur
wenige Daten in IPA-Transkription vorhanden sindl unan nur mit guter Sprachkenntnis

Worter in diese Uberfihren kann.

ADPfusion ist bereits jetzt in der Lage flur eineewghlten Wertebereich alle Alignments
auszugeben, welche einen Score in diesem Inteevaklt haben. Das Prinzip funktioniert
ahnlich dem von Eppstein [Eppstein1998], dessera#&nsuf der Graphentheorie beruht. Fur
die erzeugte Score-Tabelle bedeutet das insbesgratbess jede Zelle im Graphen als Knoten
reprasentiert ist. Der Score, welcher addiert winah, wahrend des Algorithmus von einer
Zelle zur nachsten zu kommen, wird hier als Distawischen den Knoten aufgetragen. Fur
die | besten Alignments lasst sich dieses Problem ndndigul kirzesten Pfade in dem

Graphen reduzieren.
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Erweiterungsmaoglichkeiten

Kognatendetektierung

Eine erste Moglichkeit einer Erweiterung ware ddas@ring von Wortern. Hier kdnnen
Kognaten mittelfourway Alignierung ermittelt werden-ourway Alignierung bedeutet hier
nichts weiter, als dass nicht mehr paarweise Aligmi® erzeugt werden, sondern Vergleiche
von vier Wortern auf einmal. Diese Option ist eladisf mit ADPfusion mdglich, da hier
lediglich ein weiterer Schritt der Grammatikprodokt wie sie bereits vorgestellt wurde,
durchgefuhrt werden muss. Aus paarweiser Alignignwird also vierfache Alignierung.

Sprachverwandtschaften

Des Weiteren kdnnen Sprachverwandtschaften bestiwentien. Diese ermittelt man aus
dem durchschnittlichen Alignment-Score fir die Algrungen der Worter beider Sprachen.
Wie bereits fur das ,Vater-Beispiel gezeigt, fulman daraufhin den Neighbour-Joining-
Algorithmus fiir alle Sprachen aus. Im besten Hedlen man hier eine Ubereinstimmung zu
den in der Auswertung aufgefihrten Subfamilien detoeuropaischen Sprachfamilien
finden. Dieses lie3e sich auch noch einmal mitb@ststrappingiberprifen. Hier wirden
Worter mit gleicher Bedeutung aller Sprachen umeraler aligniert werden und immer
zufallig ein Wort ersetzt werden. AnschlieBen wigdes dieser Alignments der Neighbour-
Joining-Algorithmus ausgefuihrt und ein Phylogrammstedlt. Hat man dies oft genug
durchgefuhrt, wird fur alle erzeugten Baume debitgee Baum berechnet, wie es in der
Masterarbeit von Aberer [Aberer2011] bereits votgiiswurde. Dieser Baum sollte dann mit
groRer Wahrscheinlichkeit das bestmdgliche Phylognasein. Hier lassen sich auch
Teilbdume herausfinden, welche nur eine geringe ré¢aleinlichkeit fur ihre aktuelle
Platzierung im Gesamtbaum haben. Dies lasst weit8ahlussfolgerungen Uber
Sprachverwandtschaften zu.

K-gramme

Der in dieser Arbeit verwendete Ansatz betrachtegrédnme. Die vorgestellten
Alignierungsalgorithmen verwenden in der Regel Waimgme. Formal betrachtet, kann man

dies allgemeiner schreiben &lgram wobei fir gewdhnlictkk = 1 verwendet wird. In dieser
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Arbeit setzte mark = 2. Es ware interessant zu sehen, ob sich die Séidresn anderek

verbessern oder verschlechtern.

Fur das Scoring-Modell ware es ebenfalls von Vhrk&innte mark beim Auszéahlen variabel
halten. Fur den hier aufgetretenen Fall, dassa$Bigramm in Englisch mit dem Unigramm
,d* in Danisch, Hollandisch und Deutsch korreliesllte, kdnnte man hier den in der Arbeit
entdeckten Fehler durdh= {1, 2} vermeiden. Es ist auch an gréRere Wertefidau denken,

deren obere Grenze jedoch erst experimentell begtimerden muss.
Sound shifts

Die in der Auswertung beschriebensound shiftsvurden per Hand untersucht. Ein guter
Ansatz zur Automatisierung ware die Verwendung ®iBayesschen Netzelier wird fir
beliebige Variablen tGberpruft, ob diese unabhéamgiteinander sind. Sind sie es nicht, bilden
diese einen Teilgraph im Netzwerk. Das bedeutebessndere, dass nur Knoten oder
Variablen miteinander verbunden sind, welche in &idigkeit zueinander stehen. Dies
konnte auch hilfreich bei der Detektion vaound shiftssein. Ein solcher Ansatz wurde
bereits in Tubingen im Rahmen des EVOLAEMP-Projekentwickelt und in LingPy
[ListMoran2013] eingefuigt.

Sprachfamilien

Sobald die Alignments fir die indoeuropaische Smiauilie zufriedenstellend sind, ist
vorgesehen, weitere Sprachfamilien zu untersudbiese sind:

1. Mataco-Guaicuruan: enthélt sieben Sprachen und wirdleilen von Bolivien,
Argentinien, Paraguay und Brasilien gesprochen

2. Panoan: diese Sprachefamilie hat ihren Standodemnérdlichen Anden. Es liegen
hier vier Sprachen vor.

3. Tzesic: Die Daten dieser kaukasischen Sprachfanmimhalten ebenfalls sieben
Sprachen.

Es wird davon ausgegangen, dass die Herangehemrs®eimachfamilien zu analysieren,
Uberall dieselbe ist.
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