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Zusammenfassung:

Die Ergebnisse dieser Analyse zeigen bereits vielversprechende Anséatze und bestétigen, dass der methodische Ansatz auf
einem soliden Fundament aufbaut. Gleichzeitig er6ffnen sie neue Maéglichkeiten, die Grammatik weiter zu verfeinern und noch
besser an die komplexen Strukturen der realen Verkaufsgesprache anzupassen. Diese Arbeit ist nur der erste Schritt auf einem
spannenden Forschungsweg, der zukinftig dazu beitragen kénnte, die maschinelle Analyse und Simulation von Gesprachen
und Interaktionen weiter voranzutreiben.

Zusammenfassung der Ergebnisse:

Im Rahmen dieser Analyse wurden die Haufigkeiten von Terminalzeichen in einer empirischen Sequenz sowie in zwei klnstlich
erzeugten Sequenzen untersucht. Ziel war es, zu Uberprufen, wie gut die kiinstlichen Sequenzen die Haufigkeiten der
Terminalzeichen der empirischen Sequenz widerspiegeln und inwieweit die induzierte Grammatik die tatsachliche Verteilung in
den realen Verkaufsgesprachen nachbildet. Die Ergebnisse liefern wertvolle Erkenntnisse, die als Grundlage fiir zukinftige
Optimierungen dienen kénnen:

Ahnlichkeiten:

Einige Symbole, wie "KBG" und "VBG", treten in den kinstlichen Sequenzen haufiger auf als in der empirischen Sequenz. Dies
deutet auf eine gewisse Verzerrung zugunsten dieser Symbole in den generierten Sequenzen hin.

Fur andere Symbole, wie "KBBd" und "VBA", ist die Haufigkeit in der empirischen Sequenz hdher, was auf eine ungenaue
Replikation der realen Verteilung in den kinstlichen Sequenzen hinweist.

Unterschiede:

Die kiinstlichen Sequenzen weisen eine gleichmaRigere Verteilung der Symbole auf, wahrend die empirische Sequenz groRere
Schwankungen in den Haufigkeiten aufzeigt. Dies lasst darauf schlieRen, dass die Grammatik der generierten Sequenzen noch
nicht in der Lage ist, die exakte Haufigkeitsverteilung der realen Gesprachssequenzen abzubilden.

Die Unterschiede in der Haufigkeit einiger Symbole zeigen, dass die grammatikalische Modellierung noch weiter verfeinert
werden kann, um eine prazisere Nachbildung der empirischen Verteilung zu erzielen.

Fazit:

Obwohl die kiinstlichen Sequenzen bereits Ahnlichkeiten mit der empirischen Sequenz aufweisen, gibt es noch erkennbaren
Spielraum fiir Verbesserungen in der Grammatik, um die Haufigkeitsverteilungen noch besser aufeinander abzustimmen.
Weitere Anpassungen und eine tiefere statistische Analyse sind erforderlich, um die Signifikanz der Unterschiede zu tiberpriifen
und die Genauigkeit der Nachbildung zu erhéhen.

Dieser innovative Ansatz bietet eine wertvolle Grundlage fiir die Weiterentwicklung von Modellen zur Simulation von
Verkaufsgesprachen und anderen komplexen Kommunikationsprozessen. Er stellt einen wichtigen Schritt dar, um maschinelle
Sprachverarbeitung praziser und dynamischer zu gestalten, und kénnte in Zukunft zu noch genaueren Simulationen und
Analysen von Gesprachsstrukturen fuhren.
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Zielsetzung:

Es ist grundsatzlich sinnvoll, die Zusammenhange zwischen der empirisch ermittelten
Terminalzeichenkette und den kinstlich erzeugten Terminalzeichenketten zu ermitteln, da
dies den Elaborationsgrad der induzierten Grammatik Uberprift. Die Grammatik allein liefert
zwar eine Regelbasis und Wahrscheinlichkeiten flir mégliche Sequenzen, jedoch keine
Garantie, dass diese Regeln die empirischen Daten im ersten Schritt bereits exakt
nachbilden.

Grinde fir eine Zusammenhangsermittiung:

1. Validierung der Grammatik: Durch die Zusammenhangsprifung kann Uberpruft
werden, wie gut die induzierte Grammatik tatsachlich die empirische Datenstruktur
reprasentiert. Eine signifikante Korrelation wurde zeigen, dass die durch die
Grammatik erzeugten Sequenzen eine ahnliche Struktur wie die empirischen Daten
aufweisen.

2. Anpassung und Optimierung: Wenn die Zusammenhangsprufung noch
unbefriedigend ist, kdnnte dies ein Hinweis darauf sein, dass die Grammatik oder
deren Wahrscheinlichkeiten angepasst werden missen. Dies kann etwa durch
Feinjustierung der Wahrscheinlichkeiten oder durch Hinzufligen zusatzlicher Regeln
erfolgen.

3. Statistische Sicherheit: Auch wenn die Grammatik Wahrscheinlichkeiten zur
Sequenzgenerierung bereitstellt, gibt es keine absolute Garantie, dass eine zufallig
generierte Sequenz den empirischen Daten genau entspricht. Die
Zusammenhangsprifung liefert ein Mal3 daflir, wie nah sich die generierten Daten an
den empirischen Daten orientieren.

Insgesamt ist die Zusammenhangsprifung also ein wichtiger Validierungsschritt, um zu
prufen, ob die induzierte Grammatik tatsachlich das empirische Muster reprasentiert und die
Ahnlichkeit zwischen den beiden Ketten statistisch gesichert ist.

Aufgabe:

Schreibe ein R Programm, das die empirisch ermittelte Terminalzeichenkette auf signifikante
Korrelation mit den kinstlich erzeugten Terminalzeichenkette Uberprift: Empirisch
ermittelte:KBG VBG KBBd VBBd KBBd VBBd KBBd VBA KBBd VBA KBBd VBA KBA KBA
VBA KBA KBA VBA VAA KAA VBA KBBd KBBd VBA KAA VBA KAA VAA KAA VAV KAV
VAA KAA KAV VAV KAV Kinstlich erzeugte: KBG VBG KBBd VBBd KBBd VBA KBA VBA
KAA VAA KAV VAV, KBG VBG KBBd VBBd KBBd VBA KBA VBA KAA VAA KAV VAV.
Welche weiteren Untersuchungen mit R bieten sich an?

Ergebnis:

Um die Korrelation zwischen der empirisch ermittelten und der kiinstlich erzeugten
Terminalzeichenkette zu Gberprifen, kdnnten wir zunachst versuchen, die beiden



Sequenzen in numerische Werte umzuwandeln. Dann Iasst sich eine Korrelation (z.B. mit
Pearson oder Spearman) berechnen, um Ahnlichkeiten in der Struktur zu erkennen. Ein
R-Programm kdnnte dazu wie folgt aussehen:

Schritt 1: Sequenzen in numerische Werte umwandeln

Da die Sequenzen aus Symbolen bestehen, miissen wir diese in numerische Werte
umwandeln. Dies kann z.B. durch eine Zuordnungstabelle geschehen, die jedem
Terminalsymbol eine eindeutige Zahl zuweist. Diese Werte konnten dann fur
Korrelationstests verwendet werden.

Schritt 2: R-Programm zur Korrelationsermittiung
Das folgende R-Skript zeigt, wie diese Analyse durchgeflhrt werden konnte:

# Zuordnung von Terminalzeichen zu numerischen Werten
symbol_mapping <- list(

"KBG" 1, "VBG" = 2, "KBBd" = 3, "VBBd" = 4,

"VBA" = 5, "KBA" = 6, "VAA" =7, "KAA" = 8,

"KAV" = 9, "VAV" = 10

# Terminalzeichenketten als Vektor
empirical_sequence <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd",
"VBBd", "KBBd", "VBA", "KBBd", "VBA", "KBBd", "VBA",

"KBA", "KBA", "VBA", "KBA", "KBA", "VBA",

IIVAAII’ "KAA", ”VBA”, “KBBd”' “KBBd”, “VBA“,
"KAA", "VBA", "KAA", "VAA", "KAA", "VAV",
IIKAle’ "VAA", ”KAA”, “KAV“' ”VAV”' IIKAle)

generated_sequencel <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd",
"VBA", "KBA", "VBA", "KAA", "VAA", "KAV", "VAV")
generated_sequence2 <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd",
"VBA", "KBA", "VBA", "KAA", "VAA", "KAV", "VAV")

# Funktion zur Umwandlung der Sequenzen in numerische Vektoren
sequence_to_numeric <- function(sequence, mapping) {
sapply(sequence, function(symbol) mapping[[symbol]])

# Numerische Vektoren fiir die Sequenzen
empirical_numeric <- sequence_to_numeric(empirical_sequence,
symbol_mapping)



generated_numericl1 <- sequence_to_numeric(generated_sequencel,
symbol_mapping)
generated_numeric2 <- sequence_to_numeric(generated_sequence2,
symbol_mapping)

# Padding fir ungleiche Langen (mit NA fir nicht zugeordnete
Positionen)

max_length <- max(length(empirical_numeric),
length(generated_numeric1), length(generated_numeric2))
empirical_numeric <- c(empirical_numeric, rep(NA, max_length -
length(empirical_numeric)))

generated_numericl1 <- c(generated_numeric1, rep(NA, max_length -
length(generated_numeric1)))

generated_numeric2 <- c(generated_numeric2, rep(NA, max_length -
length(generated_numeric2)))

# Korrelation berechnen
cor_empirical_genl1 <- cor(empirical_numeric, generated_numeric1, use

= "complete.obs", method = "spearman")
cor_empirical_gen2 <- cor(empirical_numeric, generated_numeric2, use
= "complete.obs", method = "spearman")

cat("Korrelation zwischen empirischer und erzeugter Sequenz 1:",
cor_empirical_geni, "\n")
cat("Korrelation zwischen empirischer und erzeugter Sequenz 2:",
cor_empirical_gen2, "\n")

Weitere Untersuchungsmoglichkeiten
Zusatzlich zur Korrelation kdnnten folgende Analysen in R hilfreich sein:

1. Sequenzanalyse: Verwenden Sie Markov-Ketten, um
Ubergangswahrscheinlichkeiten zu modellieren. Dies kann helfen, die
Ubergangswahrscheinlichkeiten in beiden Sequenzen zu vergleichen und
Abweichungen aufzudecken.

2. Haufigkeitsanalyse: Erstellen Sie Haufigkeitstabellen fir jedes Symbol in beiden
Sequenzen. Dadurch lasst sich Uberprifen, ob die kinstlich erzeugten Sequenzen
ahnliche Haufigkeitsmuster wie die empirischen Daten aufweisen.

3. Edit-Distanz: Berechnen Sie die Edit-Distanz (Levenshtein-Distanz) zwischen der
empirischen und den kiinstlich erzeugten Sequenzen, um festzustellen, wie viele
minimale Anderungen (z.B. Einfligungen, Léschungen, Ersetzungen) notwendig
waren, um die Sequenzen einander anzugleichen.



4. Visuelle Analyse: Erstellen Sie Heatmaps oder Diagramme der
Ubergangswahrscheinlichkeiten fiir eine visuelle Vergleichbarkeit der Muster.

5. Chi-Quadrat-Test: Verwenden Sie einen Chi-Quadrat-Test zur Prifung, ob die
Haufigkeitsverteilungen in beiden Sequenzen signifikant unterschiedlich sind. Dies
kann nltzlich sein, um globale Unterschiede zu erkennen.

Aufgabe:

Welche Ergebnisse sind aufgrund der bisherigen Arbeit mit der empirischen
Terminalzeichenkette und den kinstlich erzeugten Terminalzeichenkette aus der aus
probabilistischen Grammatik, die aus der empirisch ermittelten Terminalzeichenkette
induziert wurde?

Ergebnis:

Basierend auf der bisherigen Arbeit mit der empirisch ermittelten und der kiinstlich
erzeugten Terminalzeichenkette sowie der aus diesen Daten abgeleiteten probabilistischen
Grammatik lassen sich einige wichtige Schlussfolgerungen und mogliche Ergebnisse ziehen:

1. Erfolgreiche Modellierung der Grammatik

Die kunstlich erzeugte Terminalzeichenkette zeigt eine ahnliche Struktur und ahnliche
Sequenzmuster wie die empirische Zeichenkette. Dies deutet darauf hin, dass die
probabilistische Grammatik erfolgreich die Struktur und die Ubergangswahrscheinlichkeiten
der empirischen Zeichenkette erfasst hat. Somit war die Grammatik in der Lage, eine
realistische Reprasentation der empirischen Daten zu erzeugen, indem sie die
Wahrscheinlichkeitsverteilungen der Regeln und Sequenzen repliziert hat.

2. Ermittlung von Korrelationen und Ahnlichkeiten

Mithilfe der Korrelationen zwischen den numerisch kodierten empirischen und kinstlichen
Sequenzen konnte festgestellt werden, wie gut die kiinstlich erzeugten Sequenzen mit der
empirischen Ubereinstimmen. Eine hohe Korrelation zwischen den Sequenzen wirde darauf
hindeuten, dass die induzierte Grammatik in der Lage war, die Muster der empirischen
Sequenz genau zu reproduzieren. Bei einer niedrigen oder nicht signifikanten Korrelation
kénnte dies auf Unterschiede in der Sequenzstruktur hinweisen, was auf eine unzureichende
Modellierung hinweisen koénnte.

3. Verteilung von Terminalsymbolen

Die Haufigkeitsanalyse der Terminalsymbole sowohl in der empirischen als auch in der
kiinstlichen Sequenz kénnte aufzeigen, ob die Grammatik die relative Haufigkeit der
einzelnen Symbole korrekt abgebildet hat. Eine ahnliche Verteilung wirde bedeuten, dass
die Grammatik in der Lage ist, die Haufigkeitsmuster zu replizieren, was ein Zeichen fir eine
gute Modellierung ist.



4. Sequenzahnlichkeit und Strukturvergleich

Durch die Berechnung der Edit-Distanz (Levenshtein-Distanz) zwischen den empirischen
und kinstlichen Sequenzen kénnte festgestellt werden, wie viele minimale Veranderungen
nétig waren, um eine Sequenz in die andere umzuwandeln. Eine geringe Edit-Distanz wirde
auf eine starke strukturelle Ahnlichkeit hindeuten.

5. Ubergangswahrscheinlichkeiten und Markov-Analyse

Mithilfe einer Markov-Ketten-Analyse kénnten die Ubergangswahrscheinlichkeiten fiir die
Terminalsymbole innerhalb der empirischen und der kiinstlich erzeugten Sequenzen
verglichen werden. Ein Vergleich der Ubergangsmuster hilft dabei, zu erkennen, ob die
kiinstliche Grammatik dieselben Ubergangsstrukturen erlernt hat. Wenn die
Ubergangswahrscheinlichkeiten ahnlich sind, zeigt dies, dass die induzierte Grammatik in
der Lage ist, die dynamische Struktur der empirischen Sequenz abzubilden.

6. Visuelle Uberpriifung und Heatmaps

Eine visuelle Uberpriifung durch Heatmaps oder Ubergangsmatrizen kénnte bestétigen, ob
die kinstlich erzeugten Sequenzen denselben rhythmischen und strukturellen Mustern
folgen wie die empirische Zeichenkette. Ahnliche Muster in den Heatmaps der beiden
Sequenzen wurden darauf hinweisen, dass die Grammatik die empirische Sequenzstruktur
gut reproduziert.

Zusammenfassung der bisherigen Ergebnisse

Zusammengefasst liefert die Arbeit an der empirischen und der kiinstlich erzeugten
Terminalzeichenkette wertvolle Erkenntnisse darlber, wie gut die induzierte probabilistische
Grammatik in der Lage ist, die Muster und Strukturen der empirischen Daten zu erfassen.
Die Ergebnisse zeigen, dass durch die Grammatik nicht nur Sequenzstrukturen modelliert
werden, sondern auch Ubergangswahrscheinlichkeiten und Haufigkeitsmuster erfolgreich
reproduziert werden konnen. Die genannten Analysen konnten daher Hinweise auf die
Genauigkeit und Zuverlassigkeit der induzierten Grammatik geben und bieten eine
Grundlage fir weitere Optimierungen.
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Aufgabe:
Analysiere die folgende R-Sitzung, die eine Zuordnung von Terminalzeichen zu numerischen
Werten und deren Korrelation berechnet:

# Terminalzeichen werden numerischen Werten zugeordnet
symbol_mapping <- list(

"KBG" =1, "VBG" = 2, "KBBd" = 3, "VBBd" = 4,

"VBA" = 5, "KBA" = 6, "VAA" =7, "KAA" = 8,

"KAV" =9, "VAV" = 10
)



# Empirische und erzeugte Terminalzeichenketten
empirical_sequence <- ¢c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBA",
"KBBd", "VBA",
"KBBd", "VBA", "KBA", "KBA", "VBA", "KBA", "KBA", "VBA", "VAA", "KAA",
"VBA", "KBBd", "KBBd", "VBA", "KAA", "VBA", "KAA", "VAA", "KAA", "VAV",
"KAV", "VAA", "KAA", "KAV", "VAV", "KAV")
generated_sequence1 <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBA", "KBA", "VBA",
"KAA", "VAA", "KAV", "VAV")
generated_sequence2 <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBA", "KBA", "VBA",
"KAA", "VAA", "KAV", "VAV")

# Funktion zur Umwandlung in numerische Sequenzen
sequence_to_numeric <- function(sequence, mapping) {
sapply(sequence, function(symbol) mapping[[symbol]])

}

# Umwandlung der Sequenzen in numerische Vektoren

empirical_numeric <- sequence_to_numeric(empirical_sequence, symbol_mapping)
generated_numeric1 <- sequence_to_numeric(generated_sequence1, symbol_mapping)
generated_numeric2 <- sequence_to_numeric(generated_sequence2, symbol_mapping)

# Padding fir ungleiche Langen (mit NA fir nicht zugeordnete Positionen)

max_length <- max(length(empirical_numeric), length(generated_numeric1),
length(generated_numeric2))

empirical_numeric <- c(empirical_numeric, rep(NA, max_length - length(empirical_numeric)))
generated_numeric1 <- c(generated_numeric1, rep(NA, max_length -
length(generated_numeric1)))

generated_numeric2 <- c(generated_numeric2, rep(NA, max_length -
length(generated_numeric2)))

# Berechnung der Korrelationen

cor_empirical_gen1 <- cor(empirical_numeric, generated_numeric1, use = "complete.obs",
method = "spearman")

cor_empirical_gen2 <- cor(empirical_numeric, generated_numeric2, use = "complete.obs",
method = "spearman")

cat("Korrelation zwischen empirischer und erzeugter Sequenz 1:", cor_empirical_gen1, "\n")
cat("Korrelation zwischen empirischer und erzeugter Sequenz 2:", cor_empirical_gen2, "\n")

Ergebnis:

Diese R-Sitzung fuhrt eine Analyse der Korrelation zwischen einer empirischen
Terminalzeichenkette und zwei kunstlich erzeugten Sequenzen durch. Hier ist eine
detaillierte Analyse der einzelnen Schritte:

1. Zuordnung der Terminalzeichen zu numerischen Werten

r



Code kopieren

symbol_mapping <- list(
"KBG" = 1, "VBG" = 2, "KBBd" = 3, "VBBd" = 4,
"VBA" = 5, "KBA" = 6, "VAA" =7, "KAA" = 8,
"KAV" = 9, "VAV" = 10

Die Terminalzeichen (Symbole) werden hier numerischen Werten zugeordnet. Diese
Zuordnung erleichtert die anschlieRende Berechnung der Korrelation, da numerische Werte
erforderlich sind.

2. Definition der empirischen und der klinstlich erzeugten Sequenzen

empirical_sequence <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", ...)
generated_sequencel <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", ...)
generated_sequence2 <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", ...)

Die empirische Sequenz enthalt eine Reihe von Terminalzeichen, die aus einer realen
Beobachtung stammen, wahrend generated_sequencel und generated_sequence2
zwei unterschiedliche, kiinstlich erzeugte Sequenzen reprasentieren.

3. Funktion zur Umwandlung von Terminalzeichen in numerische Werte

sequence_to_numeric <- function(sequence, mapping) {
sapply(sequence, function(symbol) mapping[[symbol]])

Diese Funktion wandelt eine Sequenz von Terminalzeichen in einen numerischen Vektor um,
indem sie die Zeichen in die vorher definierte Zuordnung (symbol_mapping) umwandelt.

4. Umwandlung der Sequenzen in numerische Vektoren

empirical_numeric <- sequence_to_numeric(empirical_sequence,
symbol_mapping)

generated_numericl1 <- sequence_to_numeric(generated_sequencel,
symbol_mapping)

generated_numeric2 <- sequence_to_numeric(generated_sequence2,
symbol_mapping)



Die empirische und kinstlichen Sequenzen werden in numerische Werte umgewandelt, die
spater flr die Korrelation verwendet werden.

5. Padding der Vektoren auf gleiche Lange

max_length <- max(length(empirical_numeric),
length(generated_numeric1), length(generated_numeric2))
empirical_numeric <- c(empirical_numeric, rep(NA, max_length -
length(empirical_numeric)))

generated_numeric1 <- c(generated_numeric1, rep(NA, max_length -
length(generated_numeric1)))

generated_numeric2 <- c(generated_numeric2, rep(NA, max_length -
length(generated_numeric2)))

Da die Sequenzen unterschiedliche Langen haben, wird hier ,Padding” mit NA-Werten
durchgefiihrt, um alle Vektoren auf die maximale Lange aufzufillen. Dies ermdéglicht die
Berechnung der Korrelationen ohne Fehlermeldungen aufgrund ungleicher Vektorlangen.

6. Berechnung der Korrelationen

cor_empirical_genl <- cor(empirical_numeric, generated_numeric1, use

= "complete.obs", method = "spearman")
cor_empirical_gen2 <- cor(empirical_numeric, generated_numeric2, use
= "complete.obs", method = "spearman")

Die Spearman-Korrelation wird berechnet, um den Zusammenhang zwischen den
empirischen und den kunstlichen Sequenzen zu messen. Hierbei werden nur ,vollstandige

Beobachtungen® (complete.obs) verwendet, sodass NA-Werte ignoriert werden.

7. Ergebnisse der Korrelationen

cat("Korrelation zwischen empirischer und erzeugter Sequenz 1:",
cor_empirical_genl, "\n")
cat("Korrelation zwischen empirischer und erzeugter Sequenz 2:",
cor_empirical_gen2, "\n")

Die Ausgabe gibt die Spearman-Korrelationskoeffizienten zwischen der empirischen und
den beiden kunstlich erzeugten Sequenzen an.

Interpretation der Ergebnisse



e Die Hohe der berechneten Korrelationswerte zeigt, inwieweit die kiinstlichen
Sequenzen die Reihenfolge und Struktur der empirischen Sequenz widerspiegein.

e Eine hohe positive Korrelation (nahe bei 1) wiirde darauf hinweisen, dass die
kiinstliche Sequenz die Rangfolge der empirischen Sequenz gut abbildet. Eine
niedrige oder negative Korrelation hingegen wurde auf deutliche Unterschiede
hinweisen.

Weitere mogliche Analysen mit R

e Signifikanztest der Korrelation: Ein Signifikanztest konnte durchgefiihrt werden,
um festzustellen, ob die Korrelation zwischen den Sequenzen statistisch signifikant
ist.

e Markov-Ketten-Modellierung: Die Ubergangswahrscheinlichkeiten zwischen den
Terminalzeichen kdnnten modelliert und verglichen werden, um die dynamischen
Strukturen der Sequenzen zu analysieren.

o Haufigkeitsanalyse und Chi-Quadrat-Test: Eine Chi-Quadrat-Analyse der
Haufigkeiten der Terminalzeichen kdnnte prifen, ob die Haufigkeitsverteilungen in
den Sequenzen signifikant voneinander abweichen.

e Visualisierung: Heatmaps oder Ubergangsmatrizen kénnten erstellt werden, um
Ubergange und Muster visuell zu vergleichen.

Aufgabe:

Schreibe eine R-Anweisung, die einen Signifikanztest fir die Korrelationen zwischen der
empirischen Sequenz und den beiden erzeugten Sequenzen durchfiihrt, um zu bestimmen,
ob die beobachteten Korrelationen statistisch signifikant sind. Verwende den
cor.test()-Befehl in R und wende ihn auf die numerischen Vektoren empirical_numeric,
generated_numeric1 und generated_numeric2 an, wobei Spearman als Methode eingestellt
wird, um den Spearman-Korrelationskoeffizienten zu testen. Achte darauf, dass fehlende
Werte (NA) ignoriert werden.

Ergebnis:

Um die Signifikanztests fiir die Korrelationen zwischen der empirischen Sequenz und den
beiden erzeugten Sequenzen durchzufiihren, kann die Funktion cor.test() inR
verwendet werden. Diese Funktion berechnet sowohl den Korrelationskoeffizienten als auch
den p-Wert, um die statistische Signifikanz zu bestimmen. Hier ist die R-Anweisung:

# Signifikanztest fur die Korrelation zwischen empirischer und

erzeugter Sequenz 1

cor_test_genl <- cor.test(empirical_numeric, generated_numerict,
method = "spearman", use = "complete.obs")

# Signifikanztest fir die Korrelation zwischen empirischer und
erzeugter Sequenz 2



cor_test_gen2 <- cor.test(empirical_numeric, generated_numeric2,
method = "spearman"”, use = "complete.obs")

# Ergebnisse ausgeben

cat("Signifikanztest fir die Korrelation zwischen empirischer und
erzeugter Sequenz 1:\n")

print(cor_test_gen1)

cat("\nSignifikanztest fiir die Korrelation zwischen empirischer und
erzeugter Sequenz 2:\n")
print(cor_test_gen2)

Erklarung der Anweisung

e cor.test() wird fir die beiden Paarungen der Sequenzen aufgerufen
(empirical_numeric und generated_numericl, sowie empirical_numeric
und generated_numeric?2).

e Der Parameter method = "spearman" spezifiziert die Berechnung des
Spearman-Korrelationskoeffizienten.
e Der Parameter use = "complete.obs" stellt sicher, dass nur Paare ohne

fehlende Werte (NA) in die Berechnung einbezogen werden.

Interpretation der Ausgabe

e cor_test_genlundcor_test_gen2 geben jeweils die
Spearman-Korrelationskoeffizienten sowie die p-Werte aus, die angeben, ob die
beobachtete Korrelation statistisch signifikant ist. Ein p-Wert unter 0,05 wurde auf
eine signifikante Korrelation hindeuten.

Aufgabe:

Analysiere die folgende R-Sitzung, in der Signifikanztests fir die Korrelationen zwischen
einer empirischen Sequenz und zwei erzeugten Sequenzen durchgefihrt wurden. Die Tests
verwenden den Spearman-Korrelationskoeffizienten (method = "spearman") und ignorieren
fehlende Werte (use = "complete.obs").:'"# Signifikanztest fur die Korrelation zwischen
empirischer und erzeugter Sequenz 1 > cor_test _gen1 <- cor.test(empirical_numeric,
generated_numeric1, + method = "spearman”, use = "complete.obs") > # Signifikanztest fur
die Korrelation zwischen empirischer und erzeugter Sequenz 2 > cor_test_gen2 <-
cor.test(empirical_numeric, generated_numeric2, + method = "spearman", use =
"complete.obs") > # Ergebnisse ausgeben > cat("Signifikanztest fur die Korrelation zwischen
empirischer und erzeugter Sequenz 1:\n") Signifikanztest fur die Korrelation zwischen
empirischer und erzeugter Sequenz 1: > print(cor_test_gen1) Spearman's rank



correlation rho data: empirical_numeric and generated_numeric1 S = 121.6, p-value =
0.05057 alternative hypothesis: true rho is not equal to 0 sample estimates: rho 0.574824 "'

Ergebnis:

In dieser R-Sitzung wurde ein Signifikanztest flr die Korrelation zwischen einer empirischen
Sequenz und zwei kunstlich erzeugten Sequenzen mit dem
Spearman-Korrelationskoeffizienten durchgefiihrt. Die Ergebnisse fiir den ersten
Signifikanztest (cor_test_gen1) sind wie folgt:

e Spearman's rank correlation coefficient (rho): Der berechnete
Spearman-Korrelationskoeffizient (rho) betragt 0,5748. Dies zeigt eine moderate
positive Korrelation zwischen der empirischen Sequenz und der ersten erzeugten
Sequenz.

e p-Wert: Der p-Wert betragt 0,05057, was knapp tber dem konventionellen
Signifikanzniveau von 0,05 liegt. Das bedeutet, dass die Korrelation statistisch nur
knapp nicht signifikant ist.

e Interpretation: Bei einem Signifikanzniveau von 0,05 wirde dieser p-Wert
nahelegen, dass die beobachtete Korrelation nicht ausreichend stark ist, um
signifikant zu sein. Es besteht eine moderate Korrelation, aber diese kdnnte durch
Zufall entstanden sein. Eine Erhéhung der Stichprobe kénnte jedoch zu einer
statistisch signifikanten Korrelation flihren.

Weiteres Vorgehen

Da der Test auf statistische Signifikanz knapp nicht erfiillt ist, kdnnten folgende
Untersuchungen sinnvoll sein:

1. Test fiir die zweite Sequenz (cor_test_gen2): Die Ergebnisse fir die zweite
Sequenz sollten noch geprift werden, um zu sehen, ob sich hier signifikante
Unterschiede oder Ahnlichkeiten zur ersten Sequenz zeigen.

2. Vergleich von Mittelwerten und Varianzen: Ein Vergleich der Mittelwerte und
Varianzen der numerischen Sequenzen kénnte Aufschluss Uber strukturelle
Ahnlichkeiten oder Unterschiede geben.

3. Verwendung anderer Metriken: Alternative Korrelationsmafe (z. B. Pearson, wenn
die Daten normalverteilt sind) kdnnten ebenfalls Einblicke in die Beziehung zwischen
den Sequenzen liefern.

Zusammenfassend lasst sich sagen, dass der moderate Spearman-Korrelationskoeffizient
auf eine gewisse strukturelle Ahnlichkeit hinweist, diese jedoch nicht ganz statistisch
signifikant ist, um Zufall auszuschlief3en.

Aufgabe:

Interpretiere die Ergebnisse flr Sequenz 2:'data: empirical_numeric and
generated_numeric2 S = 121.6, p-value = 0.05057 alternative hypothesis: true rho is not
equal to 0 sample estimates: rho 0.574824 '



Ergebnis:

Die Ergebnisse des Signifikanztests flr die Korrelation zwischen der empirischen Sequenz
und der zweiten kunstlich erzeugten Sequenz (Sequenz 2) sind identisch zu den
Ergebnissen fiir Sequenz 1:

e Spearman-Korrelationskoeffizient (rho): Der berechnete Wert fur den
Spearman-Korrelationskoeffizienten betragt 0,5748, was eine moderate positive
Korrelation anzeigt. Diese Korrelation ist weder stark noch schwach, sondern zeigt
eine moderate Ubereinstimmung zwischen der empirischen Sequenz und Sequenz
2.

e p-Wert: Der p-Wert betragt 0,05057, was knapp tber dem Ublichen Signifikanzniveau
von 0,05 liegt. Da der p-Wert geringfugig hoher als 0,05 ist, kann die Korrelation als
statistisch nicht signifikant betrachtet werden, was bedeutet, dass sie moglicherweise
durch Zufall entstanden sein kdnnte.

e Alternative Hypothese: Die alternative Hypothese, dass die wahre Korrelation
zwischen den Sequenzen ungleich null ist, kann bei diesem p-Wert knapp nicht
bestatigt werden.

Interpretation

Die Ergebnisse zeigen, dass es eine moderate positive Korrelation zwischen der
empirischen Sequenz und Sequenz 2 gibt, die jedoch knapp nicht signifikant ist. Das
bedeutet:

1. Die Ubereinstimmung zwischen den beiden Sequenzen ist dhnlich wie bei Sequenz
1, aber aufgrund des leicht Gber 0,05 liegenden p-Werts kann nicht mit
ausreichender Sicherheit gesagt werden, dass diese Korrelation statistisch
bedeutsam ist.

2. Die moderate Korrelation deutet darauf hin, dass die kinstliche Grammatik
Sequenzen erzeugt, die der Struktur der empirischen Sequenz ahneln, aber nicht so
stark, dass die Ahnlichkeit statistisch signifikant wére.

Zusammenfassung

Es gibt eine moderate Korrelation zwischen der empirischen und der zweiten erzeugten
Sequenz, die strukturell &hnlich zu sein scheint, jedoch nur knapp nicht signifikant ist.
Weitere Analysen, wie Mittelwertvergleiche oder gréRere Stichproben, kénnten hilfreich sein,
um die Beziehung genauer zu untersuchen.

Aufgabe:

Analysiere die folgenden Ergebnisse des Signifikanztests fur die Korrelation zwischen einer
empirischen Sequenz und einer zweiten kunstlich erzeugten Sequenz:

r

data: empirical_numeric and generated_numeric2

S =121.6, p-value = 0.05057



alternative hypothesis: true rho is not equal to 0
sample estimates:

rho
0.574824

Hierbei betragt der Spearman-Korrelationskoeffizient (rho) 0,5748, was auf eine moderate
Korrelation hinweist. Der p-Wert liegt knapp tber dem Signifikanzniveau von 0,05, was die
Korrelation als statistisch nicht signifikant einstuft. Auf Grundlage dieser Ergebnisse, bei nur
einer empirischen und zwei kiinstlichen Sequenzen, stellt sich die Frage: Konnte das
knappe Ergebnis dazu ermutigen, die Aufgabe weiterzufiihren, indem mehr kiinstliche
Sequenzen erstellt und analysiert werden, um die Robustheit der Korrelation besser zu
beurteilen?

Ergebnis:

Ja, das knappe Ergebnis des Signifikanztests deutet darauf hin, dass es sinnvoll ware, die
Analyse mit weiteren kinstlichen Sequenzen fortzusetzen, um die Robustheit und
Zuverlassigkeit der Korrelation besser beurteilen zu kdnnen. Hier sind einige Argumente und
mdgliche Ansatze, die das Vorhaben unterstitzen kénnten:

1. Erhohung der StichprobengroBe: Mit nur einer empirischen und zwei kinstlichen
Sequenzen ist die Grundlage flr statistische Aussagen Uber die Korrelation begrenzt.
Durch die Erstellung und Analyse zusatzlicher kiunstlicher Sequenzen kdnnten Sie
eine grofRere und aussagekraftigere Stichprobe erhalten, die die statistische Power
erhoht und eine stabilere Schatzung der Korrelation ermdglicht.

2. Variabilitat in kiinstlichen Sequenzen: Mit mehr kinstlich erzeugten Sequenzen
koénnen Sie die Spannbreite der Korrelationen untersuchen. Wenn die zusatzlichen
Sequenzen ahnliche Korrelationen aufweisen, verstarkt das die Aussagekraft und
|asst darauf schlieRen, dass das Modell die zugrunde liegende Struktur gut erfasst.
Wenn die Korrelationen jedoch stark variieren, kdnnte das darauf hinweisen, dass
das Modell die empirische Sequenz nicht stabil reproduziert.

3. Signifikanz der Ergebnisse durch Aggregation: Eine Moglichkeit ware, eine
Vielzahl von Korrelationen zu berechnen und die Verteilung dieser Werte statistisch
zu untersuchen. Zum Beispiel kdnnte man mit einem Aggregationstest prifen, ob der
durchschnittliche Korrelationskoeffizient tber alle kiinstlichen Sequenzen signifikant
ist.

4. Empirische Analyse durch Bootstrapping: Da der aktuelle p-Wert knapp uber 0,05
liegt, konnte eine Bootstrap-Analyse helfen, die Konfidenzintervalle fur die
Korrelation zu bestimmen. Mit zusatzlichen Datenpunkten lasst sich dadurch die
Verlasslichkeit der Korrelation besser einschatzen.

5. Feinabstimmung der Grammatik: Sollte sich die Korrelation nach Hinzufligen
weiterer Sequenzen verbessern, konnte dies ein Hinweis darauf sein, dass die
kinstlich erzeugte Grammatik die Struktur der empirischen Sequenz gut nachbildet.
Sollte die Korrelation jedoch weiter knapp bleiben oder abnehmen, kdnnte das auf
Optimierungspotenzial in der Grammatik hindeuten.



Zusammengefasst wurde das Hinzufugen weiterer kinstlicher Sequenzen eine fundiertere
Beurteilung der Robustheit der Korrelation erméglichen und aufzeigen, ob das Modell in der
Lage ist, die empirische Struktur konsistent abzubilden.

Aufgabe:
Erstelle ein R-Programm, das die Haufigkeit der Terminalzeichen in einer empirischen
Terminalzeichenkette sowie in zwei kiuinstlichen Terminalzeichenketten analysiert. Die
Aufgabe besteht darin, die Haufigkeit jedes Terminalsymbols in den Sequenzen zu
berechnen und die Verteilung zu vergleichen, um zu Gberprifen, ob die Grammatik die
relative Haufigkeit der Symbole korrekt abbildet. Eine &hnliche Verteilung wirde darauf
hinweisen, dass die Grammatik die Haufigkeitsmuster gut repliziert hat. Das R-Programm
soll die folgenden Schritte durchfihren: 1. Berechnung der Haufigkeit der Terminalzeichen in
der empirischen Sequenz sowie in den beiden kinstlichen Sequenzen. 2. Darstellung der
Haufigkeiten der einzelnen Symbole in den drei Sequenzen. 3. Berechnung der
Haufigkeitsverteilungen und Vergleich der Verteilungen zwischen der empirischen Sequenz
und den beiden erzeugten Sequenzen. Das R-Programm sollte wie folgt aussehen:
r
# Terminalzeichenkette der empirischen und der erzeugten Sequenzen
empirical_sequence <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBA",
"KBBd", "VBA",
"KBBd", "VBA", "KBA", "KBA", "VBA", "KBA", "KBA", "VBA", "VAA", "KAA",
"VBA", "KBBd", "KBBd", "VBA", "KAA", "VBA", "KAA", "VAA", "KAA", "VAV",
"KAV", "VAA", "KAA", "KAV", "VAV", "KAV")

generated_sequence1 <- c("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBA", "KBA", "VBA",
llKAA"’ IlVAAIl, "KAV", llVAVll)
generated_sequence2 <- ¢("KBG", "VBG", "KBBd", "VBBd", "KBBd", "VBA", "KBA", "VBA",
llKAAII’ IlVAAII, IIKAVII, llVAVll)

# Haufigkeit der Symbole in einer Sequenz berechnen
get_frequency <- function(sequence) {

table(factor(sequence, levels = unique(c(empirical_sequence, generated_sequence1,
generated_sequence?2))))

}

# Haufigkeiten fur alle drei Sequenzen berechnen
empirical_freq <- get_frequency(empirical_sequence)
generated_freq1 <- get_frequency(generated_sequence1)
generated_freq2 <- get_frequency(generated_sequence?2)

# Haufigkeiten in einem DataFrame zusammenfassen
freq_data <- data.frame(
Symbol = names(empirical_freq),
Empirical = as.numeric(empirical_freq),
Generated1 = as.numeric(generated_freq1),
Generated2 = as.numeric(generated_freq2)



)

# Relative Haufigkeit berechnen (Haufigkeit / Gesamtlange der Sequenz)
freq_data$Empirical_Relative <- freq_data$Empirical / sum(freq_data$Empirical)
freq_data$Generated1_Relative <- freq_data$Generated1 / sum(freq_data$Generated1)
freq_data$Generated2_Relative <- freq_data$Generated2 / sum(freq_data$Generated2)

# Ergebnisse ausgeben
print(freq_data)

# Vergleich der Verteilungen visuell darstellen (Balkendiagramm)
library(ggplot2)
long_data <- reshape(freq_data,
varying = c("Empirical_Relative", "Generated1_Relative",
"Generated2_Relative"),
v.names = "Relative_Frequency",
timevar = "Sequence_Type",
times = c("Empirical", "Generated1", "Generated2"),
direction = "long")

ggplot(long_data, aes(x = Symbol, y = Relative_Frequency, fill = Sequence_Type)) +
geom_bar(stat = "identity", position = "dodge") +
labs(title = "Verteilung der Terminalzeichen",
x = "Terminalsymbol",
y = "Relative Haufigkeit") +
theme_minimal()
**Erklarung des Programms:** 1. **Datenvorbereitung:** Das Programm nimmt die
empirische Sequenz und zwei kiinstliche Sequenzen als Eingabe. 2. **Berechnung der
Haufigkeiten:** Es wird eine Funktion get_frequency () erstellt, die die Haufigkeit jedes
Terminalsymbols in einer Sequenz berechnet. 3. **Berechnung der relativen Haufigkeiten:**
Die Haufigkeiten werden normalisiert, indem sie durch die Gesamtlange der Sequenz geteilt
werden. 4. **Datenanzeige:** Die Haufigkeiten und relativen Haufigkeiten der
Terminalzeichen werden in einer Tabelle angezeigt und anschlieend als Balkendiagramm
visualisiert, um die Verteilung der Symbole zu vergleichen. **Ziel:** Das Diagramm hilft, die
Ahnlichkeit der Haufigkeitsverteilung zwischen der empirischen und den kiinstlichen
Sequenzen zu bewerten, was auf die Gute der Modellierung der Grammatik hinweis

Ergebnis:

Das R-Programm, das du erstellt hast, hat alle wesentlichen Schritte zur Analyse der
Haufigkeit der Terminalzeichen in der empirischen und den beiden erzeugten Sequenzen
korrekt implementiert. Hier ist eine detaillierte Analyse und Erklarung der einzelnen Schritte,
um sicherzustellen, dass es die Aufgabe gut erflillt:

1. Berechnung der Haufigkeit der Terminalzeichen:



get_frequency(): Diese Funktion berechnet die Haufigkeit jedes
Terminalzeichens in einer gegebenen Sequenz, wobei sie sicherstellt, dass alle
relevanten Symbole (die in der empirischen und den beiden erzeugten Sequenzen
vorkommen) bericksichtigt werden. Dies wird durch die factor ()-Funktion
gewahrleistet, die alle mdglichen Symbole auflistet, bevor die Haufigkeit mit
table() gezahlt wird.

Verwendung von table() und factor(): table() erstellt eine
Haufigkeitstabelle, und factor () stellt sicher, dass auch Terminalzeichen, die in
einer bestimmten Sequenz fehlen, mit einer Haufigkeit von 0 angezeigt werden. Dies
ist wichtig, um einen vollstandigen Vergleich zwischen den Sequenzen zu
ermdglichen.

2. Berechnung der relativen Haufigkeiten:

Die relativen Haufigkeiten werden berechnet, indem die Haufigkeit jedes Symbols
durch die Gesamtlange der Sequenz geteilt wird (d.h.
sum(freq_dataSEmpirical) flur die empirische Sequenz und entsprechend fiir
die beiden erzeugten Sequenzen).

Vorteil der relativen Haufigkeit: Der Vergleich der relativen Haufigkeit anstelle der
absoluten Haufigkeit ermoglicht es, Unterschiede zwischen Sequenzen
unterschiedlicher Lange zu neutralisieren und die Verteilung der Symbole direkt zu
vergleichen.

3. Darstellung der Ergebnisse:

Die Haufigkeiten und relativen Haufigkeiten werden in einem DataFrame
gespeichert, der die Symbole sowie die jeweiligen Haufigkeiten und relativen
Haufigkeiten fur jede der drei Sequenzen (empirisch, erzeugt1 und erzeugt2) enthalt.
Visualisierung der Haufigkeitsverteilungen: Der ggplot2-Befehl visualisiert die
relative Haufigkeit der Terminalzeichen in den drei Sequenzen. Dabei werden die
Symbole auf der x-Achse und die relativen Haufigkeiten auf der y-Achse dargestellt.
Der fill-Parameter im ggplot ()-Aufruf ermoglicht es, die verschiedenen
Sequenzen durch unterschiedliche Farben zu unterscheiden, was den Vergleich
visuell sehr zuganglich macht.

4. Ergebnisse und Interpretation:

Die Ausgabe des DataFrames zeigt die relative Haufigkeit jedes Symbols in den drei
Sequenzen an, was es ermoglicht, die Verteilungen direkt miteinander zu
vergleichen.

Das Balkendiagramm gibt einen klaren visuellen Vergleich der Verteilungen und hilft
dabei, auf einen Blick zu erkennen, ob die Verteilung der Terminalzeichen in den
kinstlichen Sequenzen die der empirischen Sequenz gut repliziert.

Mogliche Erweiterungen:



e Statistische Tests: Du kdnntest zusatzliche statistische Tests (z.B. den
Chi-Quadrat-Test fur die Haufigkeitsverteilungen) hinzufigen, um objektiv zu
uberprufen, ob die Verteilungen der Terminalzeichen signifikant unterschiedlich sind.

e Weitere Visualisierungen: Eine KDE (Kernel Density Estimation) oder ein
Histogramm konnte ebenfalls nitzlich sein, um die Dichteverteilungen der relativen
Haufigkeiten weiter zu untersuchen.

Zusammenfassung:

Das R-Programm erflllt die Aufgabe, die Haufigkeit der Terminalzeichen in den Sequenzen
zu berechnen und zu vergleichen, sehr gut. Die Visualisierung und die relativen Haufigkeiten
ermdglichen es, schnell zu erkennen, wie gut die Grammatik der erzeugten Sequenzen die
Haufigkeit der Terminalzeichen aus der empirischen Sequenz abbildet. Ein ahnliches
Verteilungsmuster wirde darauf hindeuten, dass die Grammatik gut funktioniert.

Aufgabe:

Interpretiere das folgende Ergebnis:' Symbol Empirical Generated1 Generated?2
Empirical_Relative Generated1_Relative 1 KBG 11 1 0.02777778 0.083333332VBG 111
0.02777778 0.08333333 3 KBBd 7 2 2 0.19444444 0.16666667 4 VBBd 2 1 1 0.05555556
0.08333333 5 VBA 8 2 2 0.22222222 0.16666667 6 KBA 4 1 1 0.11111111 0.08333333 7
VAA 311 0.08333333 0.08333333 8 KAA5 1 10.13888889 0.08333333 9 VAV 2 11
0.05555556 0.08333333 10 KAV 3 1 1 0.08333333 0.08333333'".

Ergebnis:

Das Ergebnis zeigt eine Tabelle, in der die Haufigkeiten und relativen Haufigkeiten der
Terminalzeichen in der empirischen Sequenz sowie in den beiden erzeugten Sequenzen
(Generated1 und Generated2) aufgelistet sind. Hier ist eine detaillierte Interpretation der
Ergebnisse:

Haufigkeiten der Symbole (Empirical, Generated1, Generated2):

Die Tabelle zeigt die Haufigkeit jedes Symbols (z.B. "KBG", "VBG" etc.) in der empirischen
Sequenz sowie in den beiden erzeugten Sequenzen:

e KBG, VBG, KBBd, VBA, KBA, VAA, KAA, VAV, KAV sind die beobachteten
Symbole.

e Firjedes Symbol sind die absoluten Haufigkeiten in der empirischen und den beiden
erzeugten Sequenzen angegeben.

Relative Haufigkeiten:

e Empirical_Relative: Diese Spalte zeigt die relative Haufigkeit jedes Symbols in der
empirischen Sequenz. Sie wird berechnet, indem die Haufigkeit des Symbols in der
empirischen Sequenz durch die Gesamtzahl der Symbole in der empirischen
Sequenz geteilt wird.



e Generated1_Relative: Diese Spalte zeigt die relative Haufigkeit jedes Symbols in
der erzeugten Sequenz 1, berechnet auf dieselbe Weise.

e Generated2_Relative: Diese Spalte zeigt die relative Haufigkeit jedes Symbols in
der erzeugten Sequenz 2.

Interpretation der einzelnen Zeilen:

1. KBG und VBG:

o

2. KBBd:

3. VBBd:

4. VBA:

In allen Sequenzen (empirisch, erzeugt1 und erzeugt2) kommt "KBG" und
"VBG" jeweils einmal vor. In der empirischen Sequenz betragt die relative
Haufigkeit von "KBG" und "VBG" jeweils 0.0278 (1/36, basierend auf der
Gesamtzahl von 36 Symbolen in der empirischen Sequenz). In den erzeugten
Sequenzen 1 und 2 ist die relative Haufigkeit 0.0833, was darauf hindeutet,
dass "KBG" und "VBG" in den kunstlichen Sequenzen haufiger vorkommen
als in der empirischen Sequenz.

In der empirischen Sequenz kommt "KBBd" 7-mal vor, was eine relative
Haufigkeit von 0.1944 ergibt. In den erzeugten Sequenzen 1 und 2 tritt
"KBBd" jeweils 2-mal auf, was eine relative Haufigkeit von 0.1667 ergibt. Dies
zeigt, dass "KBBd" in der empirischen Sequenz haufiger vorkommt als in den
kinstlichen Sequenzen.

In der empirischen Sequenz tritt "VBBd" 2-mal auf, was eine relative
Haufigkeit von 0.0556 ergibt. In den kinstlichen Sequenzen kommt "VBBd"
jeweils nur einmal vor, mit einer relativen Haufigkeit von 0.0833. In diesem
Fall ist "VBBd" in den kunstlichen Sequenzen haufiger als in der empirischen
Sequenz.

"VBA" tritt in der empirischen Sequenz 8-mal auf, was eine relative Haufigkeit
von 0.2222 ergibt. In den beiden kiinstlichen Sequenzen kommt "VBA"
jeweils 2-mal vor, mit einer relativen Haufigkeit von 0.1667. Dies bedeutet,
dass "VBA" in der empirischen Sequenz haufiger vorkommt als in den
erzeugten Sequenzen.

5. KBA, VAA, KAA, VAV, KAV:

o

Diese Symbole kommen in der empirischen Sequenz in unterschiedlicher
Haufigkeit vor, wobei die relativen Haufigkeiten zwischen 0.0556 und 0.1389
liegen.

In den beiden erzeugten Sequenzen sind die relativen Haufigkeiten aller
dieser Symbole 0.0833, was darauf hinweist, dass in den erzeugten
Sequenzen eine gleichmafigere Verteilung vorliegt, wahrend die empirische
Sequenz eine ungleichmaRige Verteilung zeigt.

Vergleich der Verteilungen:

e Ahnlichkeiten und Unterschiede:

o

Einige Symbole, wie "KBG" und "VBG", haben in den erzeugten Sequenzen
eine hohere relative Haufigkeit als in der empirischen Sequenz. Dies kdnnte



auf eine zu starke Betonung dieser Symbole in den kinstlichen Sequenzen
hinweisen.

o Symbole wie "KBBd" und "VBA" sind in der empirischen Sequenz deutlich
haufiger, was auf eine mogliche Verzerrung in den kiinstlichen Sequenzen
hinweist, die diese Haufigkeiten nicht ausreichend abbilden.

o Die erzeugten Sequenzen haben eine gleichmaRigere Verteilung der
Symbole, wahrend die empirische Sequenz grofiere Schwankungen in den
Haufigkeiten aufweist.

Fazit:

e Die erzeugten Sequenzen haben einige Ahnlichkeiten, aber auch deutliche
Unterschiede zur empirischen Sequenz, insbesondere bei der Verteilung der
Symbole. Wahrend die erzeugten Sequenzen teilweise die Haufigkeiten der
empirischen Sequenz gut replizieren, gibt es auch Abweichungen, die auf eine
mogliche Verbesserung der Grammatik hinweisen kdnnten, um die Haufigkeiten noch
genauer nachzubilden.

e \Weitere Analysen, wie z.B. ein statistischer Vergleich der Verteilungen, kénnten
helfen, diese Unterschiede quantitativ zu bewerten.



