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[98] I. Leutäusser. Statistical mechanics of Eigen’s evolution model.J. Stat. Phys.,
48:343–360, 1987.

[99] K. Lindgren. Evolutionary phenomena in simple dynamics. In C. G. Langton,
C. Taylor, J. D. Farmer, and S. Rasmussen, editors,Artificial Life II , pages 295–
312, Reading, MA, 1992. Addison-Wesley.

[100] C. A. Macken and A. S. Perelson. Protein evolution in rugged fitness landscapes.
Proc. Nat. Acad. Sci. USA, 86:6191–6195, 1989.

[101] J. S. McCaskill. A stochastic theory of macromolecular evolution.Biological
Cybernetics, 50:63–73, 1984.

[102] D. R. Mills, F. R. Kramer, and S. Spiegelman. Complete nucleotide sequence of
a replicating rna molecule.Science, 180:916–927, 1973.

[103] M. Mitchell. An Introduction to Genetic Algorithms. MIT Press, Cambridge,
MA, 1996.

[104] M. Mitchell, J. P. Crutchfield, and P. T. Hraber. Evolving cellular automata to
perform computations: Mechanisms and impediments.Physica D, 75:361–391,
1994.

[105] M. Mitchell, J. H. Holland, and S. Forrest. When will a genetic algorithm out-
perform hill climbing? In J. D. Cowan, G. Tesauro, and J. Alspector, editors,
Advances in Neural Information Processing Systems 6, San Mateo, CA, 1993.
Morgan Kauffman.

285



BIBLIOGRAPHY

[106] N. A. Moran. Accelerated evolution and Muller’s ratchet in endosymbiotic bac-
teria. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 93:2873–2878, 1996.

[107] C. M. Newman, J. E. Cohen, and C. Kipnis. Neo-darwinian evolution implies
punctuated equilibrium.Nature, 315:400–401, 1985.

[108] M. Newman and R. Engelhardt. Effect of neutral selection on the evolution of
molecular species.Proc. R. Soc. London B., 256:1333–1338, 1998.

[109] A. E. Nix and M. D. Vose. Modeling genetic algorithms with Markov chains.
Ann. Math. Art. Intel., 5, 1991.

[110] M. Nowak and P. Schuster. Error thresholds of replication in finite populations,
mutation frequencies and the onset of Muller’s ratchet.J. Theo. Biol., 137:375–
395, 1989.

[111] T. Ohta. Slightly deleterious mutant substitutions in evolution.Nature, 247:96–
98, 1973.

[112] T. Ohta and J. H. Gillespie. Development of neutral and nearly neutral theories.
Theo. Pop. Bio., 49:128–142, 1996.

[113] E. Ott.Chaos in Dynamical Systems. Cambridge University Press, 1993.

[114] A. S. Perelson and S. A. Kauffman, editors.Molecular evolution on rugged land-
scapes: proteins, RNA and the immune system, volume IX of Santa Fe Institute
Studies in the Science of Complexity. Addison-Wesley, 1989.

[115] M. Planck.Sitzungsber. Preuss. Akad. Wiss. Phys. Math. Kl., page 324, 1917.
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[117] A. Prügel-Bennett and J. L. Shapiro. Analysis of genetic algorithms using statist-
ical mechanics.Phys. Rev. Lett., 72(9):1305–1309, 1994.
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Nawoord

Het afronden van een promotie-onderzoek is een “mijlpaal”, zoals dat heet. Dat het ooit
nog zover heeft mogen komen! Aan mijn educationele loopbaan komt dan nu toch echt
een einde. Meer diploma’s vallen er niet te halen. Het zou echter een vergissing zijn te
denken dat ik mij de afgelopen jaren in een woestijndorp heb opgesloten met als doel
om uiteindelijk een diploma in ontvangst te mogen nemen. Ik ben de afgelopen vier jaar
in de gelukkige omstandigheid geweest mij volledig te mogen wijden aan de studie van
precies die onderwerpen die ik zelf het meest interessant en relevant vindt. In die zin is
dit proefschrift evenzozeer een uitdrukking van mijn persoonlijke interesses als van het
gedane onderzoek.

Er is een vrij berucht debat in de psychologie dat hetnature-nurturedebat wordt ge-
noemd. Dit debat draait om de vraag of het gedrag en uiteidelijke succes van individuen
voornamelijk afhankelijk is van de kwaliteit van de genen waarmee ze geboren worden,
of veeleer afhankelijk is van de opvoeding die ze genoten hebben. Hoe het ook zij, het
staat in ieder geval vast dat, als ik er in geslaagd mocht zijn een aardig proefschrift te
schrijven, ik dit voornamelijk aan mijn ouders te danken heb. Zij zijn verantwoordelijk
voor zowel mijnnaturealsnurture. Voor mijn genen durf ik niet te spreken. Wat betreft
denurtureben ik er van overtuigd ben dat een open geest, een onbevooroordeelde blik,
een gezonde dosis zelfvertrouwen, scepsis, en vooral een onbezwaard gemoed, onont-
beerlijk zijn voor het doen van wetenschappelijk onderzoek. Pap, mam, dat bovenal heb
ik aan jullie te danken. Over alle steun die ik altijd van jullie heb ontvangen hoef ik het
dan niet eens te hebben.

Most of the work on this thesis was done at the Santa Fe Institute in New Mexico. I
feel privileged to have been able to work there. I can hardly imagine a more stimulating
environment to do scientific research. Many of the locals and visitors at SFI have helped
shape my ideas about evolution and its mathematical formalization. I thank you all...
you know who you are. My co-author Martijn Huynen deserves special mention: Keep
those good ideas coming in the future. I further thank Lee Altenberg, Walter Fontana,
Sergey Gavrilets, Melanie Mitchell, Mark Newman, Richard Palmer, and Jon Shapiro
for many useful comments and discussions. Of course, I reserve some special thanks
to my advisor Jim Crutchfield. I have enjoyed our collaboration very much. Apart
from helping me with many things, you always managed to maintain a stimulating and
constructive spirit towards our work. It has become hard to judge to what extent my
views on the important issues are influenced by you, or just happen to be similar to
yours. I hope that that can be considered a compliment.

I am very grateful to the members of my reading comitee: Bernard Derrida, Peter
Schuster, and Jon Shapiro. I imagine that it is not a very thankful job to have to plough
through 300 pages and not even get to vent specific complaints in the end.

Terug in Nederland wil ik alle leden van de vakgroep theoretische biologie en bioin-
formatica bedanken voor de plezierige twee periodes in Utrecht waaraan jullie in hoge
mate hebben bijgedragen. Tussen twee haakjes: Ik geloof niet dat het woord gezellig
onvertaalbaar is. Het komt gewoon niet zoveel voor buiten Nederland.
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ondernemingen terecht gekomen; vanaf het moment dat je instemde mijn begeleider te
zijn (zonder me zelfs maar te kennen!) tot op de laatste lootjes waar je me behoedt hebt
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And finally my paranimf for being my best friend, and my sweet paranimfette, for
being my lady.
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