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VORWORT

Dies ist der zweite Jahresbericht, den wir, das Max-Planck-Institut fiir Informatik, einer
breiteren Offentlichkeit vorlegen. Wir wollen damit allen Wissenschaftsinteressierten
Themen, Ziele und Methoden der modernen Informatik und die Arbeiten unseres In-
stituts vorstellen. Insbesondere hoffen wir, Ihnen, liebe Leser, die Faszination unserer

Wissenschaft niherzubringen.

Unser erster Jahresbericht 2003/2004 liegt zwei Jahre zuriick, und seitdem hat sich an
unserem Institut und in unserem Umfeld einiges getan. Die inhaltlichen Neuerungen —
brandaktuelle Forschungsthemen und unsere neuesten Resultate — finden Sie in den
einzelnen Abschnitten des Berichts selbst. An diesen Themen werden wir auch in den
nichsten beiden Jahren weiter forschen. Im letzten Teil des Berichts finden Sie eine
Auswahl von wissenschaftlichen Publikationen fiir die Jahre 2005/2006 sowie einige
Kennzahlen unseres Instituts fiir diesen Zeitraum.

Organisatorisch spiegelt sich der stindige Wandel unserer Disziplin in der Einrichtung
zweier Forschungsgruppen wider, einer Gruppe iiber die Automatisierung von Logik
und einer Gruppe tiber Maschinelles Lernen. Im externen Umfeld unseres Instituts
ist die Griindung des neuen Max-Planck-Instituts fiir Softwaresysteme an den beiden
Standorten Saarbriicken und Kaiserslautern ein herausragendes Ereignis. Griindungs-
direktor des neuen Instituts ist Prof. Dr. Peter Druschel. Wihrend unser Institut pri-
mir an Algorithmen, den fundamentalen Bausteinen der Informatik, arbeitet, widmet
sich das neue Institut vor allem dem Zusammenspiel solcher Komponenten in grofien
Systemen und dem grundsitzlichen Verstindnis der Prinzipien komplexer Software-

systeme. Zwischen beiden Instituten wird es intensive Zusammenarbeit geben.

2006 war das Jahr der Informatik, und unser Institut war in diesem Kontext an zahlrei-
chen Veranstaltungen beteiligt: Ausstellungen, Vortragsreihen, Podiumsdiskussionen
und vielem mehr. Hohepunkte waren die lange Nacht der Informatik in der Saarbriicker
Innenstadt im Juli 2006 sowie die Festveranstaltung anlisslich des 15-jdhrigen Instituts-
jubildums im November 2006, zu der mehr als 150 Alumni und externe Giste ans

Institut kamen.

Auch im Jahr 2007, dem Jahr der Geisteswissenschaften, gibt es bereits Pline fiir Auf-
tritte unseres Instituts in der breiteren Offentlichkeit. Informatik ist ein Grundlagen-

fach, das nicht nur in den Naturwissenschaften und technischen Disziplin Anwendung
findet, sondern auch fiir sprach- und kognitionswissenschaftliche Themen zunehmend

an Bedeutung gewinnt.

Ich wiinsche Thnen viel Spaf} bei der Lektiire dieses Berichts.

Gerhard Weikum Geschéftsfihrender Direktor



Das Max-Planck-Institut fiir Informatik
Ein Uberblick

. Computersysteme beeinflussen in steigendem MaBe unser Leben. Sie bilden die Grundlage
nicht nur fiir praktisch alle geschaftlichen Prozesse, sondern haben schon seit langerem auch in P
Wissenschaft und Technik und im letzten Jahrzehnt auch in beeindruckendem MaRe in unseren
Alltag und in unsere Unterhaltung dominant Einzug gehalten. Heute ist die digitale Informations-
verarbeitung aus praktisch keinem Bereich des Lebens mehr wegzudenken. Damit ist sie ein
gesellschaftlich bestimmender Faktor.

Zusatzlich sind Computer sowie die auf ihnen laufende Software und die aus ihnen gebildeten
Netzwerke — allen voran das weltumspannende Internet — wohl die komplexesten Strukturen,
die je von Menschenhand geschaffen wurden. In der Tat sind Hardware und in noch weit
gréBerem MaBe Software so komplex, dass sie nicht mehr in allen ihren Einzelheiten verstan-
den werden kdnnen. Das macht Computersysteme zu einem sowohl machtvollen als auch
mysteriosen Werkzeug. Sowohl das Leistungsvermogen als auch die Geheimnisse von

Computersystemen verlangen nach ihrer wissenschaftlichen Erforschung.




Der wissenschaftliche Umgang
mit Computersystemen ist Grundlagen-
forschung, die jedoch in vielen Fillen
dramatische Fortschritte in der Anwen-
dung nach sich zieht. Der Einzug von
Arbeitsplatzrechnern mit Betriebssyste-
men mit Windows-Oberfliche (Xerox
PARC), elektronischer Dokumentenver-
arbeitung (Stanford, Bell Labs), relatio-
nalen Datenbanken (Berkeley, IBM Re-
search), sicherem Electronic Banking
mittels kryptographischer Methoden
(MIT), Kompressionsverfahren fiir Video
und Musik (Fraunhofer), oft wenig mehr
als eine Dekade nach den ausnahmslos
in Grundlagenlabors erreichten For-
schungsdurchbriichen legt davon beredt
Zeugnis ab.

Diese Uberzeugung hat sich die
Max-Planck-Gesellschaft vor etwa 16
Jahren zueigen gemacht, als sie das erste
Max-Planck-Institut griindete, das sich
ausschlieBlich mit Informatik — der Wis-
senschaft von Computersystemen (engl.
Computer Science) — beschiftigt. Der
Erfolg des Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik hat die Max-Planck-Gesellschaft
tiberzeugt ein zweites Informatik-Insti-
tut, das neue Max-Planck-Institut fiir
Softwaresysteme an den beiden Stand-
orten Saarbriicken und Kaiserslautern,
ins Leben zu rufen. Griindungsdirektor
des neuen Instituts ist Prof. Dr. Peter
Druschel.

Wihrend das Max-Planck-Institut fir
Informatik primér an Algorithmen, den
fundamentalen Bausteinen der Informa-
tik, arbeitet, widmet sich das neue Insti-

tut vor allem dem Zusammenspiel solcher

Komponenten in grofien Systemen und
dem grundsitzlichen Verstindnis der
Prinzipien komplexer Softwaresysteme.

Historie und Institutsstruktur

Das Max-Planck-Institut fiir Infor-

matik wurde im Jahre 1990 gegriindet.
Prof. Kurt Mehlhorn war der Griindungs-
direktor und leitet seitdem am Institut
die Abteilung ,
xitit". Prof. Harald Ganzinger war von

Algorithmen und Komple-

Anfang an mit dabei und leitete bis zu
seinem Tod im Jahr 2004 die Abteilung
,Logik der Programmierung”, die seitdem
kommissarisch von Prof. Thomas Len-
gauer fortgeftihrt wird. Tm Jahre 1999
folgte der Aufbau einer dritten Abteilung
,Computergraphik” unter der Leitung
von Prof. Hans-Peter Seidel.

Prof. Thomas Lengauer kam im Jahre
2001 an das Institut und leitet dort seit-
dem die Abteilung ,Bioinformatik und
Angewandte Algorithmik". Seit 2003 leitet
Prof. Gerhard Weikum am Institut die
Abteilung ,Datenbanken und Informations-
systeme”. Im Vollausbau ist das Institut
auf fiinf Abteilungen konzipiert.

Neben den Abteilungen beherbergt
das Institut selbstindig arbeitende For-
schungsgruppen. Derzeit sind die For-
schungsgruppen ,Automatisierung der
Logik", geleitet von PD Dr. Christoph
Weidenbach, und ,Maschinelles Lernen”,
geleitet von Prof. Tobias Scheffer, am

Institut titig.

Forschungsthemen

Der zentrale Forschungsgegenstand des
Instituts ist der Algorithmus. Ein Algo-
rithmus ist eine Rechenvorschrift — eine
genaue Anweisungsfolge an den Com-
puter, wie er etwas zu berechnen hat.
Unsere Arbeitshypothese ist der schnel-
lere Fortschritt in der Informatik durch
neue Algorithmen. In den letzten Jahr-
zehnten stellte die Entwicklung immer
schnellerer Rechner einen Meilenstein
beim Fortschritt in der Computertech-
nologie dar. Allerdings wird die dadurch
erzielte Beschleunigung der Berechnun-
gen von der Zunahme an Geschwindig-

keit, Leistung und Robustheit in den
Schatten gestellt, die durch neue Algo-
rithmen erzielt werden. Um ein typi-
sches Beispiel zu nennen: Der Stand der
Hardware und Algorithmen im Jahr 1970
erméglichte die Berechnung einer opti-
malen Reiseroute fiir einen Handelsrei-
senden (ein klassisches Optimierungs-
problem und anerkannter Benchmark fiir
die Rechenleistung) durch 120 Stidte.
Die Erhshung der Anzahl an Stidten von
n auf n+1 fithrt zu einem multiplikativen
Anstieg der Anzahl an mgglichen Routen
um einen Faktor n. Legen wir nun also
die durch die heutige Technologie hohe-
re Hardware-Geschwindigkeit und die
Algorithmen von 1970 zugrunde, so
koénnten wir lediglich optimale Routen
zwischen 135 Stiddten ermitteln. Es ist
der Fortschritt bei den Algorithmen, der
es heute erméglicht, optimale Routen
zwischen Tausenden von Stidten zu fin-
den. Wiirden wir uns hier nur auf den
Fortschritt bei der Hardware verlassen,
wiire eine solche Leistung in Hunderten
von Jahren nicht méglich.

Die Aufgabe, die von eigener Hand
erstellten Algorithmen und deren Reali-
sierung in Computerprogrammen zu ver-
stehen, ist eine wissenschaftliche und
hat zwei wichtige Aspekte. Zum einen
die Frage ob das Programm auch das be-
rechnet was beabsichtigt war und auch
nicht ,abstiirzt”, ,einfriert oder alle Res-
sourcen des Computers blockiert. Zum
anderen die Frage, ob das Programm
auch effizient" ist und der beste magli-
che Algorithmus gefunden wurde. In der
Abteilung ,Algorithmen und Komplexitiit"
werden die Ressourcen untersucht, die
ein Algorithmus fiir seine Berechnung
braucht. Die wichtigsten Ressourcen
sind Rechenzeit (Wie lange muss ich auf
das Berechnungsergebnis warten?) und
Speicherplatz (Reicht mein Speicher fiir
meine Berechnung?). Dabei werden nicht



nur neue Algorithmen entwickelt, die den
Bedarf an Rechenzeit und Speicherplatz

minimieren und somit eine direkte hohe :

praktische Relevanz haben, sondern es

werden auch die grundsitzlichen Grenzen :

dieser Vorgehensweise beleuchtet: Wie-
viel Rechenzeit/Speicherplatz ist grund-
sdtzlich fiir eine Berechnung notwendig?

Die Abteilung ,Logik der Programmierung”

und die Forschungsgruppe , Automatisie-
rung der Logik" beschiftigen sich mit
Bausteinen, mit deren Hilfe das korrekte
Funktionieren eines Programms automa-
tisch nachgewiesen werden kann.

Die Abteilung , Computergraphik”
widmet sich dem Rechner als Instrument
zur Darstellung von Bildern und Filmen.
Sie trigt damit der Tatsache Rechnung,
dass der Computer zunchmend nicht als
Vermittler von Zahlen und Texten son-
dern vor allem von Bildern und multime-
dialen Daten in Erscheinung tritt. Auch
hier geht es um die Grundfragen: Was
ist grundsitzlich machbar? Und: Wie-
viele Ressourcen werden dafiir benétigt?
Anstelle des Korrektheitsbegriffs tritt
hier der Begriff der naturgetreuen Wie-
dergabe, ein Konzept, das tiefgehende
physikalische Aspekte beinhaltet. Ferner
wird der Rechner nicht nur als Bildpro-
duzent eingesetzt, sondern er soll (mit-
hilfe geeigneter Algorithmen) auch Bil-
der ,verstehen®, eine Aufgabe, die eben-
falls eine grofie wissenschaftliche He-
rausforderung darstellt. Die Abteilung
entwickelt auf der anwendungsnahen
Seite eine Vielzahl von Verfahren die
zur schnellen Erstellung von besseren
Bildern und Filmen fiihren.

Die Abteilung , Bioinformatik und
angewandte Algorithmik” trigt der Tat-
sache Rechnung, dass der Computer in
den letzten Jahren besonders im Bereich
der Lebenswissenschaften eine zentrale

Bedeutung erlangt hat, und hier insbe-

sondere bei der Interpretation von biolo-
gischen Daten. Der Rechner ist ein we-
sentliches Instrument der modernen
Biologie und Medizin. Das Verstindnis
biologischer Vorgidnge auf molekularer
Ebene ist ohne den Rechner nicht mog-
lich, zum einen, weil es in der modernen
Biologie immense Datenmengen zu ver-
arbeiten gilt und zum anderen, weil die
Komplexitit der biochemischen Interak-
tionen in einem lebenden Organismus
das Studium dieser Kreisldufe ohne Zu-
hilfenahme des Rechners aussichtslos
macht. Bioinformatische Methoden sind
somit ein Grundbestandteil fiir die mo-
derne Forschung zur Diagnose und The-
rapie von Krankheiten.

Die Abteilung , Datenbanken und
Informationssysteme"” schlieflich widmet
sich besonders der Thematik der Vertei-
lung, Organisation und Suche von Daten
in grofen Computernetzen wie dem In-
ternet. Dabei stehen Aspekte der effek-
tiven Suche nach Information in Netzen
(Suchmaschinen wie Google sind ent-
sprechende Instrumente), der Ausfall-
sicherheit von Methoden im Falle, dass
Teile des Netzes nicht zuginglich sind,
sowie der effektiven Verteilung von
Rechenaufgaben auf im Netz zur Verfii-
gung stehender Rechenleistung (z.B. in
Peer-to-Peer-Systemen) im Vordergrund.
Der praktische Nutzen dieser Forschung
driingt sich auf: Wer hat sich nicht schon
einmal gewiinscht, mit graphischer statt
textueller Information nach Bildern su-
chen zu kénnen oder selbst bei schwie-
rigen Anfragen von der Suchmaschine
auch tatsichlich die relevanten Hits als
erste prisentiert zu bekommen? Eine
Grundlage dieser Vision ist das Arbeits-
gebiet der Forschungsgruppe ,Maschi-
nelles Lernen”, die sich damit beschif-
tigt, wie aus der Flut verfiigharer Infor-
mationen kompakte Modelle zur Analyse
und Vorhersage von Mustern und Trends




automatisch generiert werden kénnen.
Lernverfahren kommen z.B. bei der
Diagnose von E-Mail-Spam und dubio-
sen Webseiten zum Einsatz.

Zielsetzung

Ziel des Max-Planck-Institut fiir
Informatik ist es, gleichermafien durch
wissenschaftliche Publikationen, Soft-
ware und Ausbildung des akademischen

Nachwuchses Wirkung zu erzielen.

Publikationen

Wir betrachten die Informatik als
einen Bereich, der danach strebt, den
Einsatz von Rechnern auf ein tiefgehen-

des Verstindnis der zugrunde liegenden

Prinzipien der Algorithmen zu fundieren.

Das umfasst die mathematische und/
oder formale Untersuchung von Algo-
rithmen, wo immer dies moglich ist.
Folglich ist die Grundlagenforschung in
diesem Bereich teilweise stark mathema-
tisch geprigt. Ein Teil dieser Forschung
gehort zu den etablierten Feldern der
theoretischen Informatik und erzielt
mathematisch priizise Resultate. Der
andere Teil beschiftigt sich mit den prak-
tischen Auswirkungen der Algorithmen
und untersucht diese sowohl durch die
Entwicklung und Evaluierung von Soft-
ware als auch durch ihr Verhalten auf
Modellen.

Wir sind darum bemiiht, unsere
Forschungsresultate zu verbreiten. In-
dem wir unsere Ideen den verschieden-
sten Forschungs- und Entwicklungsge-
meinschaften vorstellen und durch sie
testen lassen, gelangen wir zu einem
besseren Verstindnis. Wir veroffentli-
chen unsere Resultate und Ergebnisse
in begutachteten, einschligigen Zeit-
schriften und auf Konferenzen, und wir
nutzen unsere Internet-Seiten, um sie

so weit wie méglich fir die Gemein-
schaft verfiighar zu machen.

Software

In konkreten Anwendungsbereichen
sind viele rechentechnische Probleme so
komplex, dass eine tiefgehende formale
Behandlung nicht durchfiihrbar ist. Des-
halb ist unsere Analyse der beteiligten
Algorithmen in diesen Fillen eher expe-
rimentell. Diese stiitzt sich in der Regel
auf eine systematische Bewertung auf
der Grundlage von sorgfiltig von Hand
gepflegten Anwendungsdaten und spe-
ziell entwickelten statistischen Modellen
und nicht zuletzt auf den Einsatz prakti-
scher Systeme im Anwendungsgebiet.
Tatsichlich sind viele Probleme in kom-
plexen Anwendungsgebieten zunichst
unscharf oder nur teilweise spezifiziert,

so dass die Modellierung, d.h. die formale :

Definition eines Problems, ein wichtiger
Aspekt der Forschung ist.

Die Tragfihigkeit neuer Ideen wird
durch die Integration neuer Algorithmen
in Software und die Bewertung ihrer An-
wendbarkeit unter realistischen Bedin-
gungen getestet. Kurzfristig ist diese Er-
fahrung fiir die Verfeinerung der Entwiir-
fe niitzlich. Langfristig ist sie unschétzbar
fiir den Fortschritt des Wissens. Die meis-

ten bedeutsamen Forschungsfortschritte :

im Bereich der Informatik und der Algo-
rithmen entstanden durch diese Verbin-
dung von neuen theoretischen Erkennt-
nissen und experimenteller Bewertung.

Wir suchen nach Benutzern unse-
rer Prototyp-Software unter denjenigen,
die gemeinsame Interessen mit uns ha-
ben, und wir férdern die Zusammenar-
beit mit Forschern sowohl aus akade-
mischen als auch aus industriellen Be-
reichen.

Nachwuchsforderung

Das dritte Ziel des Instituts ist die
Schaffung eines stimulierenden Klimas
fiir Nachwuchsforscher, damit diese die
Maéglichkeit haben, ihre eigenen Ideen
zu entwickeln und eigene Gruppen auf-
zubauen. Das Max-Planck-Institut fiir
Informatik betreibt ein aktives Forder-
programm fiir Doktoranden und Post-
doktoranden. Dieses beginnt bis zur Pro-
motion mit dem Doktorandenprogramm
der ,International Max Planck Research
School for Computer Science” (IMPRS-
CS) und erlaubt nach der Promotion
tiber internationale Kooperationsabkom-
men wie dem ,Max Planck Center for
Visual Computing” im Bereich der Com-
putergraphik und die Beteiligung an in-
ternationalen Forschungsprojekten den
Austausch mit Spitzeninstitutionen in
der ganzen Welt. Wir ermutigen damit
unsere Nachwuchsforscher, ihre eigenen
Forschungsprogramme zu etablieren und
zu anderen Einrichtungen zu wechseln.
Seit Griindung des Instituts gingen zahl-
reiche Forscher vom Saarbriicker Max-
Planck-Institut fiir Informatik zu ande-
ren Forschungseinrichtungen und viele
von ihnen nahmen eine Professur an.

Gliederung des Berichts

Nach einer Kurzvorstellung der
Abteilungen und Forschungsgruppen
des Instituts gibt dieser Bericht einen
Uberblick tiber die Institutsarbeit, der
nach Themenbereichen gegliedert ist.
Der Bericht endet mit der Vorstellung
der IMPRS-CS, einer Darstellung des
Instituts in Zahlen, infrastruktureller
Aspekte des Instituts sowie der tabella-
rischen Auflistung von Kooperationen
und Publikationen. Wir wiinschen lhnen
viel Freude bei der Lektiire und sind
gerne bereit, weiterfithrende Fragen zu
beantworten. Ansprechpartner werden
fiir jedes Thema separat genannt.

"



| ABT.1 Algorithmen und Komplexitét

omplexitit

. Die Arbeitsgruppe existiert seit Griindung des Instituts und umfasst derzeit etwa 35 Mitarbeiter

und Doktoranden. Unsere Ziele sind:

e herausragende Grundlagenforschung im Bereich Algorithmen,

¢ Umsetzung unserer Grundlagenarbeiten in Demonstratoren und allgemein niitzliche
Softwarebibliotheken,

e Forderung des wissenschaftlichen Nachwuchses in einer stimulierenden Arbeitsgruppe.

Wir sind in allen drei Aspekten erfolgreich und wirken durch Verdffentlichungen, Software und

Personen. Wir publizieren reichlich und in den besten Zeitschriften und Tagungen des Gebiets,

unsere Softwarebibliotheken LEDA und CGAL werden weltweit genutzt, die CompleteSearch

Suchmaschine erdffnet neue Maglichkeiten fiir effiziente und intelligente Suche und viele

ehemalige Mitglieder der Gruppe haben inzwischen gehobene Stellen in Forschung und

Industrie im In- und Ausland.




Algorithmen sind das Herz aller

- Softwaresysteme. Wir bearbeiten den

© Entwurf und die Analyse von Algorith-
men in vielen Facetten: kombinatorische,
* geometrische und algebraische Algorith-
- men, Datenstrukturen und Suchverfah-
- ren, verschiedenste Rechnermodelle
(sequentiell, parallel, verteilt, flacher
Speicher oder Speicherhierarchie), ex-

- akte und approximative Losungen, deter-
* ministische und randomisierte Losun-

: gen, obere und untere Schranken, Ana-

lyse im schlechtesten Fall und im Mittel.

. Dabei geht es um die Entwicklung effi-

- zienter Algorithmen sowohl fiir Modell-

. probleme (= die abstrahierte Version

: von Anwendungsproblemen) als auch fiir
konkrete Anwendungen, z.B. intelligente
* Suche oder Bioinformatik oder Computer-
- Aided Design. Einen Teil unserer theo-

. retischen Einsichten setzen wir um in

© Software-Demonstratoren und Software-
bibliotheken.

Herausragende theoretische Ergeb-
: nisse der letzten beiden Jahre sind neue
Algorithmen zur exakten Nullstellen-

* bestimmung von Polynomen mit reellen
- Koeffizienten, zur Bestimmung der Topo-
. logie und Geometrie von algebraischen

© Kurven, zur Bestimmung der optimalen
Zyklenbasis von Graphen, Approxima-

" tionsalgorithmen fiir Scheduling Proble-
- me und Distanzprobleme, exakte Algo-

- rithmen fiir Steinerbaumprobleme, Algo-
rithmen zur Analyse der Topologie und

. Geometrie von ad-hoc Netzwerken, neue
 Methoden fiir Randomisiertes Runden,

- fiir die Analyse von evolutioniren Algo-

- rithmen und fiir exaktes geometrisches
Rechnen mit approximativer Arithmetik.

Sl AT

Herausragende praktische Ergebnis-

- se der letzten beiden Jahre sind die Soft-
- warebibliothek EXACUS zum exakten
Rechnen mit Kurven und Flichen, die

* CompleteSearch Suchmaschine und

- hochst effiziente Verfahren zur Bestim-

. mung schnellster Wege in Straengraphen.

Unsere theoretischen und prakti-

- schen Arbeiten befruchten sich gegen-

- seitig. Unsere theoretischen Arbeiten

- sind die Grundlage fiir die Demonstra-
toren und Bibliotheken. So beruht die

- CompleteSearch Engine etwa auf einer
- neuen Indexstruktur, die michtiger ist

- als bekannte Strukturen aber dennoch

- nicht mehr Platz benétigt. So beruht
EXACUS ganz wesentlich auf den neuen
- Algorithmen zur Isolation von Nullstel-

- len und zur Bestimmung der Topologie

- von algebraischen Kurven, und so ist das
© Verfahren zur Wegesuche inspiriert von
der Theorie der Graphspanner. Umge-

- kehrt zeigen die experimentellen Arbei-

- ten die Grenzen der Theorie auf und

- fiithren zu neuen Fragestellungen. Aufer-
dem befriedigt es enorm, wenn unsere

© Systeme von anderen Forschern genutzt
- werden und zu Anwendungen in der In-
- dustrie fiihren.

Die Kombination von theoretischer

- und experimenteller Forschung in der

- Algorithmik hat sich inzwischen breiter
- durchgesetzt. Die DFG hat gerade ein
Schwerpunktprogramm Algorithm En-
. gineering eingerichtet.

13

Die Gruppe ist in mehrere inter-

- nationale Projekte eingebunden: die

© europiischen Projekte ACS (Algorithms
for Complex Shapes) und DELIS (Dy-

- namically Evolving Large Information

- Systems) und das GIF-Projekt Graphen-
- algorithmen (mit der Universitit Tel

© Aviv). In Deutschland nehmen wir an
dem Schwerpunktprogramm Algorithm

- Engineering mit drei Teilprojekten teil.

Viele ehemalige Mitarbeiter der

Gruppe sind nun an Universititen,
. Forschungseinrichtungen und in der
- Industrie im In- und Ausland titig.

l ' I I I max planck institut
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‘ ABT . 2 Logik der Programmierung

mierung

R, PH.D.

- .Logik der Programmierung” ist eine der zwei Abteilungen, die seit der Griindung des
Max-Planck-Instituts fiir Informatik 1991 bestehen. Bis zu seinem Tod im Juni 2004
wurde die Abteilung von Prof. Dr. Harald Ganzinger geleitet, seitdem kommissarisch
durch Prof. Dr. Thomas Lengauer, Ph.D. Schwerpunktthema der Abteilung ist gegenwartig

die deduktionshasierte Programm- und Systemanalyse.
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Forschungsziel der deduktiven Pro-
gramm- und Systemanalyse sind Verfah-
ren, die automatisch Eigenschaften von
Programmen und Systemen berechnen.
Im Falle von Programmen sind die kon-
kreten Ziele dieser Verfahren die Uber-
priifung der Abwesenheit von Laufzeit-

fehlern bei der Ausfithrung des analysier-
ten Programms und die Abwesenheit von :

Inaktivitdt. Ein typischer Laufzeitfehler
ist ein buffer overflow (der vorhandene
Speicher z.B. fiir die Darstellung der
Werte eines Zihlers wird iiberschritten),
ein typischer Inaktivititszustand ein
deadlock (z.B. wartet bei der Ubertra-
gung von Daten zwischen dem Betriebs-

system und einem Geritetreiber der eine :

auf den anderen).

Im Falle von Systemen werden ak-
tuell Stabilititseigenschaften Hybrider
Systeme sowie Sicherheits- und Prozess-

eigenschaften von Systemen in der 6ffent- :

lichen Verwaltung untersucht. In allen
moglichen Anwendungen ist die Garan-

tie der Abwesenheit von Fehlern ein wert- -

volles Qualititsmerkmal des Produktes.
In Zusammenarbeit mit Forschergrup-
pen aus der ganzen Welt werden neu-
artige Verfahren entwickelt, die die
oben genannten Verfahren in klassische
Methoden der Programm- und System-
analyse einbinden, wie sie heute jeder
Computer zur Optimierung benutzt.

Die Abteilung ist Mitglied des
Transregio-Sonderforschungsbereichs
LAVACS® der Deutschen Forschungs-
gemeinschaft. Das europiische For-

schungsprojekt ,R4eGov", an dem in
Saarbriicken aufler dem Max-Planck-
Institut fiir Informatik noch das Institut
fiir Wirtschaftsinformatik am Deutschen
Forschungszentrum fiir Kiinstliche Intel-
ligenz beteiligt ist, beschéftigt sich mit
der Digitalisierung europiischer Verwal-
tungen und insbesondere mit der Ana-
lyse von Geschiiftsprozessen.
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‘ ABT . 3 Bioinformatik und Angewandte Algorithmik

Angewandte Algorithmik

- Diese Abteilung existiert seit Oktober 2001 und wird von Prof. Dr. Thomas Lengauer, Ph.D.
- geleitet. Die Abteilung hat etwa 25 Wissenschaftler. Sie forscht derzeit ausschlieBlich in

den Gebieten Bioinformatik und Chemie-Informatik.
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Im Bereich der Bioinformatik
forscht die Abteilung vornehmlich an
Themen, die im engeren oder weiteren
Sinne fiir die Diagnose und Therapie
von Krankheiten von Belang sind. Auf
molekularer Ebene kénnen Krankheits-
prozesse auf Anomalien in der ,bioche-

mischen Verschaltung” eines Organismus :

zuriickgefiihrt werden. Die Bausteine
solcher biochemischer Netzwerke sind

in der Regel Proteine, die aneinander, an :
Nukleinsduren oder an kleine organische :

Molekiile binden und auf diese Weise

Reaktionen katalysieren, das Ablesen von :
Genen steuern oder Signale weiterleiten. :

Die Aufklirung dieser Funktionsweisen

erfordert die Bestimmung der dreidimen- :

sionalen Strukturen der beteiligten Pro-
teine, die Analyse von Beziehungen zwi-
schen Proteinstruktur und Proteinfunk-
tion (,Struktur-Funktionsbeziehungen

bei Proteinen”, Seite 32), die Modellierung
o wvon HIV-Resistenz", Seite 34).

von Bindungsereignissen zwischen Bio-
molekiilen (,Docking und Wirkstoff-

. design", Seite 30) sowie die Analyse von
© komplexen Wechselwirkungs-Netzwer-
ken zwischen Proteinen (,Analyse von
Proteinnetzwerken”, Seite 35). Am Max-
Planck-Institut fiir Informatik wird in
allen diesen Bereichen Methodenent-
wicklung betrieben (,Algorithmen in der

Bioinformatik", Seite 28 und ,Geometrische
Probleme in der Bioinformatik®, Seite 50).
Die Methoden werden dariiber hinaus in *

konkreten Fallbeispielen auf Infektions-
krankheiten wie AIDS und auf altersbe-

* dingte Krankheiten wie Krebs und neu-

- rodegenerativen Krankheiten angewandt. :
: Wiihrend bei Krebs die Fritherkennung
anhand genetischer und so genannter
- epigenetischer Veriinderungen im Vor-
- dergrund steht (,Statistische Analyse bei
- medizinischer Diagnose und Prognose”,

Seite 79, ,Bioinformatische Epigenetik:

o Bioinformatik fiir neue Wege in der Krebs-

o forschung”, Seite 78), liegt der Fokus bei

neurodegenerativen Krankheiten auf der
Identifizierung und Charakterisierung

. krankheitsinduzierender Proteine (,Funk-

tionsanalyse medizinisch relevanter Prote-
ine”, Seite 33). Bei der Suche nach opti-

- mierten Therapien fiir Infektionskrank-

heiten spielt AIDS eine herausragende

Rolle. Fiir diese Krankheit gehen wir am
- Max-Planck-Institut fiir Informatik sogar :
- noch einen Schritt weiter und analysie-
. ren Resistenzen des HI-Virus gegen ver-

abreichte Wirkstofftherapien (,Analyse

Ein Grolteil der Methodenent-

. wicklung fithrt zu Softwaresystemen, die
weltweit von zahlreichen akademischen  :
- und oft auch industriellen Nutzern ange- :
: wandt werden. Beispiele hierfiir sind das
- Programm BiQ Analyzer zur Qualitiits-
: sicherung epigenetischer Daten (,Bio-

informatische Epigenetik: Bioinformatik
fiir neue Wege in der Krebsforschung”,

Seite 78), sowie der Server geno2pheno

. zur Analyse von HIV-Resistenzen

(,Analyse von HIV-Resistenz", Seite 34).

Die Forschung tiber molekulare Interak-
tionen findet auch ihre Anwendung in
nichtbiologischen Bereichen der Katalyse
und Materialforschung (,Chemicinfor-
matik", Seite 31).

Die Abteilung ist einer der tragen-
den Séulen des Zentrums fiir Bioinfor-
matik Saar, einer wissenschaftlichen
Einrichtung an der Universitit des Saar-
landes, die Lehre und Forschung im Be-
reich der Bioinformatik zum Gegenstand
hat. Die Abteilung ist Mitglied des Net-
work of Excellence ,Biosapiens®, sowie
der Strategischen Forschungsinitiative
,Euresist” der Europidischen Union,
der Klinischen Forschergruppe 129 der
Deutschen Forschungsgemeinschaft zur
Aufkldrung der Funktion des Erregers
HCV der Hepatitis C, sowie des vom
Bundesforschungsministeriums geférder-
ten Nationalen Genomforschungsnetzes.

Einen umfassenden Uberblick iiber
das weitere Forschungsgebiet der Abtei-
lung 3 gibt das von Prof. Lengauer neu
herausgegebene Buch | Bioinformatics —
From Genomes to Therapies”, das bei
Wiley-VCH erschienen ist (Seite 29). :::
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| ABT.4 Computergraphik

. Die Arbeitsgruppe Computergraphik wurde 1999 gegriindet und umfasst derzeit knapp 40 Wissen- :

- schaftler. Ein wichtiges Charakteristikum der Arbeiten ist die durchgingige Betrachtung der

- gesamten Verarbeitungskette von der Datenakquisition iiber die Modellierung bis zur Bild-

: synthese (3D Bildanalyse und -synthese). Typisch fiir das Gebiet ist das Zusammentreffen sehr

- groBer Datensitze mit der Forderung nach schneller, wenn maglich interaktiver, Darstellung.

T
o Y o
ﬂ"‘:}?“ SR

P ET VA
1 A ANy,
WE A D

T EE e

AT “‘,ﬁ Y
RESSGILS N
W NN
N
N NN
st (ees
\%‘i&ﬁ o \q{m\\t\\“,‘mmm K
i SR RO
TR RNAN GO NS
SR
g W ) i ‘
\i’%{jﬁs‘ 'ﬂ /ﬂj{,}‘,{f:ﬁ%ﬁm&ﬁh‘nﬁmﬁ%
D NN v
W PR
il I AN
e T )
i "m‘kgfﬁﬁ!ﬂa‘h%‘hﬁ%%%ssﬁ@
Y i e g s B
o e e e

SRS
S



Computer werden heute vielfach
dazu benutzt, um Ausschnitte der realen

oder einer virtuellen Welt auf dem Rech- -

ner nachzubilden, zu simulieren und dar- :

zustellen. Aufgrund der Bedeutung visu-
eller Information fiir den Menschen hat
sich die Computergraphik deshalb im
vergangenen Jahrzehnt zu einer Schliis-
seltechnologie der modernen Informa-
tions- und Kommunikationsgesellschaft
entwickelt, deren zukiinftiges Anwen-
dungspotential durch Schlagworte wie
Multimedia, digitales Fernsehen, Tele-
kommunikation, virtuelle Realitit oder
3D-Internet lediglich angedeutet ist.
Typisch fiir das Gebiet ist das Zusam-
mentreffen sehr grofler Datensitze mit
der Forderung nach schneller (wenn
méglich interaktiver) visueller Darstel-
lung der Ergebnisse mit hoher Bildqua-
litdt. AuBerdem soll der Benutzer in die
Lage versetzt werden, auf moglichst in-
tuitive Art und Weise mit seiner Umge-
bung zu interagieren. Hierbei werden
verteilte Anwendungen immer wichtiger.

Die genannten Herausforderungen
erfordern auch in wissenschaftlicher
Hinsicht neue Ansitze. Ein wichtiges
Charakteristikum der Arbeitsgruppe ist
deshalb die durchgiingige Betrachtung

der gesamten Verarbeitungskette von der :

Datenakquisition tiber die Modellierung
(Erzeugung einer geeigneten rechnerin-
ternen Szenebeschreibung) bis zur Bild-

synthese (Erzeugung von beliebigen An-

sichten). Diese integrierte Sichtweise ist

notwendig, um die Leistungsfidhigkeit
moderner Hardware sowohl bei der Ein-
gabe (bildgebende Verfahren) wie auch
bei der Ausgabe (Graphikhardware) ad-
dquat auszunutzen. Inzwischen wurde
fiir diese integrierte Sichtweise der Be-
griff der 3D-Bildanalyse und -synthese
geprigt. Als zentrale wissenschaftliche

Herausforderungen ergeben sich hieraus

insbesondere die Entwicklung geeigneter :

Modellierungswerkzeuge zur effizienten
Handhabung und Weiterverarbeitung
der Datenflut auf der Eingabeseite so-
wie die Entwicklung neuer Algorithmen
zur schnellen und dabei qualitativ hoch-

wertigen Darstellung unter enger Verzah- :

nung mit den Méglichkeiten und Per-
spektiven moderner Graphikhardware
auf der Ausgabeseite.

Die wissenschaftlichen Aktivititen

der Arbeitsgruppe Computergraphik sind

in eine Reihe von Projektaktivitdten auf
nationaler, européischer und internatio-
naler Ebene eingebettet.

Von besonderer Bedeutung ist das
von der Max-Planck-Gesellschaft und

Stanford University mit Unterstiitzung

des BMBF im Oktober 2003 gemeinsam

eingerichtete ,Max Planck Center for
Visual Computing and Communication”.
Ziel dieses Briickenschlags zwischen
den beiden herausragenden Standorten
in Deutschland und in den USA ist es,

die Forschungsanstrengungen auf diesem
Schliisselgebiet der modernen Informa-
tions- und Kommunikationstechnologie
zu stirken und zu biindeln, und durch
die Etablierung neuer Austauschmecha-
nismen mit attraktiven Riickkehrméglich-
keiten einen wesentlichen Beitrag zur
Herausbildung und Riickgewinnung her-
vorragender Nachwuchswissenschaftler
zu leisten. Die gemeinsame Leitung des
Zentrums liegt in den Hinden von Pro-
fessor Bernd Girod (Stanford Univer-
sity) und Professor Hans-Peter Seidel
(Max-Planck-Institut fiir Informatik).

Mehrere Wissenschaftler der Grup-
pe erhielten Rufe auf Professuren im
In- und Ausland. Die Gruppe hat eine
Reihe von Preisen angezogen, darunter
neben Nachwuchspreisen fiir die Wis-
senschaftler auch den Leibniz-Preis der
Deutschen Forschungsgemeinschaft fiir
Professor Seidel.
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‘ ABT .5 Datenbanken und Informationssysteme

Informationssysteme

. Die von Gerhard Weikum geleitete Abteilung wurde im Oktober 2003 am Max-Planck-Institut

fiir Informatik etabliert. Die Abteilung forscht in zwei groBen Schwerpunktbereichen:

1. der intelligenten Informationsorganisation und -suche, inshesondere in Intranets, digitalen
Bibliotheken und im Web, sowie

2. der Architektur und Beherrschung selbst organisierender verteilter Informationssysteme,

inshesondere so genannter Peer-to-Peer-Systeme.




Internet-Suchmaschinen liefern fiir
- einfache Anfragen sehr gute Suchresul-

. tate, doch gibt es auch viele Situationen,
in denen sie versagen. Zwei schwierige
Beispiele, bei denen heutige Methoden

- scheitern, sind: ,Welche Professoren, die

- in Saarbriicken arbeiten, halten Vorlesun-
© gen iiber Information Retrieval und sind
an EU-Projekten beteiligt?" und ,Wie

" heifit die Franzosin, die ich bei der Pro-

- grammkomiteesitzung traf, bei der Gott-

. fried Vossen Vorsitzender war?”. Im ersten
Fall qualifiziert sich keine einzelne Web-
Seite; vielmehr muss man mehrere Web-
Seiten im Zusammenhang sehen: die
Homepage eines Saarbriicker Informa-

© tikprofessors, eine Seite tiber bestimmte
Vorlesungen und eine dritte Seite mit
Projekten. Fiir die zweite Suche miisste
* man Informationen aus unterschiedlich-
- sten Quellen zusammenbringen und
richtig miteinander verkniipfen: person-
- liche E-Mail-Archive, Reisekostenab-

- rechnungen, Konferenzprogramme aus

- dem Web, Homepages von Wissen-

. schaftlern. Wenn man durch solche Ver-
kniipfungsketten auf jemanden wie

- Sophie Cluet von INRIA, Paris, trifft,

- hat man mit hoher Wahrscheinlichkeit

- die richtige Antwort gefunden.

: Wir arbeiten an einer statistisch

* basierten Variante der Vision vom ,Se-

- mantic Web", indem alle Informationen
: mit Konzept-Werte-Paaren und explizi-
ten Verkniipfungen exakter reprisentiert
und semantisch tiefer gehend annotiert
- werden. Unser Ansatz kombiniert logik-
- basierte, prizise Suchverfahren mit pro-
- babilistischen Methoden. Auf diesem
Weg kann der Rechner schlieflen, dass
Sophie mit hoher Wahrscheinlichkeit

- ein weiblicher Vorname ist und dass mit
. dem Ort Paris vermutlich die Hauptstadt
: Frankreichs gemeint ist und nicht das

- durch einen Film bekannt gewordene
500-Seelen-Dorf Paris, Texas.

Die an der Abteilung entwickelte
Suchmaschine TopX fiir Web- und semi-

- strukturierte XML-Daten integriert auto-
© matische Annotationstechniken, Hinter-
" grundwissen in Form von Ontologien

und Thesauri und statistische Lernver-

- fahren fiir die Relevanzbewertung und

© das Treffer-Ranking, Peer-to-Peer-Syste-
me, salopp kurz P2P-Systeme genannt,

- sind vollstindig dezentralisierte Systeme
 mit Tausenden oder Millionen von Rech- :
. nern, die sich in einem dynamischen :
Verbund selbstindig organisieren, um

- gemeinsam lang laufende Berechnungen
- verteilt durchzufiihren oder grolie, ver-

. teilt vorliegende Informationsmengen

zu verwalten. Bekannte Beispiele sind

Musiktauschbérsen wie Gnutella oder

BitTorrent; kiinftige Anwendungen kénn- :
* ten eine P2P-Suchmaschine fiir das In-
. ternet sowie die Langzeitarchivierung

des World Wide Webs sein. Bei einer

P2P-Suchmaschine stellen wir uns vor,

- dass jeder Benutzer eine vollstindige

Suchmaschine mit einem kleinen Index

© von z.B. 10 Gigabyte auf seinem person-
lichen Rechner hat. Der Index ist fiir

- das jeweilige Interessenprofil speziali-

- siert, indem man z.B. unsere fokussierte
. Crawling-Technologie verwendet. Anfra-
© gen des Benutzers werden zunichst lokal
ausgewertet; wenn das Resultat aber das

Informationsbediirfnis nicht voll befrie-

- digt, werden andere ,Peers” automatisch
- kontaktiert und um Mithilfe bei der

Suche gebeten. Die Art und Weise, wie
Dutzende von Peers fiir eine einzelne

- Anfrage zusammenarbeiten und wie sich

Millionen von Peers langfristig unterein-

- ander verbinden, sollte véllig selbst orga-
© nisierend sein, also ohne menschliche

Eingriffe (durch Systemadministratoren)

- auskommen. Eine solche Architektur ist
- nicht nur aus Informatiksicht interessant,
sondern hat auch das Potential, die Such-
- resultatsgiite global fiir alle Benutzer zu

- verbessern, indem man den impliziten

- intellektuellen Input (Anfragen, Klicks,

- etc.) aller Benutzer berticksichtigt.

. Alleine schon die Kenntnis der Book-
marks von Millionen von Peers kénnte
© mit geeigneten statistischen Analysen

- und Lernverfahren zu einem Quanten-
. sprung in der Suchresultatsgiite fiithren.

Dariiber hinaus wiirde dieser Ansatz die

o Gefahr des De-facto-Monopols einer
* einzigen, zentralisierten Web-Suchma-

schine bannen.

Das methodische Repertoire der

Abteilung erstreckt sich von der Theorie-
- bildung bis zum praktischen Einsatz

. neuer Konzepte in realen Anwendungen
- und umfangreichen Experimenten. In
den experimentellen Arbeiten kommen

auch selbst entwickelte Softwaresysteme

- zum Einsatz: der fokussierte Web-Craw-
- ler Bingo!, die XML-Suchmaschine

TopX, die Peer-to-Peer-Suchmaschine

Minerva sowie die Softwarebibliothek

* Yago fiir die automatische Konstruktion
- und Pflege von Ontologien.

Die Abteilung ist an einer Reihe

von Drittmittelprojekten beteiligt. Sie
- koordiniert den Themenbereich der

Peer-to-Peer-Systeme im EU-Projekt
DELIS iiber Dynamically Evolving

Large-Scale Information Systems, und

* sie ist fiir die Architektur einer neuar-
- tigen Peer-to-Peer-Suchmaschine fiir
. audio-visuelle Daten im EU-Projekt

SAPIR verantwortlich. Ein Mitarbeiter

der Abteilung, Martin Theobald, wurde
¢ im Mérz 2007 mit dem Dissertationspreis
- des Fachbereichs Datenbanken und In-

© formationssysteme der Gesellschaft fiir

Informatik (GI) ausgezeichnet, und die

wissenschaftlichen Beitriige des Abtei-
- lungsleiters, Gerhard Weikum, wurden
: 2005 durch seine Ernennung zum ACM

Fellow gewiirdigt.
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Automatisierung der Logik

DR. CHRISTOPH WEIDENBACH

Die unabhéngige Forschungsgruppe Automatisierung der Logik unter
der Leitung von Dr. Christoph Weidenbach beschaftigt sich mit der
kompletten Pipeline von der Erforschung formaler Beschreibungs-
sprachen (Logiken) bis hin zum automatischen Berechnen von Sitzen

der Sprachen (Formeln der Logik).

Damit die Informationstechnologie auch in Zukunft weiter
Innovation vorantreiben kann, miissen ihre Produkte (Systeme,
Software) noch robuster und qualitativ hochwertiger werden.
Sonst sind Anwendungsszenarien, bei denen z.B. Fahrzeuge
selbsttiitig Bremsmandver koordinieren, um eine Kollision zu
vermeiden, oder die automatische Reaktion der Heizung unse-
rer Wohnung auf die Urlaubsplanung im elektronischen Kalen-
der unseres Handys nicht zufriedenstellend realisierbar.

Ein Beitrag zu robusten und qualitativ hochwertigen Sys-
temen (Software) der Informationstechnologie ist die Unter-
stiitzung ihres Lebenszyklus (Spezifikation, Programmierung,
Testen, Warten) durch formale Methoden. Das heilit: die Ent-
wicklung von Verfahren, die den Code oder die Designmodelle
von Systemen gemil einer vorgegebenen oder frei withlbaren
Spezifikation analysieren, testen und so Fehler finden. Das
hort sich utopisch an, ist aber im Kleinen in der Software-
entwicklung schon lange Realitit. So ist es heute Standard,
dass Compiler die Typen in Programmen automatisch tiber-
priifen und so Fehler vermeiden.

Abhingig vom Risikopotential des untersuchten Systems
(der Software), fordert die Praxis das ganze Spektrum von voll-
stindig formal mathematisch exakt verifizierten, bis hin zu
getesteten Systemen. Wir beschiiftigen uns mit der formalen
Analyse von Systemen auf der Basis von Logik. Um hier mit
den immer komplexeren Systemen Schritt zu halten, miissen
die heute verwendeten Verfahren ihre Produktivitit steigern.
Das ist das Ziel unserer Forschungsgruppe ,Automatisierung
der Logik". Wir wollen durch einen hsheren Automatisierungs-
grad die Produktivitdt formaler Methoden verbessern.

KONTAKT

PD Dr. Christoph Weidenbach
FG.1 Automatisierung der Logik
Sekretariat Roxane Wetzel
Telefon +49 681 9325-900

Email  wetzel@mpi-inf.mpg.de

Maschinelles Lernen

DR. TOBIAS SCHEFFER

Seit dem 1. Januar 2007 arbeitet die Forschungsgruppe Maschinelles
Lernen unter der Leitung von Tobias Scheffer am Max-Planck-Institut
fiir Informatik. In der Gruppe arbeiten zurzeit neun Wissenschaftler

an der Entwicklung von Algorithmen, die durch die Analyse von Daten
Wissen gewinnen. Verfahren des maschinellen Lernens helfen, viele
Probleme unter anderem in den Bereichen Sprachverarbeitung und

Informationssuche zu losen.

Zu den Forschungsschwerpunkten der Gruppe zihlt
die Konstruktion von Algorithmen, die ihr in einem Bereich
erworbenes Wissen auf eine verinderte Aufgabe oder Einsatz-
umgebung anpassen konnen. Beispiclsweise werden Uberset-
zungssysteme hiufig mit mehrsprachigen Parlamentsunter-
lagen trainiert, spiiter aber zur Ubersetzung von Gebrauchs-
anleitungen eingesetzt. Ein weiterer Schwerpunkt ist die
Analyse von Lernproblemen im Umfeld der I'T-Sicherheit.
Diese Probleme sind dadurch gekennzeichnet, dass ein
Gegenspieler aktiv bemiiht ist, den Lernerfolg zu verhindern.
Spam-Versender beispielsweise optimieren ihre Werkzeuge
darauf hin, dass ihre Spam-Emails nicht von den eingesetzten
Filtern erkannt werden.

Die Arbeitsgruppe fiihrt eine Reihe von Drittmittelpro-
jekten durch. Das Projekt , Text Mining” wird von der Deut-
schen Forschungsgemeinschaft geférdert. Die Forschungs-
gruppe entwickelt in Zusammenarbeit mit der STRATO AG
einen Filter gegen Spam, Phishing, Viren und Bilderspam. Die
Gruppe verfolgt Kooperationen mit der DaimlerChrysler AG
im Bereich der Analyse von Werkstattberichten und Qualitits-
datenbanken und mit der nugg.ad AG bei der Optimierung
und Personalisierung von Anzeigen auf Webseiten.

KONTAKT

Prof. Dr. Tobias Scheffer
FG.2 Maschinelles Lernen

Sekretariat Ellen Fries
Telefon +49 681 9325-502

dgh Emai

ef@mpi-inf.mpg.de



Max Planck Center for Visual Computing and Communication

PROJEKTLEITUNG: PROF. DR. HANS-PETER SEIDEL

Das Max-Planck-Institut fiir Informatik, Saarbriicken, und die Stanford
University, USA, kooperieren seit drei Jahren in einem virtuellen ,Max
Planck Center for Visual Computing and Communication” (MPC-VCC).
Das Bundesministerium fiir Bildung und Forschung (BMBF) bewilligte
der Max-Planck-Gesellschaft fiir eine erste Phase mehrere Forschungs-

- projekte im Umfang von 6,9 Mio. Euro fiir sechs Jahre.

Die Forschungsschwerpunkte dieser Kooperation liegen

auf der Grundlagenforschung im Bereich des Visual Computing :
© rungstechniken far komplexe Szenen (Dr. Michael Wand)

- and Communication, die die informationstechnischen Teilge-
- biete der Bildaufnahme (Bildakquisition), die Verarbeitung und

: und Bildsequenzen auf der Basis von Aufnahmen oder Simula-

© tionen (Bildsynthese), die Visualisierung komplexer Daten sowie

- komplexen Netzwerken umfassen. Dazu bedarf es gleichzeitig
. der Entwicklung leistungsfihiger Personalcomputer und Betriebs-

systeme insbesondere als Grafik- und Multimediasysteme.

. Starkung des Wissenschafts- und Forschungsstandorts

. Deutschland im Bereich der Informatik

Mit diesem Programm soll zugleich dem akuten Mangel

- an qualifizierten Informatikern fiir die Hochschulen im Fach
Informatik in Deutschland entgegengewirkt werden, um durch
- finanzielle und personelle Férderung hochbegabter Eliten aus
- aller Welt die Innovations- und Wettbewerbsfihigkeit des Wis-
. senschafts- und Forschungsstandorts Deutschland zu stirken.
Die Forschungsprojekte schliefen jeweils einen maximal zwei-
- jihrigen Forschungsaufenthalt an der Stanford University als

- Assistant Professor” bzw. eine eigenverantwortliche mehrjihrige
- Forschungstitigkeit am Max-Planck-Institut fiir Informatik ein,

: verbunden mit der Leitung einer eigenen Nachwuchsgruppe.

Derzeitiger Stand des MPC-VCC

Seit dem 01.10.2003 wurden bis Dezember 2006 vierzehn -

- Forschungsgruppen innerhalb des Max Planck Centers aufge-
- baut. Zurzeit sind jeweils sechs Forschungsgruppen in Stanford
und am Max-Planck-Institut fiir Informatik etabliert. Die Wis-
. senschaftler arbeiten an gemeinsamen Projekten. Gruppenlei-
- ter betreuen z.T. Doktoranden in Stanford und in Saarbriicken.
. Die Forschungsergebnisse wurden durch zahlreiche Publikatio-
nen in namhaften Zeitschriften und auf den wichtigsten inter-

© nationalen Konferenzen (z.B. SIGGRAPH 05, SIGGRAPH 07) :
- bekannt gemacht und legen die Grundsteine fiir die Weiterent- :
. wicklung innovativer Technologien. In 2005/2006 wurden sieben
Mitglieder des Max Planck Centers mit renommierten Preisen :
ausgezeichnet. Vier Gruppenleiter haben bereits Stellen als :

Professoren an deutschen Hochschulen inne.

Aktuelles Forschungsprogramm in Saarbriicken und Stanford

Akquisition und Modellierung Akquisition hochqualitativer

3D Objekte und deren realistische Darstellung (Dr. Hendrik
Lensch) und Entwicklung von Editierungs- und Modellie-

: Analyse von Bilddaten (Bildanalyse), die Erzeugung von Bildern Bildanalyse und -synthese Lernbasierte Animation von 3D Mo-
. dellen von Gesichtern und Objekten (Prof. Dr. Volker Blanz),
- markerfreie Bewegungsanalyse mit zukiinftigen Anwendungs-
. den ungestorten und schnellen Austausch von Informationen in : gebieten in der Medizin, Sportwissenschaft sowie in der Film-
- industrie (Dr. Bodo Rosenhahn), Entwicklung von 3D Videos
- zur Erzeugung realistischer visueller Darstellungen von vir-

. tuellen dynamischen Szenen im Computer (Dr. Christian

: Theobalt) sowie Simulationen von physikalisch korrekten

© Animationen auf parallelen Rechnerarchitekturen

(Dr. Robert Strzodka)

: Visualisierung Entwicklung topologischer Methoden fiir peri-
¢ odisch zeitabhingige Vektorfelder zur Visualisierung von z.B.
 komplexen Strémungsdaten (Prof. Dr. Holger Theisel), visuelle

Datenexploration bzw. die Visualisierung von Informationen
(Dr. Mike Sips) sowie im Bereich des maschinellen Lernens
Methodenentwicklung zur Beurteilung der wahrgenommenen

o Qualitit von Visualisierungsalgorithmen (Dr. Joachim Giesen)

- Kommunikation Optimierung optischer Sensornetzwerke

(Dr. Markus Flierl), Geometrie-basierter Aufbau und Analyse

. von drahtlosen Sensornetzwerken zur Erkennung von so ge-
© nannten ,Léchern” im Kommunikationsgraphen (Dr. Stefan

Funke) sowie die Konzipierung einer Softwarearchitektur fiir
verteilte Medien Systeme (Dr. Pierpaolo Baccichet)
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Die Bioinformatik ist eine Schliisseldisziplin
fiir den schnelleren Erkenntnisfortschritt in
den Biowissenschaften, wie Biotechnologie,
Pharmazie und Medizin. Die Bioinformatik
vertieft und beschleunigt mit Hilfe des Com-
puters die Planung von hochst komplexen
biologischen Experimenten und die Inter-
pretation der in sehr groBen Mengen anfal-

lenden Daten.

Seit etwa 10 Jahren trigt die Bio-
informatik wesentlich zum Erkenntnis-
gewinn in den Biowissenschaften bei.
Sie ist Teil einer Revolution der Biologie.
Sie unterstiitzt Forscher bei der Planung
von Experimenten, sie erhebt Daten, die
aus allen Bereichen des Organismus
stammen und wertet diese Daten mit
computergestiitzten Methoden aus. Mit
ihrer Hilfe dringen Wissenschaftler bis
zu den molekularen Ablidufen in der Kor-

perzelle vor, der Grundeinheit von leben- :

den Organismen — in ein komplexes Ma-
terie, Energie und Information verarbei-
tendes System, in dem molekulare Pro-
zesse auf vielen verschiedenen Ebenen
zusammenwirken. Das Genom speichert
den Bauplan der Zelle und den Ablauf-
plan ihrer Stoffwechselprozesse. Um
diese Zellprozesse zu unterhalten, miis-

sen immer wieder Teile des Genoms ,ab- :

gelesen” werden, so etwa die Gene. Sie
enthalten die Bauplidne von Proteinen,
der zellulidren Molekular-Maschinen. Das
Ablesen der Gene wiederum wird durch
komplexe molekulare Netzwerke gesteu-
ert. Fiir die Synthese von Proteinen und
auch fir ihren Abbau gibt es spezielle
molekulare Komplexe, die selbst wieder
detaillierter molekularer Steuerung unter-
liegen. Die Zelle wandelt Energie um,
sie kommuniziert mit Zellen in ihrer Um-

gebung, sie nimmt unterschiedliche Struk- :

turen an und bewegt sich. Sie reagiert
auf Anderungen in ihrer Umgebung, zum
Beispiel auf Verdnderungen des Lichts,
der Temperatur und des pH-Werts. Und
sie wehrt Eindringlinge ab. Fehlsteuerun-
gen dieser Prozesse sind die molekulare
Grundlage fiir Krankheiten. Therapien
zielen darauf ab, ein vertrigliches mole-
kulares Gleichgewicht wieder herzustellen.

Seit gut zehn Jahren wird die klas-
sische biologische Forschung, die bis da-
hin zumeist auf sehr eng eingegrenzte
Teilsysteme der Zelle konzentriert war,

durch Hochdurchsatz-Experimente er-
ginzt. Diese erfassen zellweit Daten,
etwa durch eine umfassende Analyse des
Genoms oder durch Messen von Héufig-
keiten aller abgelesenen Gene (Transkrip-
tom). Erfasst werden ferner die Varian-
ten der von der Zelle verwandten Pro-
teine (Proteom) und deren Wechselwir-
kungen (Interaktom). Aus diesen Daten
kohirente Einsichten iiber die Biologie
der Zelle, die Grundlagen von Krankhei-
ten sowie Ansitze fiir Therapien abzulei-
ten, ist eine hoch komplexe informations-
technische Aufgabe. Dieser stellt sich
die Bioinformatik. Am Max-Planck-Insti-
tut fiir Informatik wird in vielen der hier
angesprochenen Bereiche geforscht. So
erarbeiten die Experten am Institut bei-
spielsweise neue Wege zur Berechnung
von auf den einzelnen Patienten abge-
stimmten, optimalen Wirkstoffkombina-
tionen — beispielsweise zur Behandlung
von AIDS (siehe ,Analyse von HIV-

Resistenz", Seite 34).

Damit hat die Bioinformatik den
hybriden Charakter einer Grundlagen-
wissenschaft, die frithzeitig klare Anwen-
dungsperspektiven definiert. Diese ein-
zigartige Eigenschaft wird durch eine
betrichtliche Zahl von Ausgriindungen
aus bioinformatischen Forschungsgrup-
pen unterstrichen. So hat beispielsweise
Professor Lengauer mit seinen Mitarbei-
tern die Firma BioSolvel T GmbH ge-
griindet, die Software fiir den Entwurf
von Medikamenten entwickelt und ver-
treibt. Zu den Nutzern dieser Software
gehoren weltweit tiber hundert Pharma-
firmen.

Das von der DFG geforderte Zen-
trum Bioinformatik Saar, dessen Vor-
sitzender Professor Lengauer derzeit ist,
hat unter den fiinf Zentren in Deutsch-
land bei der letzten Bewertung (2003)
den ersten Platz erreicht.
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Algorithmen in der Bioinformatik

Die Bedeutung der Bioinformatik
hat in den vergangenen Jahren enorm
zugenommen. Durch den rasend schnel-
len Fortschritt in der Biotechnologie ste-
hen Biologen immer grofere Datenmen-
gen aus Experimenten zur Verfiigung.

Diese kinnen nur noch mit automatischen

Methoden untersucht werden. Vor die-

sem Hintergrund werden leistungsstarke :

Algorithmen immer wichtiger.

Bendtigt werden diese beispiels-
weise, um die biologische Funktion eines

Molekiils anhand seiner Sequenz vorher- :
zusagen. Da dies bisher noch nicht direkt :

maglich ist, versucht man mit Algorith-
men Vergleiche anzustellen: Die Funk-
tion eines Molekiils wird dabei durch
den Vergleich seiner Sequenz mit ande-
ren Sequenzen bestimmt, deren Funk-
tion bereits bekannt ist.

Zum Einsatz kommen dabei ver-
schiedene Algorithmen zur Analyse von
biologischen Sequenzen. Wichtige Ver-
treter dieser Art Algorithmen sind zum
einen Alignierungsalgorithmen, mit de-
nen man versucht, mehrere Sequenzen
bestmoglich aneinander auszurichten.
Eine andere Gruppe sind Algorithmen
zur Bestimmung der evolutioniiren Ver-
wandtschaft.

Vereinfacht gesagt will man beispiels- -

weise bei Alignierungsalgorithmen die
Sequenzen mit einem Sonderzeichen (-)
so auffiillen, dass alle Sequenzen die glei-
che Linge haben und méglichst viele
gleiche Buchstaben in der gleichen Posi-
tion vorkommen. Ein Beispielalignment
ist in Abbildung 1 zu sehen.

A C C AT

A C =

— x T

Abbildung 1

Ahnlich ist die Vorgehensweise
beim Bestimmen der evolutiondren Ver-
wandtschaft. Man bestimmt einen so ge-
nannten Stammbaum, einen Baum des-
sen Blitter mit den gegebenen Sequen-
zen markiert sind. Haben zwei oder meh-
rere Sequenzen einen gemeinsamen Vor-
fahren, ftigt man einen Knoten fiir diesen
Vorfahren ein. Man errit seine Sequenz
und verbindet ihn mit seinen Nachkom-
men. Dies wiederholt man so lange, bis
man am gemeinsamen Vorfahren aller
Sequenzen angekommen ist. Man be-
stimmt den Stammbaum und die Sequen-
zen so, dass moglichst wenig Unterschie-
de entlang des Baumes auftreten. In Ab-
bildung 2 ist ein Stammbaum fiir die in
blau geschriebenen Sequenzen zu sehen.
Die Beschriftung der Kanten gibt die An-
zahl der Unterschiede der zwei angren-
zenden Sequenzen an. Der Stammbaum
und die in rot geschriebenen Sequenzen
wurden so bestimmt, dass die Gesamt-
zahl der Unterschiede minimal ist.

[TTT] [TGT] [GGA] [CGA]
0

CGA] [CAA]:

Abbildung 2 :

Fragestellungen wie die oben be-
schriebene nennt man kombinatorische
Optimierungsprobleme: Die Menge aller
Losungen ist endlich, allerdings meist
sehr grof. Im obigen Fall wiren dies alle
méglichen Stammbéume. Fiir jede Lo-
sung ist ein Zielfunktionswert definiert
(die Anzahl der Unterschiede entlang
dieses Stammbaums). Aufgabe ist es,

- eine Losung zu finden, die den kleinsten
. Zielfunktionswert hat — also moglichst
. wenig Unterschiede.

Die genannten Probleme sind aller- :

- dings, wie sehr hiufig in der Bioinforma-
- tik, NP-schwer. Dabei handelt es sich
um Probleme, die man eigentlich nicht

. effizient losen kann.

Um die Probleme trotzdem bewil-

. tigen zu kénnen, benutzt man entweder

Heuristiken (Algorithmen, die moglichst

. gute, aber nicht notwendigerweise opti-
- male Losungen finden); oder man ent-

. wickelt ausgefeilte Optimierungsalgorith-
. men, um die Probleme exakt zu losen :
und setzt diese in effiziente Programme

© um. In der Abteilung 1 des Max-Planck

Instituts wird hauptsdchlich an dem zu-

© letzt genannten exakten Ansatz geforscht.

Die von uns in den letzten Jahren ent-

. wickelten und implementierten Algorith-
- men sind die zur Zeit effizientesten Ver-

. fahren, um die zwei oben genannten

Probleme (Alignierung und evolutionire

o Verwandtschaft) fiir die jeweils betrach-
. teten Zielfunktionen exakt zu losen.
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Bioinformatik — Vom Genom zur Therapie

Bioinformatik ist ein sich rasch ent-
wickelndes wissenschaftliches Gebiet.
Neue experimentelle Hochdurchsatz-
© Technologien zur Generierung von biolo-
: gischen Daten entstehen und reifen in
kurzer Folge. Entsprechende Datensiitze
werden in grofler Menge verfiighar. Die

Anforderungen der biologischen und me- :

dizinischen Praxis an die Bioinformatik
wachsen im gleichen Maf3stab. Von der
Bioinformatik verspricht man sich grund-
legende Einsichten in die Entstehung

- von Krankheiten sowie neue Ansiitze zu
. spezifischerer Diagnose und Prognose
und letztlich neue effektivere Therapien.

Als stark interdisziplindres Gebiet beriihrt -

die Bioinformatik viele Forschungsberei-
che und ist fiir viele Forscher und An-
wender relevant. Um einen Uberblick
iiber den gegenwiirtigen Stand des Ge-
bietes zu erhalten, bedarf es ausgereifter
Ubersichtsliteratur, die einen breiten
Kreis von Fachlesern anspricht.

In einem zweieinhalbjihrigen Pro-

- jekt hat Prof. Lengauer jetzt ein Referenz-

buch mit dem Titel ,Bioinformatics —

From Genomes to Therapies* herausge-
geben, das sowohl die grundlagenorien-
tierten Methoden der Bioinformatik als

auch ihre pharmazeutischen und medizi- :

nisch ausgerichteten Aspekte behandelt.

In 45 Kapiteln und auf iiber 1700 Seiten

geben 90 Autoren, die zu den internatio-
nalen Spitzenforschern des Gebietes ziih-
len, detailliert Auskunft iiber den Stand
der Methodik, deren Anwendungsrele-

o vanz, sowie existierende Softwareange-

bote, die zum grofien Teil im Internet
frei verfiigbar sind. Die Kapitel sind in
drei Biinde aufgeteilt, die dem Informa-
tionsfluss vom Genotyp zum Phénotyp
entsprechen. Band (1) behandelt die
molekularen Bausteine (DNS, RNS und
Proteine). Band (2) befasst sich mit de-
ren Wechselwirkungen sowie den von
ihnen geformten komplexen biochemi-
schen Netzwerken. Band (3) schlieflich
erldutert die biologische Funktion, die
auf der Grundlage dieser Netzwerke
realisiert wird, ihre Aberration in Krank-
heiten sowie aus dem gewonnenen
molekularen Verstindnis des Krankheits-
prozesses resultierende Diagnose- und

. Therapieansitze. Der dritte Band enthilt

ferner Kapitel tiber die in der Bioinfor-
matik verwendeten Methoden der Infor-
mationstechnologie — Datenbanken und
deren Integration, webbasierte Dienste
sowie Visualisierungsmethoden.

Das Buch ist eine komplette Uberarbei-
tung und wesentliche Erweiterung des
Buches ,Bioinformatics — From Genomes
to Drugs”, das im Jahr 2002 erschienen
ist. Beide Biicher sind bei Wiley-VCH

erschienen.

Edited by Thomss Lengsssr PWILEFVCH

Bioinformatics —
From Genomes to Therapies

Vs |
Molecular Sequences ind Structiee

Inhaltsangabe
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© Part 1 Introduction (1 Kapitel)

. Part 2 Sequencing Genomes (1 Kapitel)
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: Molecular Interactions

Part 5 Analysis of Molecular
Interactions (4 Kapitel)
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: Part 7 Analysis of Expression Data
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- Part 8 Protein Function Prediction
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Docking und Wirkstoffdesign

Die Suche nach neuen Arzneistof-
fen hat sich in den vergangenen Jahren

grundlegend gewandelt. Das traditionelle :

Konzept bestand darin, bereits bekannte
Wirkstoffe zu verindern und heuristisch
zu bewerten. Mittlerweile hat sich das

strukturbasierte, rationale Design durch-
gesetzt. Das Hauptziel dieses Verfahrens
ist, gezielt neue Substanzen zu entdek-

ken. Die Strategie des ,Rationales Designs”

besteht darin, die dreidimensionale Struk- -

tur eines Zielmolekiils im Kérper zu ana-
lysieren und Arzneistoffe zu entwickeln,
die passgenau daran binden. Diese Ziel-
molekiile sind zumeist Proteine. Arznei-
stoffe binden an ihr Zielprotein nach dem

,Schliissel-Schloss-Prinzip“, wobei das Pro-

tein das Schloss und der Wirkstoff den
Schliissel darstellen. Wie ein Schliissel
spezifisch nur in jenes Schloss passt, fiir
das er angefertigt wurde, sollte auch ein
Arzneistoff nur an jenes Protein binden,
fiir das er entwickelt wurde. Diese Spezi-
fitit ist von zentraler Bedeutung, da die
Bindung des Arzneistoffes an das Protein
dessen Funktion hemmt. Wiire der Arz-
neistoff nicht spezifisch, wiirde er auch
lebensnotwendige Funktionen im Kérper
hemmen. Dass eine hundertprozentige
Sperzifitiit jedoch nicht immer maglich
ist, ldasst sich leicht an den Nebenwirkun-
gen etablierter Arzneimittel erkennen. In
sogenannten ,Screening”-Ansitzen wer-
den Hunderttausende von potenziellen
Wirkstoffen auf ihre Bindungseigenschaf-
ten gegeniiber einem Protein getestet,
mit der Hoffnung einen passenden, sehr
spezifischen zu finden.

Am Anfang jedes Wirkstoffdesigns
steht die Auswahl eines geeigneten Ziel-
proteins. Die Suche nach dem richtigen
Kandidaten ist sehr schwierig, da an jeder
Krankheit eine Vielzahl von Proteinen
beteiligt ist. Zudem miissen weitere Fak-
toren berticksichtigt werden. So muss
man beispielsweise ausschlieen kénnen,
dass das Zielprotein nicht fiir lebensnot-
wendige Vorgiinge zustindig ist. Diese
wiirden sonst ebenfalls durch den Arznei-
stoff gehemmt. Daher sind viel Erfah-
rung, Wissen und Intuition nétig, um das
richtige Zielprotein zu finden. Hat man
das Zielprotein ausgewiihlt, beginnt das
eigentliche Wirkstoffdesign. Zuerst wird

die Stelle im Protein identifiziert, an die

der Arzneistoff binden soll. Die dreidimen- *

sionale Struktur dieser Bindetasche wird
analysiert. Dann versucht man, auf der
Basis dieser Analyse einen Wirkstoff zu
entwerfen, der optimal in diese Tasche
passt. Dieser Vorgang findet inzwischen
hauptsichlich tiber ,computergestiitztes
Wirkstoffdesign” statt. Auf Grundlage der
so erhaltenen Informationen werden an-
schliefend wihrend des so genannten
,molekularen Dockings” mit Hilfe von
speziellen Computeralgorithmen dreidi-
mensionale virtuelle Modelle potenzieller
Arzneistoffe in der Bindetasche platziert.
Die Struktur des Arzneistoff-Protein-
Komplexes wird anschliefend danach
bewertet, wie gut der Arzneistoff in das
Protein passt. Jene Stoffe, die am besten
passen, werden schlieBlich im Labor her-
gestellt und auf ihre biologische Wirk-
samkeit hin getestet.

In unserer Gruppe werden zu die-
sem Zweck Computerprogramme in drei

Bereichen entwickelt. Ziel des ersten Be- -

reiches ist es, dreidimensionale Modelle
der Zielproteine zu erstellen und so weit
zu verbessern, das sie tatsichlich ein effi-
zientes Docking ermoglichen (Program-
me DynaDock und TRECS). In einem

zweiten Projekt werden neue Methoden

entwickelt, um das Bindungsverhalten von :

Peptiden (kurze Teilstiicke bestimmter

Proteine) an so genannte MHC-Rezeptor-

proteine vorherzusagen (Programm Dyna-
Pred). Peptid-MHC-Wechselwirkungen
spielen eine wichtige Rolle wihrend der
Erkennung von schédlichen Viren und
Bakterien durch das menschliche Im-
munsystem. [hr Verstindnis ist deshalb
von entscheidender Bedeutung fiir die
Entwicklung von Impfstoffen. Im dritten
Bereich werden Verfahren entwickelt,

Bindetasche der Aldosteronsynthase, in blau ist der
Hem-cofaktor zu sehen, an welchen der Wirkstoff
bindet. Der gedockte Wirkstoff selbst ist in ocker
dargestellt.

die halb-automatisch Bewertungsfunk-
tionen und Kriterien fiir die Giite von
Protein-Wirkstoff-Wechselwirkungen
erstellen (Programm POEM).

Die so entwickelten Methoden finden in
Projekten praktische Anwendung, die in
enger Zusammenarbeit mit mehreren ex-
perimentellen Forschergruppen aus der
pharmazeutischen Chemie, Biotechno-
logie und Medizin durchgefiihrt werden.
So kooperieren wir beispielsweise mit
dem Lehrstuhl fiir Pharmazeutische und
Medizinische Chemie an der Universitiit
des Saarlandes, Prof. Hartmann, bei der
Suche nach einem Wirkstoff zur Hem-
mung des Proteins Aldosteronsynthase.
Aldosteronsynthase ist fiir die Synthese
von Aldosteron im menschlichen Kérper
zustiandig. Eine Uberproduktion von Al-
dosteron fithrt zu Herz-Kreislauf-Erkran-
kungen wie zum Beispiel Bluthochdruck.
Durch Hemmung der Aldosteronsyntha-
se kann dies verhindert werden. Erste
Wirkstoffe wurden bereits identifiziert
und patentiert [siehe Abbildung].
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Chemieinformatik

Die Chemieinformatik beschiftigt
sich mit der Berechnung molekularer
Eigenschaften von chemischen Substan-
zen. Methodisch ist sie eng mit der Bio-
informatik verwandt. Die Chemieinfor-
matik beschriinkt sich jedoch nicht auf
biologische Molekiile, sondern umfasst
dartiber hinaus auch den sehr viel grisfie-
ren Bereich synthetischer chemischer

Strukturen. Diese grofie molekulare Viel-

falt zu handhaben, ist eine wesentliche
Herausforderung der Chemieinformatik.
Die Chemieinformatik ist ein interdiszi-
plinires Arbeitsgebiet, das vor allem von
der Pharmaforschung genutzt wird.
Dartiber hinaus ist sie fiir die Biosenso-
rik und die Materialwissenschaften von
Bedeutung. In vielen Fillen kann sie die
Bioinformatik ergiinzen, die der eigent-
liche thematische Schwerpunkt unserer
Arbeitsgruppe ist. Beide Gebiete greifen
inshesondere im Bereich der Wirkstoff-
entwicklung direkt ineinander: Bioinfor-

matische Methoden werden hier beispiels-

weise zur Identifizierung von Proteinen
eingesetzt, die fir einen Krankheitsver-
lauf bedeutsam sind. Darauf baut die
Chemieinformatik auf, indem sie neue
Arzneistoffe identifiziert und optimiert,
die an diesen Proteinen wirken.

Ein weiterer chemieinformatischer
Forschungsschwerpunkt der Abteilung 3
ist die Entwicklung von Methoden zur
Optimierung supramolekularer Systeme.
Die diesen Systemen zugrunde liegende
supramolekulare Chemie ist ein dulerst
spannendes Teilgebiet der Chemie, das
sich insbesondere mit der Assoziation
von Molekiilen zu tibergeordneten supra-
molekularen Systemen auseinandersetzt.
Oftmals bestehen solche Systeme aus
einem Wirtmolekiil und einem Gastmole-
kiil. Das Wirtmolekiil ist ein im Labor

synthetisiertes Molekiil. Wie Proteine
auch ist es in der Lage Gastmolekiile
zu binden. Supramolekulare Systeme
werden unter anderem im Bereich der
chemischen Analytik, in der Reaktions-
steuerung oder auch in der Nanotechno-
logie in Form molekularer Maschinen

eingesetzt.

In einem von der Deutschen For-
schungsgemeinschaft (DFG) geforderten
Projekt entwickeln wir Programme und
Methoden, mit denen Strukturvorschlige
fiir supramolekulare Komplexe berechnet
und Aussagen tiber deren Bindungsener-
gien gemacht werden kénnen. Die hier
eingesetzte Algorithmik orientiert sich am
Programm FlexX. Dieses wurde in den
neunziger Jahren unter der Leitung von
Prof. Lengauer von einer Arbeitsgruppe
am GMD Forschungszentrum Informa-
tionstechnik in Sankt Augustin entwickelt.
FlexX beschiftigt sich mit dem grund-
sitzlichen Einplatzierungsproblem eines
flexiblen Gastmolekiils, in der Regel ein-
es medizinischen Wirkstoffs in eine Pro-
teinbindetasche (Wirtmolekiil). Dabei
macht das Programm die Annahme, dass
sich die dreidimensionale Struktur des
Proteins bei der Bindung an das Gast-
molekiil nicht verindert. Der Wirkstoff
kann hingegen hochflexibel sein. Dieses
Modell haben wir inzwischen so erwei-
tert, dass auch das synthetische Wirts-
molekiil als beweglich betrachtet werden
kann. Unsere Programme kénnen einge-
setzt werden, um beispielsweise grobe
virtuelle Bibliotheken von Wirtmolekiilen

zu durchsuchen und vorauszusagen, wel- -
che davon am besten zu einem gegebenen :

Gastmolekiil passen. In Kooperation mit
Forschern von der Ludwig Maximilians

Universitit in Miinchen und der Univer-
sitiit des Saarlandes in Saarbriicken wur-

de zum Beispiel ein synthetisches Wirt-
molekiil gefunden und experimentell
tiberpriift, dass sich als Arzneimittel-
transportsystem fiir den Krebswirkstoff
Camptothecin eignet. Unsere Arbeit er-
6ffnet damit neue Moglichkeiten, maf-
geschneiderte Arzneimitteltransport-
systeme zu entwickeln.

Camptothecin im Komplex mit einem synthetischen
Wirtmolekiil
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Struktur-Funktionsbeziehungen bei Proteinen

Proteine verrichten eine Vielzahl
von Aufgaben in Zellen. Die meisten
zelluldren Prozesse beruhen auf dem
Zusammenspiel mehrerer Proteine. Fiir
viele der etwa 25.000 Protein-kodieren-
den Gene im Menschen ist noch nichts
iiber die Funktion der entsprechenden
Proteine bekannt — also iiber die Rolle
der Proteine in der Zelle. Dariiber hin-
aus ist hiufig auch der molekulare Me-
chanismus unbekannt, nach dem das
jeweilige Protein seine Funktion ausiibt.

Ein Protein besteht aus einer line-
aren Kette von Aminosiuren die sich in
der Zelle zu einer charakteristischen
dreidimensionalen Struktur faltet. Diese
3D-Struktur des Proteins hat direkte
Auswirkungen auf seine Funktion. So
bestimmt beispielsweise die Gestalt be-
stimmter Bereiche an der Proteinober-
fliche ob und wie gut das Protein an
bestimmte andere Proteine mit komple-
mentirer Oberfliche binden kann.
Neben der Interaktion mit anderen
Proteinen spielt die Struktur auch fiir
das Zusammenspiel mit kleinen Mole-
kiilen wie etwa Wirkstoffen in Medika-
menten oder mit DNA eine Rolle. Die

molekularen Details haben folglich einen :

enormen Einfluss auf die Fragen: Wer
bindet an wen? Wo wird gebunden? Wie
stark ist eine Bindung? Was passiert mit
dem gebundenen Partner: wird er trans-
portiert, gespeichert, chemisch mo-
difiziert? Was ist die Rolle dieser einzel-
nen Funktion im groferen Kontext zel-
luldrer Prozesse? (Siehe auch ,Docking

und Wirkstoffdesign", Seite 30, ,Funktions- -

analyse medizinisch relevanter Proteine”,
Seite 33 und ,Analyse von Proteinnetz-
werken", Seite 35).

ap120

“

Abbildung 1: V3-Loop des HIV Oberflichenproteins
gp120

Methoden und Verfahren

In der Abteilung 3: Bioinformatik
des Max-Planck-Instituts fiir Informatik
wurden mehrere Verfahren entwickelt,
um folgende Fragestellungen anzugehen:
(1) Charakterisierung von Protein-Pro-
tein Interaktionen zur Unterscheidung
zwischen Interaktionspartnern, die sich
nach verrichteter Arbeit wieder lésen

und solchen, die nur gemeinsam in Form :

eines Komplexes auftreten. (2) Analyse
von Konformationsidnderungen, die bei-
spielsweise beim Binden an einen Bin-
dungspartner auftreten. (3) Verfahren
zum Vergleich von Bindungsstellen und
Interaktionsmustern in Schnittstellen
zwischen zwei Proteinen, um wiederkeh-
rende Muster und GesetzmiiBigkeiten
aufzudecken (siehe auch ,Geometrische

Probleme in der Bioinformatik”, Seite 50).

Struktur-Funktionsanalyse des HIV
Zelleintritts

Am Beispiel AIDS lisst sich kon-

kret darstellen, wie eine solche Analyse

von Struktur-Funktionsbezichungen von-

statten geht. Zum Eindringen in eine
menschliche Zelle benutzt der AIDS Er-
reger HIV eine Schleife seines Oberfla-
chenproteins gp120. Diese so genannte
V3-Loop [Abbildung 1] bindet beim Zell-

eintritt — und damit bei der Infektion der :

menschlichen Zelle — unter anderem an
einen Korezeptor auf der Oberfliche der
menschlichen Zelle. Grundlegend unter-
scheidet man die zwei Korezeptor-Typen
CCRS5 und CXCR4. Um den Prozess
des Zelleintritts besser zu verstehen und
um konkret therapeutisch eingreifen zu
konnen, muss man wissen, welchen der
beiden Korezeptoren eine Virusvariante

in einem Patienten zum Zelleintritt be-
nutzt. Eine in der Abteilung 3 entwickelte :
Methode ist in der Lage, basierend auf
der dreidimensionalen Anordnung von
physikalischen und chemischen Eigen-
schaften in der V3-Loop einer Virus-
variante, den benutzten menschlichen

Abbildung 2: Interpretation der Wichtigkeit von
Aminoséurepaaren in der V3-Loop

Korezeptor vorherzusagen. Dariiber hin-
aus ist eine Aussage dariiber moglich,
welche Aminosdurenpaare in der Loop
besonders relevant fiir die Auswahl des
Korezeptors sind [Abbildung 2.
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Funktionsanalyse medizinisch relevanter Proteine

Sequenzvariation der DNA

Lebewesen unterscheiden sich
grundsitzlich durch individuelle geneti-
sche Veridnderungen voneinander. Am

hiufigsten treten so genannte Single Nuc-

leotide Polymorphism (SNP) auf. Dabei

handelt es sich um Punktmutationen der :

DNA, also Anderungen von Buchstaben
im genetischen Text, die mit gréferer
Wahrscheinlichkeit als andere Sequenz-

variationen auftreten. Populationsstudien :

zeigen, dass bestimmte SNPs gehduft in
einzelnen Bevélkerungsgruppen auftre-
ten und fiir die Anfilligkeit gegeniiber
Krankheiten und die Schwere ihres Ver-
laufs mafBgeblich sein knnen. Aulierdem
kénnen SNPs die Vertrdglichkeit und
Wirkung von Medikamenten beeinflus-
sen. Die medizinische Forschung ist da-
her besonders an den molekularen Ver-
dnderungen interessiert, die durch SNPs
verursacht werden.

Proteinstruktur

Die DNA-Sequenz eines Gens gibt

vor, in welcher Reihenfolge Aminosiuren :

zu einem Protein zusammengesetzt wer-
den. Die DNA-Sequenz ist gewisserma-

Ben der Bauplan eines Proteins. Proteine :

haben eine charakteristische dreidimen-

sionale Struktur, die durch atomare Wech-

selwirkungen innerhalb der Proteinstruk-

tur erzeugt wird. Die meisten molekula-

ren Prozesse laufen aufgrund von Wech-
selwirkungen zwischen Proteinen ab (sie-
he auch ,Analyse von Proteinnetzwerken”,
Seite 35). Anderungen der Proteinstruk-

tur kénnen diese Interaktion stéren. Der- :

artige Modifikationen kénnen zum Bei-
spiel durch Punktmutationen verursacht
werden. So kann eine Punktmutation zum
Austausch einer Aminosiure im Protein

fithren und bedeutende Veridnderungen

der intra- und intermolekularen Wechsel- :

wirkungen des Proteins zur Folge haben.
Die hierdurch beeintrichtigte Funktion

des Proteins und des involvierten biologi- :

schen Prozesses kann sogar Krankheiten
verursachen. Beispiele sind die Sichel-
zellandmie und die Mukoviszidose.

Die Kenntnis der rdumlichen Struk- :

tur ist ein wichtiger Beitrag zur vollstin-
digen Analyse eines Proteins. Da die ex-
perimentelle Ermittlung der 3D-Struktur

zeit- und kostenaufwendig ist, werden
auch bioinformatische Methoden verwen-
det, um die Proteinstruktur vorherzusa-

gen. Dazu bedient man sich der Sequenz :

und Struktur verwandter Proteine und
erstellt daraus ein 3D-Modell.

Assoziation eines SNP mit Morbus Crohn
Wihrend einer Kooperation zwi-
schen der Abteilung D3: Bioinformatik
und Medizinern der Universititsklinik
Kiel (Abteilung von Prof. Dr. Schreiber)

konnte mit einer klinischen Assoziations-

studie ein Zusammenhang zwischen dem

durch einen SNP verursachten Amino-
sdureaustausch im Gen ATG16L1 und
der Autoimmunerkrankung Morbus Crohn
hergestellt werden. Morbus Crohn ist
eine chronisch-entziindliche Darmerkran-
kung, deren molekulare Ursache noch
weitgehend unbekannt ist, aber vermut-
lich in Verbindung mit im menschlichen
Darm vorhandenen Bakterien steht. Un-
sere bioinformatischen Analysen gaben
weiteren Aufschluss tiber mégliche funk-
tionelle Verinderungen des mutierten

ATG16L1-Proteins.

Proteinstrukturmodell fiir ATG16L1

Fiir unsere Kieler Kooperationspart-
ner erstellten wir ein 3D-Modell von
ATGI16L1 und lokalisierten den SNP-
bedingten Aminosdureaustausch T300A
in der Proteinstruktur [siehe Abbildung]. Die
beiden Buchstaben "T" und 'A" bezeich-
nen die Punktmutation, die den Aus-
tausch der Aminosduren Threonin gegen
Alanin an der Position 300 zur Folge hat.
Aus der 3D-Struktur des Proteins und
ihrer Ahnlichkeit zu anderen Proteinen
konnten wir folgern, dass die von der
Mutation betroffene Region vermutlich

3D-Strukturmodell des Proteins ATG16L1.
Die Position der Mutation T300A, die bei Patienten
mit Morbus Crohn vorliegt, ist in Gelb markiert.

an Interaktionen mit anderen Proteinen
beteiligt ist. Eine Verdnderung der Prote-
instruktur durch den SNP kann diese
Interaktionen stéren und eine erhebliche
Beeintridchtigung der zelluldren Funktion
des ATG16L1 Proteins zur Folge haben.

ATGI6LI ist ein essenzieller Be-
standteil des Phagosoms, eines Organells
in Immunzellen, das fiir den Abbau ver-
schiedener Partikel, unter anderem von
Bakterien, zustindig ist. Die Funktion
des Phagosoms kénnte durch das mu-
tierte ATG16L1 beeintrichtigt werden.
Eine sich daraus ergebende fehlerhafte
Immunabwehr im Darm enthaltener
Bakterien kinnte ferner eine chronische
Entziindung verursachen. Somit deuten
die neuen Erkenntnisse aus unserer Stu-
die auf eine bisher unerkannte mégliche
Ursache fiir Morbus Crohn hin.

Auf diese Weise unterstiitzt die
medizinische Bioinformatik klinische
Forschungsarbeiten und hilft mit, gene-
tische Befunde, wie hier von Patienten
mit Morbus Crohn, in 3D zu interpretie-
ren. Dadurch beschleunigen ihre compu-
ter-basierten Methoden die Aufklirung
der molekularen Ursache von Erkrankun-
gen und erméglichen eine schnellere
Medikamentenentwicklung.

KONTAKT

Gabriele Mayr

ABT.3 Bioinformatik und Angewandte Algorithmik
Telefon +49 681 9325-300

Email  gabriele.mayr@mpi-inf.mpg.de

Mario Albrecht

ABT.3 Bioinformatik und Angewandte Algorithmik
Telefon +49 681 9325-300

Email  mario.albrecht@mpi-inf.mpg.de

Internet http://medbioinf.mpi-inf.mpg.de

33



Analyse von HIV-Resistenzen

HIV Therapie

Seit der 25 Jahre zuriick liegenden
Entdeckung des Humanen Immundefi-
zienz-Virus (HIV), das AIDS verursacht,
sind Medikamente entwickelt worden,
die in verschiedenen Phasen des viralen
Lebenszyklus eingreifen. Man unter-
scheidet in vier Phasen:

1 Eintritt in die Wirtszelle
2 Ubersetzen des viralen Erbguts

(RNA) in DNA
3 Einbau der DNA in das

Wirtsgenom
4 Fertigung neuer Viruspartikel
Zur Behandlung von HIV-Patienten setzt
man gegenwirtig rund 20 Medikamente
ein. Grund fiir die hohe Zahl von Medi-
kamenten, ist die Tatsache, dass Viren
immer wieder neue Resistenzen gegen
die verabreichten Wirkstoffe entwickeln.
Die Ursache dafiir sind so genannte
Resistenzmutationen — bleibende Veriin-
derungen im viralen Erbgut, die den
Krankheitserreger gegen das Medika-
ment schiitzen. Die Behandlung von
HIV-Patienten wird dadurch enorm er-
schwert. Problematisch ist zudem die
Entstehung von Kreuzresistenzen. Dabei
entwickelt ein Virus nicht nur gegen das
verabreichte Medikament Resistenzen,
sondern auch gegen andere Wirkstoffe,
die der Patient noch nicht eingenommen
hat. In der Abteilung 3: Bioinformatik
des Max-Planck-Instituts wurden we-
sentliche Beitriige zur Analyse von HIV-

Resistenzen geleistet.

Genotyp und Phénotyp

Bei der Wahl eines geeigneten Me-
dikaments miissen Mediziner nicht nur
mégliche Nebenwirkungen, sondern vor
allem auch Resistenzen des Virus bertick-
sichtigen. Es wurden deshalb klinische
Verfahren entwickelt, um mogliche Re- -
sistenzen des Virus gegentiiber einem Wirk- -
stoff bereits vor Verabreichung festzustel-
len. Dabei kommen zwei unterschiedliche :
Vorgehensweisen zum Einsatz: :
genotypische Analyse: dic RNA-Sequenz
des Virus wird bestimmt, und mégliche
Resistenzen werden mit Hilfe von Re-
geln, die von medizinischen Experten
erstellt und fortgeschrieben werden,
ermittelt.

phénotypische Analyse: der Phinotyp des
Virus (die Resistenz gegentiber einem
Medikament) wird im Laborversuch
gemessen und ergibt einen leicht inter-
pretierbaren Wert pro Medikament: den
Resistenzfaktor.

Die genotypische Analyse ist deut-
lich kostengiinstiger als die phénotypi-
sche. Thr Nachteil aber ist die mangeln-
de Interpretierbarkeit, denn bei der Be-
trachtung der Sequenz werden nur be-
kannte Mutationen untersucht. Dabei
wird die Tatsache, dass sich Mutationen
gegenseitig beeinflussen, hiufig aufer
Acht gelassen. Am Max-Planck-Institut
fiir Informatik wurde mit der Software
geno2pheno ein Verfahren entwickelt,
das die Vorteile beider Analyse-Metho-
den vereint. Auf einer Datenbank, die
einander zugeordnete genotypische und
phénotypische Messdaten enthilt, wur-
den mit Hilfe von Methoden des Ma-
schinellen Lernens Modelle erstellt, die
anhand des viralen Erbguts die Resistenz
des Virus berechnen. Die geno2pheno-
Werkzeuge liefern somit die Information
des teuren Verfahrens (Phinotypisierung)
mit den Kosten des billigen Verfahrens
(Genotypisierung). Die berechnete Resis-
tenz kann genau wie der durch teure
Phinotyp-Analyse im Labor bestimmte
Wert interpretiert werden [Abbildung 1].

Therapieauswahl
HIV-Medikamente werden heute

nur noch in Kombination verabreicht,
damit die Entwicklung von resistenten
Virus-Varianten erschwert wird. Um be-
handelnde Arzte bei der Auswahl einer
wirksamen und lange anhaltenden Kom-
binationstherapie zu unterstiitzen, wird
am Max-Planck-Institut fiir Informatik
ein weiteres bioinformatisches Hilfsmit-
tel entwickelt. Auf Grundlage einer Da-
tenbank, die alle relevanten Informatio-
nen einer HIV-Therapie speichert, ist
ein statistisches Modell erstellt worden,

- Email
. Internet http://www.geno2pheno.org

- Abbildung 1: geno2pheno[resistance] schitzt auf

. Basis des Virusgenoms fiir alle gegenwirtig ver-
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nach ihrer Wirksamkeit in eine Rangliste
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Abbildung 2: Bewertung verschiedener Kombina-
- tionstherapien durch die Software THEO
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Analyse von Proteinnetzwerken

Proteininteraktionen in Zellen

Proteine sind an nahezu allen Le-
bensvorgingen in der Zelle beteiligt. Oft
interagieren sie miteinander, um ihre bio-
logischen Funktionen zu erfiillen. Sie
bilden dabei molekulare Maschinen, die
beispielsweise Stoffe transportieren, bio-
chemische Vorgiinge beschleunigen oder
Krankheitserreger abwehren. Um die ent-
sprechenden biologischen Prozesse in
den Zellen zu verstehen, ist es notwen-
dig, die verschiedenen molekularen In-
teraktionen zwischen den Proteinen zu
kennen. Die Gesamtheit aller Protein-
interaktionen eines Organismus wird als
Interaktom bezeichnet. Es wird geschitzt,
dass es etwa 25.000 menschliche Gene
gibt. Diese liefern die Information fiir
den Bau von mehreren Zehntausend
Proteinen, die in der Summe zwischen
200.000 und 300.000 Interaktionen ein-
gchen [siehe Abbildung].

Stérungen von Interaktionen zwi-
schen Proteinen und die damit verbun-
dene Beeintrichtigung von zelluldren
Vorgingen kénnen zum Auftreten ver-
schiedener Krankheiten fiihren (siche
auch ,Funktionsanalyse medizinisch re-
levanter Proteine”, Seite 33). Fachleute
hoffen, dass die Aufkldrung aller Prote-
ininteraktionen und die nihere Analyse
des menschlichen Interaktoms neue An-
sdtze zur Behandlung von Erkrankungen
liefern. Ein Beispiel dafiir sind Infek-
tionen mit Viren wie zum Beispiel dem
AIDS verursachenden HI-Virus oder
dem Hepatitis C Virus. Hier ist es von
besonderer Bedeutung, Interaktionen
zwischen viralen und menschlichen Pro-
teinen zu identifizieren, um die moleku-
laren Mechanismen der Infektion besser
zu verstehen. Dieses Verstindnis ist letzt-
endlich nétig, um bessere Therapien und
neue Medikamente gegen Viren entwik-

keln zu kénnen.

Analyse von Interaktionen menschlicher
Proteine

Mittlerweile gibt es verschiedene
experimentelle Techniken, um Interak-
tionen zwischen Proteinen im Labor zu
bestimmen. Da diese Experimente aber
sehr zeit- und kostenintensiv sind, wer-
den auch rechnerische Methoden ent-
wickelt, um Proteininteraktionen vorher-
zusagen. Noch sind aber weder die expe-
rimentellen noch die computergestiitzten
Methoden ganz ausgereift. Zum einen
werden viele Proteininteraktionen noch
nicht entdeckt. Zum anderen sind einige
Interaktionen Artefakte, die in der Reali-
tit nicht vorkommen. Aus diesem Grund
ist eine genaue Analyse der vorhandenen
Interaktionsdaten und ihrer Verlisslich-
keit nétig, bevor diese in der biomedizi-
nischen Forschung verwendet werden

kénnen.

In einer umfangreichen Vergleichs-
studie haben wir mehrere weltweit ver-
fiighare Datensiitze von Interaktionen
zwischen menschlichen Proteinen unter-
sucht, die mit unterschiedlichen Metho-
den vorhergesagt oder experimentell be-
stimmt worden waren. Unsere Analyse
zeigt, dass viele Interaktionen nur jeweils
in einem Datensatz vorhanden sind. Das
fithren wir darauf zuriick, dass die unter-
schiedlichen Methoden verschiedene
Teilbereiche des gesamten humanen In-
teraktoms abdecken. In anderen Fillen
wurden bestimmte Interaktionen von
mehreren Methoden zugleich vorherge-
sagt. Das macht die einzelne Interaktion
glaubwiirdiger. Der Anteil dieser zuver-
liassigen Interaktionen an der gesamten
bis jetzt vorliegenden Datenmenge von
Proteininteraktionen ist allerdings noch

gering.
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Beispiel eines molekularen Netzwerkes aus Inter-
aktionen menschlicher Proteine. Violette Kreise
reprasentieren Proteine, deren Interaktionen durch
blaue Linien gekennzeichnet sind.

Ein weiterer Schritt bei der Unter-
suchung von Proteininteraktionen ist die
Analyse der molekularen Funktion der
beteiligten Proteine. Meist dienen Inter-
aktionen zwischen Proteinen der Ausfiih-
rung einer gemeinsamen Aufgabe. An-
hand eines von uns entwickelten funktio-
nellen Ahnlichkeitsmafes erkennt man
bei Interaktionen mit bekannter hoher
Verlisslichkeit, dass die beteiligten Pro-
teine auch eine hohe funktionelle Ahn-
lichkeit aufweisen. Anhand bereits be-
kannter Funktionen von Proteinen kann
man so im Umkehrschluss tiberpriifen,
ob eine gefundene Interaktion zwischen
zwei Proteinen funktionell sinnvoll ist
und sie vermutlich tatsichlich in der le-
benden Zelle stattfindet — oder aber, ob
die Interaktion auf einen technischen
Fehler der angewandten Methode zu-
riickzufiihren ist. Unser Ahnlichkeits-
mal) macht es also méglich, die verfiig-
baren Datensitze von Proteininteraktio-
nen zu filtern, um nur wirklich zuverlis-
sige Interaktionen in nachfolgenden bio-
logischen und medizinischen Untersu-

chungen weiter zu verwenden.
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Software soll verlasslich sein. Das wichtigste
Kriterium fiir Verlasslichkeit ist die Korrekt-
heit. Fast genauso wichtig aber ist oft die
Performanz: Eine korrekte Antwort, die man
nicht rechtzeitig bekommt, ist unniitz. Die
Suche nach Korrektheits- und Performanz-
garantien gehort fiir viele Abteilungen des

Instituts zu den zentralen Fragestellungen.

Computer, Netzwerke und mikro-
prozessorgesteuerte Systeme sind heute
ein allgegenwiirtiger Teil unseres Lebens.
Wir benutzen sie stidndig — teils bewusst,
wie den Rechner auf dem Schreibtisch,
die Internet-Suchmaschine oder das
Handy, teils unbewusst, wie die elektro-
nische Steuerung im Auto, im Flugzeug
oder in der Waschmaschine. Und je mehr
wir unser Leben abhiingig von Hard- und
Software machen, umso mehr stellt sich
die Frage, ob das Vertrauen, das wir in
diese Produkte setzen, gerechtfertig ist.
Kénnen wir garantieren, dass eine Hard-
ware, eine Software oder ein eingebette-
tes System, das mit seiner Umgebung
interagiert, wie gewiinscht funktioniert?
Diese Frage durchzicht die Arbeiten
mehrerer Abteilungen des Instituts.

Die einleuchtende Forderung, die
man gewdhnlich an eine Hard- oder Soft-
ware stellt, ist Korrektheit. Wir erwarten,

dass eine E-Mail nur an den angegebenen :

Adressaten zugestellt wird, dass ein Rou-
tenplaner uns tatsidchlich zum gewtinsch-
ten Ziel bringt, dass eine Eisenbahn-
steuerung ein Gleis erst freigibt, wenn
eine Schranke geschlossen ist. Um sol-
che Eigenschaften nachzuweisen, bens-

tigen wir deduktive Systeme, die tiber-

priifen, ob cine Eigenschaft aus anderen, :

bereits bekannten Eigenschaften folgt.
Ein erster Schritt ist dabei die Modula-
risierung: die (méglichst automatische)
Zerlegung eines groflen Problems in klei-

ne, handhabbare Teilprobleme. Ein zwei-

tes wichtiges Hilfsmittel ist die Abstrak-
tion. Vereinfacht ausgedriickt versucht
man dabei, die unendlich vielen mogli-
chen Daten, mit denen ein Programm
arbeiten soll, in endlich viele Klassen zu
gruppieren, deren Elemente sich im
Wesentlichen gleich verhalten.

Performanzgarantien sind unter
Umstiinden ebenso wichtig wie Korrekt-
heitsgarantien: Eine Suchmaschine, die
Resultate erst nach Tagen liefert, ist fiir
den Benutzer inakzeptabel; eine Flugzeug-
klappensteuerung, die fiir die Berechnung
der erforderlichen Landeklappeneinstel-
lung ldnger braucht als vorgeschen, ist
lebensgefihrlich. Neben dem Verbrauch
von Rechenzeit interessiert man sich hier
auch fir den Verbrauch von Speicher-
platz, den Kommunikationsbedarf oder
den Energieverbrauch.

Bei Such- und Optimierungspro-
blemen stellt man fest, dass die Forde-
rungen nach optimalen Ergebnissen und
effizienter Berechnung oft nicht gleich-
zeitig zu erfiillen sind. Manchmal liegt
dies an der schieren Gréfle der zu verar-
beitenden Datenmenge, beispielsweise
bei der Beantwortung einer komplexen
Suchmaschinenanfrage. In anderen Fil-
len, etwa bei graphentheoretischen Fra-
gestellungen, zeigt sich, dass selbst Pro-
bleme von durchaus tiberschaubarer
GroBe nicht in akzeptabler Zeit exakt
algorithmisch behandelt werden kénnen.
Ein Ausweg besteht hier in der Entwick-
lung approximativer Verfahren. Solche
Verfahren liefern Losungen, die zwar in
der Regel nicht optimal sind, aber de-
ren Qualitit von der optimalen Losung
hochstens um einen festgelegten Wert
abweicht. Dieser Weg ist oftmals viel
schneller als eine exakte Methode. So
lisst sich beispielsweise die Beantwor-
tung einer Suchmaschinenanfrage erheb-
lich beschleunigen, wenn man in Kauf
nimmt, unter Umstinden 10 bis 20 Pro-

zent der besten Treffer zu verpassen.

Korrektheits- und Performanzga-
rantien sind von zentraler Bedeutung
fiir einen groflen Teil der Arbeiten im
Institut. Die folgenden Beispiele kom-
men aus vier Abteilungen.
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Approximationsalgorithmen

Wo auch immer ein Dienstleistungs- -

unternehmen eine neue Filiale eréffnen
will, muss es sichergehen, dass sich der
neue Standort lohnt. Dass sich eine sol-
che Suche durch informatische Metho-
den — insbesondere durch die Losung so
genannter Facility-Location-Probleme —
erleichtern lésst, zeigt folgendes Fall-
beispiel: Das Management eines groflen
Lebensmitteldiscounters plant, sein Fi-
lialnetz auszubauen. Eine Marktstudie
hat ergeben, dass die meisten Kunden
nicht bereit sind, mehr als zwei Kilome-
ter zu einer Filiale zurtickzulegen. Die
Kosten der Neuerdffnung einer Filiale
sind bekannt, hingen jedoch vom jewei-
ligen Standort ab. Das Management hat
ein Budget von 100 Millionen Euro fiir
den Ausbaus des Filialnetzes in Aussicht
gestellt, das moglichst optimal genutzt
werden muss. Das bedeutet also, dass
neue Filialstandorte so geplant werden
miissen, dass die Kundenabdeckung
maximiert wird. Diese und viele dhnliche
Aspekte gehoren in die Kategorie der
Facility Location Probleme. Diese ste-
hen schon seit Jahren im Brennpunkt
vieler Forschungsarbeiten aus der Infor-
matik und der Unternehmensforschung.

Die meisten Facility-Location-Pro-
bleme sind NP-schwer. Das heilit, dass
die Generierung einer exakten Losung
selbst fiir moderate Problemgréfien (zum
Beispiel 50 potenzielle Filialstandorte)
mehrere Jahre dauern wiirde. Eine Alter-

native sind so genannte Approximations- :

algorithmen. Dabei handelt es sich um
schnelle Verfahren, die keine optimale
Losung anstreben, sondern Ergebnisse,
die beweisbar nahe am Optimum liegen.
Damit lassen sich Problemlésungen in
einer vertretbaren Zeit finden. In den
letzten 20 Jahren wurden grofle Fort-
schritte auf dem Gebiet der Approxi-
mationsalgorithmen fiir verschiedenste
Probleme erzielt. Ebenso wurden fun-
damentale Schranken beziiglich der
(Nicht-)Approximierbarkeit bewiesen.

3

Die einem Klienten nédchstgelegene Facility kann sich @ndern, wenn eine Facility ersetzt wird, ebenso die
Summe der Distanzen der Klienten zu den jeweils nachstgelegenen Facilities.

Ein klassisches Facility-Location-
Problem ist das k-Median-Problem.
Ziel ist es hier, k Facilities (Filialen) so
zu platzieren, dass die Summe der Dis-
tanzen der Klienten (Kunden) zu den

jeweils nichsten Facilities minimiert wird. :

Eine naheliegende Heuristik fir dieses
Problem basiert auf der so genannten
lokalen Suche. Ein solcher Algorithmus
beginnt mit k beliebig gewiihlten Facili-
ties und versucht dann durch Ersetzen
einer Facility zu einer besseren Losung
zu gelangen. Dieser Ersetz-Schritt wird
wiederholt, bis keine lokale Verbesserung
mehr méglich ist.

Eine Analyse dieser Heuristik zeigt,
dass die berechnete Losung maximal um
Faktor 5 schlechter als die optimale Lé-
sung ist. Falls man erlaubt, zwei Facilities
gleichzeitig zu ersetzen, verbessert sich
die Qualititsgarantie auf Faktor 4. Beim
Ersatz von p Facilities ergibt sich sogar
eine Garantie von (3+2/p). Allerdings
erhoht sich die Laufzeit des Algorithmus
stark mit wachsendem p.

Ein alternativer Losungsansatz fiir
das Facility-Location-Problem ist die
lineare Programmierung. Das Problem
wird hierbei als ganzzahliges lineares
Programm formuliert. Das korrespondie-
rende lineare Programm (LP) wird dabei
nach Relaxierung der Ganzzahligkeits-
bedingungen gelést. Die Losung fiir die-
ses LP, das durchaus nicht-ganzzahlige
Eintrige enthalten kann, wird dann auf
spezielle Art und Weise zu einer ganz-
zahligen zulidssigen Losung gerundet.

Fiir das k-Median Problem exis-
tiert bereits ein LP-basierter Algorithmus,
dessen Losung maximal um Faktor 4

- vom Optimum abweicht. In unserer

Arbeitsgruppe untersuchen wir eine

. Variation dieses Algorithmus, der diese

Schranke auf Faktor 3 verbessert. Ein
solcher Algorithmus wire viel schneller
als ein auf lokaler Suche basierender
Algorithmus.
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Automatische Verifikation von Stabilititseigenschaften fiir hybride Systeme

Der Verifikation von Software- und
Hardwaresystemen kommt eine immer
groBere Bedeutung zu — insbesondere
aus industrieller Sicht. Mit , Verifikation"
bezeichnet man den Nachweis, dass ein
Software- oder Hardware-System die thm
zugedachten Eigenschaften, seine Spezi-
fikationen, tatsichlich erfiillt. Fiir den
Einsatz in sicherheitskritischen Anwen-
dungen sind Verlisslichkeitsgarantien

und damit formale Modelle unabdingbar.
Diese formale Modellierung lisst sich mit

so genannten hybriden Systemen durch-
fithren. Hybride Systeme beschreiben
das Zusammenwirken von kontinuier-
lichen (analogen) und diskreten (digita-
len) Komponenten. Die kontinuierlichen
Grolen stammen aus der physikalischen
Umwelt — beispielsweise die Temperatur
in einem Raum. Es gilt, diese Grofien
mit diskreten Steuerungen (Hardware
oder Software) so zu beeinflussen, dass
das Gesamtsystem gewisse gewiinschte
Eigenschaften erfiillt. Ein Beispiel ist das
Halten der Raumtemperatur zwischen
18 und 22 Grad Celsius. Weitere Bei-
spiele fiir hybride Systeme sind Steue-

rungen von Verkehrssystemen wie Eisen- :

bahnen und Flugzeuge oder die Uberwa-
chung chemischer Prozesse.

Ein wichtiger Punkt bei der Analy-
se sicherheitskritischer Systeme ist der
Nachweis der Stabilitiit beziiglich einer
Sicherheitsanforderung. Befindet sich
ein System erst einmal in einem stabilen
Zustand, lisst es sich ndmlich so steuern,
dass es ihn nicht mehr verldsst. Inner-
halb dieses Zustandes ist garantiert, dass
das System die Sicherheitsanforderung
erfiillt, dass beispielsweise die Raum-
temperatur in einem bestimmten
Bereich liegt.

Um eine gewiinschte Sicherheitsanfor-
derung zu gewihrleisten, muss demnach
tiberpriift werden, ob das System in je-

dem Fall einen stabilen Zustand erreicht.

Dazu wurde ein Verfahren entwickelt,
das automatisch verifiziert, dass ein hy-
brides System unabhéngig von seinem
Startzustand (im Beispiel: unabhingig
von der Anfangstemperatur des Raums)
in endlicher Zeit den stabilen Bereich
erreicht. Das Verfahren wurde implemen-
tiert und erfolgreich an einer Reihe von
Beispielen getestet.

Hybride Systeme ermaglichen die formale Modellie-

rung von Software- oder Hardwaresystemen.

Anwendung finden die neuen Kontrollmethoden z.B.
bei Zugsicherungssystemen im europaweiten ETCS-
Standard.
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Programmanalyse und -verifikation

Softwaresysteme wie zum Beispiel
Web- und Mail-Server oder Datenbank-

systeme werden in der Regel aus vielen

verschiedenen Komponenten zusammen- :

gestellt. Der Nutzer erwartet von diesen
Komponenten zurecht, dass sie ziigig
und exakt zum richtigen Zeitpunkt an-
geforderte Resultate liefern. Falls aber
auch nur eine Komponente unerwartet
nicht mehr funktioniert, kann es passie-
ren, dass das gesamte System ausfillt.

Wir entwickeln Algorithmen, die
verschiedene Systemfunktionen auto-
matisch analysieren, sodass ein fehler-
freier Betrieb gewihrleistet werden kann.
Eine solche Analyse ist ausgesprochen
schwierig, da die dafiir notwendige mo-
derne Software zu den kompliziertesten
Konstruktionen zihlt, die Ingenieure und
Programmierer heutzutage entwickeln.
Die Analyse einer Systemfunktion oder
eines entsprechenden Programms ist
ausgesprochen komplex. Deshalb ent-
wickeln wir Algorithmen, die eine klare
logische Analyse der Programme, der in
ihnen ablaufenden Berechnungen und
ihrer Funktionalitdten erméglichen.

Die logische Analyse der Compu-
terprogramme mithilfe unserer Algorith-
men erlaubt uns, wihrend der Analyse
das richtige Abstraktionsniveau zu tref-
fen, sodass nur wirklich relevante Pro-
grammmerkmale betrachtet werden. Der
Abstraktionsprozess wird gebraucht, um
leistungsfihige Analysewerkzeuge zu
erschaffen, die tatsichlich anwendungs-

tauglich sind. Es ist dabei unabdingbar,
eine ausreichende Menge an Informa-
tionen iiber das zu analysierende Pro-
gramm zu sammeln, damit die gewiinsch-
ten Programmeigenschaften nachgewie-
sen werden konnen. Dartiber hinaus ist
es unverzichtbar, die nicht wesentlichen,
im Wege stehenden Details zu eliminie-
ren. Die Hauptherausforderung liegt da-
bei in der automatischen Bestimmung
des passenden Abstraktionsniveaus.

Bereits seit 1970 hatte man ver-
sucht Algorithmen zu finden, mit denen
sich nachweisen lisst, dass Systemkom-

ponenten ihre Aufgaben erfiillen und da- :

bei die angeforderten Resultate liefern.
Besonders schwierig war es, so genannte
Lebendigkeitseigenschaften zu priifen —
jene Eigenschaften, die dafir sorgen,
dass ein Programm immer korrekt auf
Anfragen reagiert — also ,lebendig bleibt".
Eins der groften Hindernisse bei der
Uberpriifung der Lebendigkeitseigen-
schaften war das Fehlen addquater
Abstraktionstechniken.

Wir stellen eine Losung dieses Pro-
blems dar, indem wir eine neue Art von
logischen Hilfsaussagen definieren, die
als Transitionsinvarianten bezeichnet
werden. Diese Hilfsaussagen iiberwin-

den die Einschrinkungen der traditionel- :
len Methoden zum Beweisen der Leben- -

digkeitseigenschaften eines Programms.

Wir bieten einen Algorithmus an, der ein

fiir die Anwendung von Transitionsinva-
rianten adiquates Abstraktionsniveau

automatisch berechnet. Mit diesem von
uns entwickelten Algorithmus ist es mog-
lich, eine automatische Analyse der
Lebendigkeitseigenschaften von groflen
Programmfragmenten durchzufiihren.

Unsere theoretischen Beitriige sind
eine Basis fiir die Entwicklung von prak-
tisch einsetzbaren Verifikationswerkzeu-
gen fiir die Analyse von Lebendigkeits-
eigenschaften. Wir haben ein Werkzeug
implementiert, das erfolgreich fiir die
Analyse von entscheidenden Fragmenten
von Systemsoftware eingesetzt wurde,
beispielsweise in Zusammenarbeit mit
dem Forschungslabor von Microsoft und
dem durch das Bundesforschungsminis-
terium geforderten Projekt Verisoft. Zu
den Hauptanwendungen gehéren Routi-
nen in Geritetreibern und in einem Be-
triebsystem. Die erstellten Lebendig-
keitsnachweise erhshen unsere Zuver-
sicht, dass die Systemkomponenten tat-
sichlich stets die nétige Funktionalitit
liefern.
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Wie suche ich schnell im Web?

Mit der stetig exponenziell wachsen-
den GriBe von Informationsquellen wie
dem Internet, Informationsportalen von
Firmen oder auch wissenschaftlichen Da-
tenbanken wird die automatisierte und
effiziente Informationssuche von enormen
Datenmengen unterschiedlichster Art
auch in Zukunft weiter an Bedeutung
gewinnen. Laut Moores Gesetz verdop-
pelt sich zwar dem allgemeinen technolo-
gischen Fortschritt zufolge die Leistungs-
fihigkeit von Rechnern und die Kapazitit
von Massenspeichern beinahe jihrlich;
bei genauer Betrachtung zeigt sich aller-
dings, dass sich andere wichtige Techno-
logieparameter leider nicht in dem fiir
das schnelle Datenwachstum erforderli-
chen, ebenfalls exponenziellen Tempo
weiter entwickeln: Dies gilt insbesondere
fir die fir die schnelle Suche kritischen
Zugriffsgeschwindigkeiten von Festplat-
ten, die tiber das letzte Jahrzehnt hinweg
sogar beinahe stagniert haben. Neben der
mit hohen Kosten verbundenen Verteilung :
von Suchindizes auf viele, dicht vernetz- °
te und hochgradig redundante Rechner-
strukturen ist daher die Verbesserung von
Effizienz und Skalierbarkeit der lokalen
Anfrageauswertung auf jedem einzelnen
dieser Rechner von tragender Bedeutung,
um trotz stagnierender Zugriffsgeschwin-
digkeiten von Festplatten mit dem stin-
digen Datenwachstum auch weiterhin
Schritt halten zu kénnen.

Bei allen aktuellen Suchmaschinen
basiert der Suchindex auf vorausberech-
neten Listen von Dokumenten zu jedem
moglichen Suchbegriff, der in dem gege-
benen Korpus, wie beispielsweise einem
Firmennetzwerk oder sogar dem gesam-
ten Web, von der Suchmaschine erkannt :
wurde. Die Indexliste eines Schliisselworts :
enthiilt zu jedem Dokument, das das Wort
enthilt, einen mit raffinierten Wortsta-
tistiken berechneten numerischen Giite-
oder Relevanz-Score, der widerspiegelt,
wie gut eine Seite mit dem jeweiligen
Suchbegriff tibereinstimmt. Wegen der
enormen Anzahl unterschiedlichster Such-
begriffe und ihrer méglichen Treffer be-
steht eine besondere Herausforderung in
der effizienten Auswertung mehrdimen-
sionaler Anfragen, also von Anfragen mit
mehreren Suchbegriffen, kurzen Phrasen
oder sogar ganzen Siitzen. Eine Anfrage
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mit mehreren Suchbegriffen wird dabei
durch paralleles Traversieren der entspre-
chenden Indexlisten eines jeden in der
Anfrage vorkommenden Schliisselwortes
ausgewertet, wobei die Treffer fiir jeden
einzelnen Begriff und deren Scores mog-
lichst effizient zu einem Gesamt-Score
des jeweiligen Dokumentes kombiniert
werden miissen. Das Anfrageergebnis ist
dann eine nach diesen Gesamt-Scores
absteigend sortierte, potenziell sehr lange
Rangliste von méglichen Trefferdokumen-
ten. Wie wahrscheinlich jeder aus eige-
ner Erfahrung bestiitigen kann, ist dabei
der Benutzer in der Regel jedoch nur an
den 10 oder 20 Top-Treffern interessiert,
so dass ein Grofiteil der Ergebnislisten
niemals betrachtet wird.

Unsere Arbeiten haben das Ziel,
bestehende Algorithmen zur effizienten
Berechnung dieser besten, so genannten
Top-k Treffer weiter zu beschleunigen.
Dazu vermeiden wir zum einen nichtse-
quenzielle Plattenzugriffe, da diese teil-
weise um mehrere Groflenordnungen
langsamer als sequenzielle Zugriffe sind.
Zudem nutzen wir eine ausgekliigelte
Priority-Queue als zentrale Datenstruktur
der Anfrageauswertung. Anstelle der un-
nétig teuren, vollstindigen Auswertung
aller moglichen Kandidaten, beschriin-
ken wir uns withrend des Traversierens
der Indexlisten auf die Menge der Top-k-
Kandidaten zusammen mit Garantien fiir
die oberen und unteren Schranken ihres
jeweils bestmoglichen und schlechtest-
moglichen aggregierten Scores. Ein Kan-
didat kann dabei aus der Priority-Queue

Rang | Doc | Worst- | Best-
# score | score
Scan-
tiefe 3 2 d78 2.0
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Op
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entfernt werden, wenn sein bestmogli-
cher Score nicht ausreicht, um ihn zu
einem der Top-k Treffer zu machen.
Auf diese Weise ist der Algorithmus in
der Lage, die Anfragebearbeitung zu
terminieren, ohne notwendiger Weise
alle Indexlisten vollstindig traversieren
zu miissen, und spart so einen Grofiteil
an teuren Plattenzugriffen.

Uber diese Optimierung hinaus lisst
sich das oben beschriebene konservative
Abbruchkriterium mit Hilfe von Statisti-
ken tiber die Verteilungen der Scores in
Form eines probabilistischen aber appro-
ximativen Top-k-Algorithmus weiter ver-
bessern. Probabilistische Abbruchkrite-
rien fithren dabei zu einer fritheren und
drastischen Verkleinerung der Kandida-
tenmenge, wodurch letztlich eine wesent-
lich schnellere Terminierung der Index-
traversierungen erreicht wird. Unsere
Experimente mit groen Datenmengen
und in internationalen Benchmark-Wett-
bewerben, wie etwa dem TREC Terabyte
Benchmark, zeigen, dass wir gegeniiber
den besten Verfahren mit konservativem
Abbruchkriterium unsere Laufzeiten um
einen weiteren Faktor von 10 bis 20 ver-
kiirzen kénnen. Dabei biiflen wir aber
nur etwa 10 bis 20 Prozent an Prizision
in der Top-k Ergebnisliste ein. Durch die
Kombination von aggressiven Abbruch-
kriterien und durch geschicktes Sche-
duling der Indexlistenzugriffe knnen
so hiiufig sogar Laufzeitverbesserungen
um zwei Grofienordnungen gegeniiber
bestehenden Top-k Verfahren erreicht
werden.
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Informationssuche in Peer-to-Peer Systemen

Die Vorstellung, nicht nur mit dem
eigenen PC nach Informationen im
World-Wide-Web zu suchen, sondern
dafiir gleich Tausende tiber den Erdball
verteilte Computer zu nutzen, ist verlok-
kend. Die Moglichkeiten fiir eine derar-
tige effiziente Suche sind derzeit aller-
dings noch sehr beschrinkt und ohne

zentralen Server praktisch nicht méglich.

Traditionelle Ansiitze einer derartigen
verteilten Informationssuche scheitern
zumeist an der erwarteten Dynamik
eines solchen Verbundes oder an seiner
enormen Gréfle. So genannte Peer-to-
Peer-Architekturen fiir verteilte Com-
putersysteme aber kénnten in naher Zu-
kunft den Durchbruch bringen. Denn
mit ihnen lisst sich das Potenzial dezen-
tralisierter Computer- und Informations-
ressourcen tatsichlich effizient nutzen.

Im Laufe der vergangenen Jahre
sind Peer-to-Peer-Systeme, kurz P2P-
Systeme, immer populirer geworden.
Dazu zihlen Vertreter wie Napster, Gnu-
tella oder BitTorrent. Diese Musiktausch-
bérsen haben sich durch ihre dezentrali-
sierte Struktur einer effizienten Uberwa-
chung durch Behérden entzogen. Damit
erlangte letztlich der ganze Peer-to-Peer-
Bereich ungerechterweise einen zweifel-
haften Ruf. Im wissenschaftlichen Sinne

ist ein Peer-to-Peer-System ein Netzwerk :

von verteilten, autonomen Computern,
die gegentiber anderen Computern je-

weils sowohl als Client als auch als Server :
agieren kénnen. Die Daten- und Lastver- :

teilung und Organisation bewiiltigt das
gesamte Netzwerk von selbst. Zu den
erwarteten Stirken des Peer-to-Peer-An-
satzes gehoren neben der potenziell bes-
seren Fehlertoleranz und Datenverfiig-
barkeit sowie der Ausnutzung enormer,
heute zumeist brachliegender Rechner-
kapazititen insbesondere die Resistenz

gegen Uberlast, Systemdynamik, Attacken,

Manipulationen oder Zensur.

Gerade der letzte Punkt riickt zu-
nehmend ins Interesse der Offentlich-
keit. Bereits im Juni 2004 kritisierte der
Unterausschuss Neue Medien des Bun-
destags neben der Tatsache, dass keine
Suchmaschine das Internet auch nur
annithernd vollstindig erfasse, insbeson-
dere die Unterwanderung von Sucher-
gebnissen durch getarnte Werbeeintrige
sowie den fortschreitenden Monopoli-
sierungsprozess auf diesem Sektor und
forderte die Forderung freier Such-

maschinen.

Unsere Forschung greift diese
Sorgen auf und verfolgt eine vollstindig
dezentralisierte, selbstorganisierende
Architektur zur Informationssuche im
World-Wide-Web. Diese beruht auf der
Kommunikation zwischen einer a priori
unbegrenzten Zahl von kooperierenden
Computern. Dabei erweitern wir das
Fundament der Informationssuche iiber
den heutigen Stand der Technik hinaus,
indem wir neben der herkommlichen,
schliisselwortbasierten Suche das intel-
lektuelle Potential grofer Benutzerge-
meinden ausnutzen. So liefern beispiels-

. weise die Bookmarks einzelner Benutzer
: und das in den Click-Streams der Benut- :
- zer reflektierte Feedback zu fritheren :

Suchergebnissen die Basis fiir Empfeh-

lungen fiir kiinftige Suchergebnisse. Die-
- ses bislang unerschlossene Wissen ldsst
- sich mit Hilfe von Data-Mining-Techni-
. ken und statistischen Lernverfahren aus-
schopfen. Auch die effektive Nutzung
. zunehmend verbreiteter manueller An-
* notationen von Objekten (Social Tagging)
. wie etwa bei der populiren Fotoplatt- :
. form Flickr kann helfen, die Qualitit der :

Suchergebnisse deutlich zu verbessern.
Letztlich soll sich eine Suchmaschine

- mit der Zeit auf die Vorliecben des Benut- -
- zers einstellen, indem sie dessen Inter-
aktionen beobachtet. So kann sie ihm :
o kiinftig individuell zugeschnittene Ergeb- :
" nisse prisentieren. Fiir den Suchbegriff
- Java“ zum Beispiel erhielte ein Informa-
. tiker andere Ergebnisse (Hinweise auf
die Programmiersprache) als ein Welt-

- reisender (Hinweise auf die indonesi-

- sche Insel).

Einer unserer aktuellen Forschungs-

o schwerpunkte ist das so genannte
: Query-Routing. Bei diesem Verfahren
- sollen wenige, aber vielversprechende

Peers, an die eine bestimmte Benutzer-

anfrage geleitet werden soll, anhand von
. kompakten Daten-Statistiken dieser ver-
: schiedenen Peers effizient ausgewihlt

- werden. Unsere Verfahren werden in das

Prototypsystem MINERVA (siehe auch

o Minerva®, Seite 75) integriert und ex-
: perimentell erprobt.

In dem gerade gestarteten EU-
Projekt SAPIR (Search in Audio Visual

Content Using Peer-to-Peer Information

* Retrieval) wird gemeinsam mit europi-

* ischen Partnern eine umfassende Archi-
- tektur entwickelt, die die verteilte Suche
nach Webseiten, Fotos, Videos und

Musik in integrierter Form realisiert.
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Leistungsfihige Beweissysteme: SPASS, SPASS+T, Waldmeister

Um mathematisch exakt Eigenschaf- :

ten von Systemen (Programmen) zu be-

weisen, werden die Eigenschaften erst in :
einer formalen Sprache (Logik) beschrie- :

ben und dann mittels computergestiitzer
Verfahren bewiesen. Die Weiterentwick-
lung dieser Verfahren, d.h. die Automati-
sierung von Schlussfolgerungstechniken
in Logiken und damit des Beweisens, ist
ein zentrales Thema der aktuellen For-
schung. Es ist dann aber noch einmal
ein grofier Schritt von den Schlussfol-
gerungstechniken bis hin zu praktisch
funktionierenden Systemen, bei dem
inshesondere effiziente Algorithmen zur
Realisierung der Techniken gefunden
und implementiert werden miissen. Die
Leistungsfihigkeit des Beweisers SPASS
fir die Priadikatenlogik mit Gleichheit,
der Erweiterung SPASS+T von SPASS
um arithmetische Theorien und des
Beweisers Waldmeister fiir Gleichungs-
logik, wollen wir im Folgenden an jeweils
einem Anwendungsszenario vorstellen.

In groBen I'T-Infrastrukturen ist es
nicht trivial, die Konfigurationen von
Netzwerkkomponenten (Routern, Fire-
walls), Servern und Computern von End-
anwendern immer konsistent zu halten.
Oft ist es schon sehr langwierig, die Fire-
wall des DSL-Anschlusses zu Hause
richtig zu konfigurieren. Mit Hilfe von
SPASS lésen wir eine Reihe von Frage-
stellungen in diesem Zusammenhang
vollautomatisch. Dazu gehért die Frage,
ob ein Computer auf einem (beliebigen)
Netzwerk einwandfrei funktionieren wird
(in Abhéngigkeit von den Server und Netz-
werkkonfigurationen) oder welche Fire-
wall-Einstellungen fehlen, um einen be-
stimmten Dienst zu erlauben.

Arbeitet man mit groen Wissens-
basen, kann man gewshnlich davon aus-
gehen, dass nicht alle enthaltenen Daten

absolut zuverldssig sind. Stattdessen sind

die Daten mit einem Zahlenwert verse-
hen, der die Unsicherheit der Informa-
tion beschreibt. Wenn man aus solchen
Formeln Schliisse ziehen will, reicht es
nicht aus, die Formeln logisch zu ver-
kniipfen, sondern es miissen auch die
Unsicherheiten der Einzelinformationen
kombiniert werden. SPASS+T erweitert

Router

Firewall

DHCP Server

Analyse des DHCP-Dienstes

SPASS um die Méglichkeit, effizient mit
solchen numerischen Werten zu arbeiten.
Diese Erweiterung erfolgt auf verschie-
dene Weise: Einerseits kann ein leistungs-
fahiges Entscheidungsverfahren, das fiir
den Umgang mit mathematischen For-
meln spezialisiert ist, an SPASS angebun-
den werden. Andererseits sind manche
Rechenregeln unmittelbar in SPASS+T
eingebaut.

Waldmeister zeichnet sich aus durch :

seine effiziente Inferenzmaschine, durch
miichtige Simplifikationstechniken und
durch die geschickte Ansteuerung der
Beweissuche. Seit nunmehr zehn Jahren
gewinnt Waldmeister auf dem interna-
tionalen Beweiserwettbewerb CASC in
seiner Kategorie und unterstreicht damit
seine Effizienz.

Network

Client

Relay Agent

Ein prominenter Waldmeister-An-
wender ist Stephen Wolfram. Er hat mit
Mathematica eines der meistgenutzten
mathematisch-naturwissenschaftlichen
Programmpakete geschaffen. In seinem
Buch ,A New Kind of Science” geht er
unter anderem der Frage nach, wie aus
einfachen Mustern grofle Komplexitit
entstehen kann. Mit Hilfe von Wald-
meister konnte er zeigen, dass sich
Boolesche Algebren durch ein einziges
Axiom axiomatisieren lassen:

((xly)]2) [ (x[((x]2)|x) =2

Dabei verhilt sich der spezifizierte Ope-
rator | wie die negierte Disjunktion.
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Automatisches Beweisen

Um garantieren zu konnen, dass
eine Hardware oder Software korrekt ar-
beitet, muss man sie verifizieren — das
heift, die Korrektheit formal nachweisen.
Kernelement einer jeden Verifikation ist
die Untersuchung, ob bestimmte Eigen-
schaften aus anderen, bereits bekannten
Eigenschaften eines Systems folgen. Mit
der Frage, wie man Computerprogram-
me zum Losen solcher Beweisaufgaben

einsetzen kann, beschiftigen sich Wissen- -

schaftler bereits lange Zeit. Schon seit

den fundamentalen theoretischen Ergeb-

nissen von Gédel und Turing zu Beginn
des zwanzigsten Jahrhunderts weifs man,
dass nicht alles, was im mathematischen
Sinne wahr ist, auch beweisbar ist, und
dass nicht alles, was beweisbar ist, auto-

matisch beweisbar ist. Deduktionssysteme -

unterscheiden sich dementsprechend
deutlich in ihrer Ausdrucksstirke und
ihren Eigenschaften: Entscheidungsver-
fahren sind auf eine bestimmte Art von
Daten (etwa reelle Zahlen) spezialisiert
und kénnen innerhalb dieses Bereichs
garantiert die Korrektheit oder Inkorrekt-
heit einer Aussage nachweisen. Automa-
tische Beweiser fiir die so genannte erst-
stufige Logik kénnen mit beliebigen, in

einem Programm definierten Datentypen :

umgehen. Hier steht aber nur fest, dass
sie einen Beweis finden, falls er existiert;

falls keiner existiert, dann suchen sie mog-

licherweise erfolglos weiter, ohne jemals
anzuhalten. Interaktive Beweiser arbei-
ten mit noch ausdrucksstirkeren als der
erststufigen Logik. Sie funktionieren al-
lerdings nur mit Benutzerunterstiitzung
und ohne jede Vollstindigkeitsgarantie.

Es ist offensichtlich, dass fiir prak-
tische Anwendungen im allgemeinen die
Kombination aller Methoden nétig ist:
Man braucht interaktive Beweiser, um

Probleme komfortabel in einer ausdrucks-

starken Logik formulieren zu kénnen und
um grifere Beweise durch eine Auswahl

geeigneter Strategien steuern zu konnen.
Man benétigt automatische Beweiser, um
den Automatisierungsgrad des interakti-
ven Beweisers so weit wie méglich zu
erhshen. Und schlieBlich benétigt man
Entscheidungsverfahren, um beispiels-
weise rein arithmetische Teilaufgaben
effizient zu l6sen. In unserer Arbeits-
gruppe versuchen wir die logischen so-
wie technischen Schwierigkeiten zu
iiberwinden, die eine solche Kombina-
tion mit sich bringt.

Interakt.
Beweiser
Autom.
Beweiser
Entsch.- Entsch.-
Verf. 1 Verf. n

Kombination deduktiver Systeme

Neben der Kombination von De-
duktionssystemen beschiiftigen wir uns
zudem seit langem intensiv mit dem auto-
matischen Beweisen. Wie arbeitet ein
automatischer Theorembeweiser? Ein
Programm zu schreiben, das aus gege-
benen Formeln neue Formeln logisch
korrekt ableitet, ist nicht schwer. Eine
logisch korrekte Ableitung ist allerdings
nicht unbedingt eine sinnvolle Ableitung.
Wer zum Beispiel 2-a +3-a erst in 2-a +
3-a+0unddannin2-a+3-a+0+0
umwandelt, macht zwar keinen Rechen-
fehler, kommt seinem Ziel aber keinen
Schritt niher. Die eigentliche Herausfor-
derung besteht also darin, aus unendlich

vielen korrekten Ableitungen die wenigen -

sinnvollen Ableitungen herauszusuchen.
Dabei stellt man zunichst fest, dass es
niitzlich ist, Gleichungen so anzuwen-
den, dass sich das Ergebnis vereinfacht,

also etwa x +0 = x nur von links nach
rechts und nicht umgekehrt.

x+0 = x
x+(—x) =0
Xz "

vz

kompliziert — einfach

Gleichungsanwendung

Dieser Ansatz reicht allerdings
nicht immer aus. Deutlich wird das
beispielsweise bei der Bruchrechnung:
Bekanntlich muss man einen Bruch hin
und wieder erweitern, bevor man damit
weiterrechnen kann. Beim Erweitern
passiert aber genau das, was man eigent-
lich vermeiden mochte: Die Gleichung
(x-2)/(y-z) = x/y wird von rechts nach
links angewendet — aus einem einfachen

: Ausdruck wird ein komplizierterer. Der

1990 von Bachmair und Ganzinger ent-
wickelte Superpositionskalkiil bietet ei-
nen Ausweg aus diesem Dilemma. Einer-
seits rechnet er vorwirts, andererseits
aber identifiziert und repariert er syste-
matisch die méglichen Problemfille in
einer Formelmenge, fiir die ein Riick-
wirtsrechnen unvermeidbar sein kénnte.
Superposition ist damit die Grundlage
fast aller heutigen Theorembeweiser fiir
erststufige Logik mit Gleichheit. Das
gilt auch fiir unsere am Institut entwik-
kelten Beweiser SPASS, Waldmeister
und Bliksem. Derzeit beschiftigen wir
uns nicht nur mit der oben angesproche-
nen Kombinationsproblematik, sondern
insbesondere auch mit speziellen Opti-
mierungstechniken fiir verschiedene

© Anwendungen, wie beispielsweise die
- Analyse von Netzwerkprotokollen oder

Ontologien.
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Modulares Beweisen in komplexen Theorien

Die groien Fortschritte in der Ent-
wicklung der Informationstechnik haben
dazu gefiihrt, dass heutzutage komplexe,
rechnergesteuerte Systeme fast iiberall
eingesetzt werden: im Haushalt, in Autos,

Ziigen, Flugzeugen oder Kraftwerken. Ins-

besondere in den letztgenannten sicher-
heitskritischen Bereichen kénnen Fehler
katastrophale Folgen haben. Es ist des-
halb sehr wichtig, das korrekte Funktio-
nieren solcher Systeme zu garantieren,
das heifit mathematisch zu beweisen.
Eigentlich wiire es wiinschenswert, sol-
che Korrektheitsbeweise vollig automa-

tisch vom Rechner durchfiihren zu lassen. :

Fundamentale theoretische Ergebnisse
von Godel, Church und Turing zeigen
aber, dass das nicht moglich ist. Fuir
konkrete Anwendungsbereiche existieren
jedoch effektive automatische Verifika-
tionsverfahren.

Unser Ziel ist es, Rahmenbedingun- :

gen zu identifizieren, unter denen effizien-
te Verifikationsverfahren fiir komplexe
Systeme existieren. Die formale Beschrei-
bung eines komplexen Systems ist aus
Teilen zusammengesetzt, die verschiede-
nen Bereichen entstammen, so finden
sich beispielsweise numerische Formeln
neben Aussagen iiber Datenstrukturen.
Es ist daher sehr wichtig, effizient in kom-
plexen Theorien, die als Kombinationen
verschiedener Bestandteile entstehen,
schlussfolgern zu kénnen. Wir sind daran
interessiert, Beweisverfahren zu entwik-

keln, die die modulare Struktur der kom-

plexen Theorien ausnutzen, und es er-
lauben, spezialisierte Beweiser fiir das
Schlussfolgern in den Teiltheorien zu
benutzen. Solche modularen Verfahren
sind besonders flexibel und effizient und

in vielen Bereichen anwendbar (wie etwa :

in der Mathematik, Verifikation oder

Wissensrepriisentation).
RBC

i : /s

Die einfachste Form von komplexen
Theorien sind Erweiterungen einer gege-
benen Theorie (hier als Basistheorie be-
zeichnet) mit zusitzlichen Funktionen.
Theorieerweiterungen kommen z.B. in
parametrischen Ansitzen zur Verifikation
reaktiver oder hybrider Systeme vor,
in denen bestimmte Grofien (Zeit, Ge-
schwindigkeit) sowie ihre Verinderungen
als Parameter betrachtet werden. Alter-
nativ kann auch die Anzahl von Kompo-
nenten ein Parameter sein (Abbildung 1
illustriert die Darstellung einer unspezifi-
zierten Anzahl von Ziigen auf einer Bahn-
strecke mit Hilfe einer doppelt verkette-
ten Liste, die auch numerische Informa-
tionen tiber Position und Geschwindig-
keit der Ziige enthilt). Im Allgemeinen
ist es schwierig, solche Erweiterungen zu
behandeln, auch wenn effiziente Verfah-
ren fiir die Basistheorie vorhanden sind.

Wir gehen die Losung dieses Pro-
blems an, indem wir eine Klasse von
Theorieerweiterungen identifizieren, in
denen es maglich ist, das urspriingliche
Problem auf ein Problem im Basisbereich
zu reduzieren. Dieses kann dann mit ei-
nem fiir die Basistheorie spezialisierten
Verfahren gelést werden. Das allgemeine
Prinzip eines solchen hierarchischen Ver-
fahrens ist in Abbildung 2 dargestellt.

r'd ~a

Dariiber hinaus entwickeln wir

* Verfahren fir modulares SchlieBen in
: Kombinationen von Theorien. Wenn wir
. zum Beispiel bei der Programmverifika-

tion eine Aussage beweisen wollen, in
der sowohl von Listen von Zahlen als

* auch von Arrays von Zahlen die Rede ist,

dann kénnen wir dieses Problem in zwei

- Teilprobleme zerlegen — eines mit Listen

und Zahlen, eines mit Arrays und Zahlen

- —und fiir jedes davon ein existierendes

Beweisverfahren benutzen. Wenn beide

. Verfahren nun ausreichend viele Infor-
- mationen tiber die gemeinsamen Daten

(also die Zahlen) austauschen, dann

st gewithrleistet, dass zum Schluss die

Einzellssungen beider Verfahren zu

einer Gesamtlosung kombiniert werden
* kénnen. Diese Idee ist in Abbildung 3

dargestellt.

Unsere theoretischen Beitrige

bilden die Basis fiir die Entwicklung

- von praktisch einsetzbaren Verifikations-
- werkzeugen fiir die Verifikation sicher-

- heitskritischer Systeme, insbesondere
im Rahmen des SEB Transregio Projek-

tes AVACS (Automatic Verification and

Analysis of Complex Systems).

Trennung des Problems

Y Y

I
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Abbildung 2: Hierarchisches SchlieBen:
Das allgemeine Prinzip

Abbildung 1: Darstellung einer unspezifizierten
Anzahl von Ziigen auf einer Bahnstrecke mit Hilfe
einer doppelt verketteten Liste
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Abbildung 3: Modulares SchlieBen:

Das allgemeine Prinzip
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Geometrische Daten sind allgegenwartig
und ihre Verarbeitung ist und bleibt eine der

groBten Herausforderungen der Informatik.

Das Max-Planck Institut fiir Infor-
matik beschiftigt sich traditionell insbe-
sondere mit geometrischen Fragestellun-
gen. Von besonderem Interesse ist dabei
die Verarbeitung digitaler Modelle (Shapes)
von Objekten unserer dreidimensionalen
Welt. Dazu zihlt unter anderem die Er-
zeugung von Shapes, ihre Modifizierung,
ihre Speicherung und die Suche nach
dhnlichen Shapes.

Shapes lassen sich oft durch Ope-
rationen wie Schneiden und Vereinigen

aus einfacheren Shapes erzeugen. Im Rah- :
men des Exacus-Projektes werden solche :

Operationen auf Shapes untersucht, die
sich durch einfache algebraische Glei-
chungen beschreiben lassen. In der Pro-
duktion von Animationsfilmen erzeugt
man Shapes meist als Unterteilungsfli-
chen, da sie dem Designer ein grofes
Maf} an Flexibilitit geben und einfach
zu modifizieren sind. Flichenmodelle
spielen auch in der Bioinformatik in Form
von Proteinfldchen eine grofie Rolle. Pro-
teinflichen konnen dabei helfen, zu ent-
scheiden, ob zwei Proteine aneinander
docken kénnen — eine Frage, die funda-
mental fiir die Entwicklung neuer Medi-
kamente ist. Das Docking-Problem ist

ein Spezialfall der Schwierigkeit, zumin-

dest partiell dhnliche Shapes zu finden.
Von groBer konomischer Bedeutung ist
dieses Problem auch beim Verwalten
von CAD-Modellen in einer Datenbank.
Um in einer solchen Shape-Datenbank
effizient Suchen zu konnen, braucht
man geeignete AhnlichkeitsmaBe von
Shapes, die sich schnell berechnen las-
sen und auch partielle Ahnlichkeiten
berticksichtigen. Das Max-Planck Insti-
tut fiir Informatik arbeitet aktiv an all
diesen Fragestellungen — in dem von der
EU geforderten Projekt AIM@SHAPE
auch gemeinsam mit internationalen
Partnern.

Geometrie taucht aber nicht nur
im Zusammenhang mit der Verarbeitung
von Shapes auf. Ein Anwendungsgebiet,
das in den letzten Jahren weltweit For-
scher und Praktiker gleichermaflen be-
schiftigt, sind drahtlose Sensornetzwer-
ke. Sensoren werden oftmals idealisiert
als miteinander kommunizierende Punk-
te in der Ebene betrachtet. Einsichten
in die Geometrie solcher Sensorpunkt-
mengen helfen, gute Kommunikations-
protokolle fiir die unterschiedlichsten
(zum Teil auch geometrischen) Probleme
zu finden, die man mit dem Sensornetz-
werk 16sen will.
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EXACUS: Effiziente und exakte Algorithmen fiir Kurven und Flichen

EXACUS (Efficient and Exact Algo- -

rithms for Curves and Surfaces) ist eine
umfangreiche Sammlung von C++-Soft-

ware-Bibliotheken zur Untersuchung von

Kurven und Flichen. Im Gegensatz zur
klassischen algorithmischen Geometrie
beschrinkt sich EXACUS im Wesent-
lichen auf das Studium linearer Objekte.

Das Projekt wurde am Max-Planck-Insti-

tut fiir Informatik im Rahmen des EU-
Projektes ECG (Effective Computational
Geometry) gegriindet und stellt auch im
Folgeprojekt ACS (Algorithms for Com-

plex Shapes) eine wichtige Grundlage fiir

eine Vielzahl von Implementierungen dar.

In der klassischen algorithmischen
Geometrie liegt der Fokus auf dem Stu-
dium von linearen Objekten wie Gera-
den, Strecken und Ebenen. Dieser An-
satz wird nun auf die Betrachtung ge-
krimmter Objekte ausgedehnt. Bei der
Implementierung geometrischer Algo-
rithmen treten hiufig Schwierigkeiten

auf, die sich aus Rechenungenauigkeiten :

als Folge von Rundungsfehlern ergeben:
Falsche Resultate, Crashes oder nicht-

terminierende Programme kénnen die Fol- :

ge sein. Wihrend sich bei der Untersu-
chung linearer Objekte in vielen Fillen

die Algorithmen unter Verwendung exakter -

Numerik implementieren lassen, stoft
man im Falle von gekriimmten Kurven
und Flichen schnell an die mathema-
tischen Grenzen. Ein Grund dafiir ist,
dass Lésungen von allgemeinen algebra-
ischen Gleichungssystemen nicht mehr
Elemente in Wurzelerweiterungen der
rationalen Zahlen sind. Ferner stellen
Berechnungen innerhalb solcher Kérper-
erweiterungen eine relativ schlechte Aus-
gangslage fiir effiziente Implementierun-
gen dar. In bisherigen Ansiitzen, so auch
in der praktischen Anwendung bei allen
CAD-Systemen, setzt man ausschlieBlich
auf numerische Algorithmen, die nur
dann korrekte Ergebnisse liefern, wenn
man einen ,hinreichend generischen In-

put voraussetzt. Beispiele zeigen jedoch,

dass das nicht der Weisheit letzter Schluss -

ist. In unserer Arbeit kombinieren wir
deshalb symbolische Verfahren aus der

Computeralgebra mit garantierten nume-

rischen Verfahren und effizienten Algo-
rithmen. Auf diesem Wege ist es uns
mdglich, alle Fille korrekt und schnell
zu untersuchen.

N

Kurve vom Grad 23 mit hoher Multiplizitéat im
Ursprung

Im Moment kénnen wir die Topologie
einer ebenen algebraischen Kurve belie-
bigen Grades exakt bestimmen (AlciX).
Die Kurve wird dabei in Teilsegmente
zerlegt, die charakteristische Punkte der
Kurve wie Extremstellen und Singulari-

titen verbinden. Dartiber hinaus verfiigen :

wir iiber eine exakte Visualisierung auf
AlciX-Basis. Boolesche Operationen auf
Polygonen mit gekriimmten Réndern
spielen eine zentrale Rolle in CAD-
Systemen. Wir befassen uns mit dem
algorithmisch anspruchsvollen Teil der
Arrangementberechnung von Kurven in
der Ebene: Das Arrangement fiir eine
gegebene Menge von Kurven beschreibt
die Zerlegung der Ebene in Kurvenstiicke,
Schnittpunkte und berandete Flichen-
stiicke. Fiir Grad-3-Kegelschnitte und
-Kurven bestehen bereits Implementie-
rungen. Fiir Kurven allgemeinen Grades
soll eine solche in Kiirze verfiighar sein.

Im dreidimensionalen Raum arbeiten wir :
an einer Implementierung von Booleschen -

Operationen von Flichen, insbesondere
Quadriken, also Grad-2-Flichen. Dabei
werden zwei Ansitze verfolgt: Im Projek-
tionsansatz werden die Schnitt- und die
Silhouettekurve von Quadriken in die
Ebene projiziert. Das Arrangement der
projizierten Kurven gibt dann Aufschluss
tiber das Arrangement der Quadriken im
Raum. Im zweiten Ansatz werden exakte
Parametrisierungen der Quadriken be-
trachtet. Die Berechnungen im Erwei-
terungskorper stellen hierbei die héch-
sten Anspriiche an eine effiziente Imple-
mentierung dar. Beide Ansitze befinden
sich in einem weit fortgeschrittenen
Stadium und werden voraussichtlich
im laufenden Jahr fertiggestellt.

Arrangement von Quadriken

Exacus hat im August 2006 mit der
aktuellen Version 1.0 Marktreife erlangt
und ist unter einer Open-Source-Lizenz
verfiighar. Derzeit transferieren wir das
vorhandene Know-how nach CGAL
(siehe auch ,CGAL", Seite 72). Das Ziel
des Transfers ist es, CGAL kiinftig als
Basis fiir alle Implementierungen auf
diesem Gebiet zu nutzen. Damit schaf-
fen wir eine wesentliche Basis fiir die
Kooperation mit unseren EU-Partnern
(ECG und ACS Projekt), mit denen
wir erfolgreiche und effektive Software-
projekte angehen wollen.
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Geometrie drahtloser Sensornetzwerke

Dank der Fortschritte bei der Minia- :

turisierung der I'T-Technik ist es mittler-
weile maglich, einen vollstdndigen Com-

puter mitsamt drahtloser Kommunikations-
einheit, autonomer Stromversorgung und :

verschiedensten Sensoren zur Erfassung
von Umgebungsparametern auf der Fli-
che eines Fiinfmarkstiicks unterzubrin-
gen. Solche Kleinstrechner — so genannte
Sensorknoten — kénnen aufgrund ihrer
Grole und autonomen Arbeitsweise fast

iiberall verteilt und eingesetzt werden, ins-

besondere auch in schwer zuginglichen
Umgebungen. In Naturreservaten zum
Beispiel kinnten sie groBflichig Boden-
klimadaten erfassen. Die erste Genera-
tion solcher Sensornetzwerke wurde haupt-
sichlich zur Datenakquisition eingesetzt.
Dabei wurden die erfassten Daten zur
Auswertung an einen zentralen Rechner
tibermittelt. Bei neueren Sensornetzwerk-
architekturen kommt hingegen der netz-
werkinternen Verarbeitung und Auswer-
tung eine immer groere Bedeutung zu.
Kennzeichnend fiir die Funktionsweise
von drahtlosen Sensornetzwerken ist der

starke Einfluss der ,Geographie® des Netz- :

werks. Ob zwei Netzwerkknoten direkt
miteinander kommunizieren kénnen,
hingt stark davon ab, wie weit die bei-
den voneinander entfernt sind. Was ein
Sensor messen kann, ist wiederum stark
mit der geographischen Distanz korreliert.
Ein Feuchtigkeitssensor zum Beispiel
kann die Feuchtigkeit nur in seiner un-
mittelbaren Umgebung messen. Eine
Herausforderung ist bereits die netzwerk-
interne Kommunikation: Typischerweise
ist es keinem Knoten méglich, direkt mit
allen anderen Netzwerkknoten drahtlos
zu kommunizieren; aufgrund der geogra-
phischen Distanzen miissen Nachrich-
ten also iiber mehrere Stationen von
Knoten zu Knoten iibertragen werden.

Energieeffizienter Betrieb von drahtlosen
Sensornetzwerken

Sensorknoten werden typischerwei-
se durch eine Batterie betrieben — gege-
benenfalls unterstiitzt durch Solarzellen.
Die Energieeffizienz aller verwendeten
Protokolle und Algorithmen spielt fiir
die Lebenszeit des Netzwerks also eine
zentrale Rolle. In unseren Arbeiten ent-
wickeln wir Algorithmen, die die Aktivi-

titen der Sensorknoten koordinieren, um :

die Lebenszeit zu maximieren. Das kann
zum Beispiel dadurch geschehen, dass
Sensorknoten nach einem berechneten
Zeitplan in einen Schlafmodus versetzt
werden. Dieser Zeitplan sollte jedoch so
strukturiert sein, dass zu keinem Zeit-
punkt Liicken in den akquirierten Daten
entstehen. Auch bei der Ubermittlung
einer Nachricht von einem Knoten im
Netzwerk zu einem anderen, in der netz-
werkinternen Kommunikation also, lidsst
sich der Gesamtenergieverbrauch durch
geschickte Nutzung von Zwischenstatio-
nen stark reduzieren. Einfach deshalb,
weil die benstigte Energie zur Ubertra-
gung einer Nachricht superlinear mit
der zu iiberbriickenden Distanz wiichst.

Bei der Berechnung eines optima-
len Zeitplans oder bei der Identifizierung
guter Zwischenstationen spielt der geo-

metrische Aspekt folglich eine besondere

Rolle.

Wieviel Geometrie versteckt sich in
Konnektivitat?

Beim Einsatz einer sehr groien
Zahl von Knoten etwa wire es teuer,
jeden einzelnen dieser Knoten mit einer
eigenen GPS-Einheit zur Positionsbestim-
mung auszustatten. Nach einer typischer-
weise eher unkontrollierten Ausbringung
der Knoten aber — zum Beispiel von einem
Flugzeug aus — kennen die meisten Sen-
sorknoten ihre geographische Position
nicht. Dennoch ist eine Lokalisierung
mdoglich, denn gewisse Informationen
iber die Knotenpositionen sind implizit
im Kommunikationsgraphen enthalten.
Der Kommunikationsgraph charakteri-
siert, welche Knoten mit welchen ande-
ren Knoten direkt in Verbindung stehen
konnen. Ziel unserer Arbeiten ist es, durch
Analyse dieses Kommunikationsgraphen
Riickschliisse auf die geographischen
Positionen im Netzwerk zu ziehen, ins-

besondere wenn keiner oder nur wenige
der Netzwerkknoten mit GPS-Einheiten

ausgestattet sind.

Geschickte Nutzung von Zwischenstationen bei
der Ubermittlung von Nachrichten kann den Energie-
verbrauch reduzieren.
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Geometrische Probleme in der Bioinformatik

Proteine spielen eine Schliisselrolle
in lebenden Organismen (siche auch
,Struktur-Funktionsbeziehungen bei Pro-
teinen”, Seite 32). Das Wissen um die
dreidimensionale (3D) Struktur von Pro-
teinen ist essenziell, weil diese die Inter-
aktion mit Pharma-Wirkstoffen und mit
anderen Proteinen entscheidend beein-
flusst. Nur mit profundem Wissen iiber
diese Proteinstruktur kann man letztlich
biochemische Zusammenhiinge verste-
hen und neue Pharma-Wirkstoffe zielge-

richtet entwickeln. So ldsst sich beispiels-

weise durch rechnerisches Ausprobieren
feststellen, ob kleine Molekiile an ein
Protein binden kénnen und sich damit
als Wirkstoff eignen. Die bioinformati-
sche Analyse von 3D-Strukturen von
Proteinen und potenziellen Wirkstoffen
schlieBt zahlreiche geometrische Frage-
stellungen ein.

Doch die Analyse von Protein-Struk-
turen hat es in sich. Energieminimale
3D-Strukturen von kleinen Molekiilen
lassen sich noch berechnen. Bei Prote-
inen aber ist der Konformationsraum —
also die Vielfalt der méglichen geometri-
schen Varianten — so komplex, dass die

Struktur nur durch Experimente bestimmt

werden kann. Fiir derartige Experimente
setzt man beispielsweise die Réntgen-
kristallographie ein. Dieses Verfahren
liefert als Ergebnis typischerweise rdum-
liche Koordinaten mit den Hauptaufent-
haltswahrscheinlichkeiten fiir jedes Atom
und die erwarteten Abweichungen. Wir

beziehen diese Koordinaten iiberwiegend :

aus offentlichen Datenbanken. Mittler-
weile stehen darin mehr als 37.000 Pro-
teinstrukturen zur Verfiigung.

Beispiele fiir geometrische Probleme -

bei Strukturanalyse von Proteinen sind

die Definition einer molekularen Ober-
fliche, die Suche nach dhnlichen Ober-
flichen oder nach strukturell dhnlichen
Teilstiicken von Proteinen.

Um die strukturelle Suche nach
dhnlichen oder komplementiren Protein-
teilen zu erméglichen, entwickeln wir
zurzeit Deskriptoren, mit denen sich
Teile — insbesondere Oberflichenstiicke
— von Proteinen effizient beschreiben,
inventarisieren und suchen lassen.

Solche Deskriptoren fassen dabei
die relevanten geometrischen und che-
mischen Eigenschaften des Proteins in
einer Vektorreprisentation zusammen.
In dieser Form lassen sich in wenigen
Sekunden Tausende von Teilstiicken
miteinander vergleichen. Abbildung 1
zeigt eine Interaktion zwischen zwei Pro-
teinen. In Abbildung 2 ist die herausge-
l6ste Bindungsstelle eines Proteins zu
sehen. Hiufig gibt es zu beiden Bin-
dungspartnern evolutionir verwandte
Proteine. Interessant ist dann die Frage,
ob die verwandten anderen Proteine
ganz wie die urspriinglichen Bindungs-
partner auch miteinander reagieren wiir-
den. Dies lisst sich rechnerisch unter-
suchen, indem man die Bindungsmodi
analysiert und testet, ob sie sich auf die
dhnlichen Proteine iibertragen lassen.
Somit kann man iiberpriifen, ob sich
eine Funktionshypothese von einem Paar
von Proteinen auf ein anderes tibertra-
gen lisst. Diese Uberpriifung ist wichtig,
da sich wegen des riesigen Aufwands
nicht alle méglichen Funktionshypo-
thesen experimentell bestitigen lassen.

Bei Interaktionen zwischen Prote-
inen spielt die komplementire Geometrie
der beteiligten Oberflichen eine grole
Rolle. Methoden der algorithmischen

Geometrie lassen sich jedoch kaum ohne -

spezielle Anpassungen in der Bioinforma-
tik einsetzen. Das liegt daran, dass die
Analyse molekularer Strukturen nicht
nur geometrische, sondern auch energe-
tische Aspekte hat: Die Molekiile und

deren Teile miissen nicht nur ineinander

passen wie ein dreidimensionales Puzzle. :

Beriicksichtigt werden muss auch, dass
ihre Teile dartiber hinaus noch beweglich
sind, weil zwischen den verschiedenen
molekularen Komponenten komplexe
Krifte herrschen. Die Richtung dieser
Krifte wird wiederum durch die zugrun-
de liegende Chemie bestimmt.

Es bedarf also komplexer Metho-
den, um sowohl den geometrischen als
auch den energetischen Aspekt angemes-
sen zu berticksichtigen. Die entsprechen-
den Probleme kénnen teilweise exakt
gelost werden. In der Regel werden die
Losungen aber mit Heuristiken und sta-
tistischen Methoden lediglich angenéhert.
Vor diesem Hintergrund kommt der Vali-
dierung der Methoden, also der Uber-
priifung mit experimentell gemessenen
Daten, eine besondere Bedeutung zu.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik werden geometrische Methoden
vor allem beim Docking, bei der Suche
nach Wirkstoffen und bei der Struktur-
und Funktionsanalyse von Proteinen
eingesetzt.

Abbildung 1: Zwei Proteine, blau und orange, in
typischer Cart tellung; die Interaktion ist
als Oberflachendarstellung hervorgehoben.

Abbildung 2: Leicht gedreht die Bindungsstelle des
einen Proteins
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Digitale Geometrieverarbeitung

Sphérische Parametrisierung

Das Ziel der Parametrisierung von
Flichen ist es, Abbildungen zu finden, die
komplexe Flichen auf einfachere, dqui-
valente Bereiche, zum Beispiel Ebenen
oder Sphiren projizieren. Eine solche
Parametrisierung ist wesentlich fiir viele
Anwendungen der digitalen Geometrie-
verarbeitung wie Texturabbildungen,
Formanalyse, Kompression oder Verfor-
mung. Der sphirische Fall ist aus Dimen-
sionsgriinden deutlich komplexer als der

planare. Einer unserer Forschungsschwer-
punkte ist es, effiziente und stabile Losun-

gen fiir dieses Problem zu finden. Dazu
formulieren wir das Problem so in kurvi-
lineare Koordinaten um, dass wir es auf
den zweidimensionalen Fall zuriickfiih-
ren koénnen. Dadurch erhalten wir zusiitz-
lich eine bessere Verzerrungskontrolle.
Mithilfe dieser Technik kénnen Netze
mit nicht-trivialer Geometrie und Zehn-
tausenden von Dreiecken innerhalb we-
niger Sekunden verarbeitet werden.
Diese Rechenleistung tiberbriickt die
bislang grofe Kluft zwischen sphérischer
und planarer Parametrisierung.

Abbildung 1: Sphérische Parametrisierung eines
hochaufgeldsten Gargoyls

-
L&

Abbildung 2: Sphérische Parametrisierung einer
hochaufgeldsten Schildkrote (Arbeit von Rhaleb
Zayer, SMI '06)

Entrauschen von Geometriedaten

Ein wichtiger Aufgabenbereich in
der geometrischen Datenverarbeitung ist
das Entrauschen von Punktdaten, die
beispielsweise durch mehrere Laserent-
fernungsmessungen gewonnen werden.
Eine solche Vorverarbeitung ist nétig um
entstandene Messungenauigkeiten aus-
zugleichen, die bei jedem physikalischen
Aufnahmeprozess unweigerlich entste-
hen. Des Weiteren wird die anschliefen-
de Verarbeitung der Daten, wie beispiels-
weise die Rekonstruktion einer Oberfli-
che, erleichtert [Abbildung 3]. Ein beson-
ders grofies Problem ist die Entfernung
von Punkten mit groben Messfehlern, so
genannten ,outliern”. Dieses lisst sich
mit robusten statistischen Methoden
behandeln. Dariiber hinaus ist im Zuge
der Entwicklung neuer Aufnahmever-
fahren, die Vorverarbeitung von zeitlich
variierenden geometrischen Daten von
groflem Interesse.

Abbildung 3: Verrauschte Punktdaten vor der Vorver-
arbeitung (links) und eine rekonstruierte Oberfliche
nach dem Entrauschvorgang (rechts), (Arbeit von
Oliver Schall, SPBG '05)

Verallgemeinerte baryzentrische
Koordinaten

Héufig gibt es verschiedene Mog-
lichkeiten, die Lage eines Ortes zu be-
schreiben. So kann man fiir einen Ort
globale Koordinaten angeben (,Saar-
briicken liegt auf 49°14' Nord, 7°0" Ost").
Eine Alternative ist eine Beschreibung
mithilfe lokaler Bezugspunkte (,Saar-
briicken liegt in der Mitte zwischen Trier,
Metz und Strafburg”). Dabei kommt es
auf den jeweiligen Kontext an, welche

Abbildung 4: Verformung eines Rohrstiickes
(Arbeit von Torsten Langer, SGP '06)

der beiden Beschreibungen geeigneter
ist. Oftmals aber ist die zweite, lokale
Variante anschaulicher.

Wenn diese lokale Beschreibung
prizise genug ist, um die Position von
Saarbriicken exakt zu bestimmen (zum
Beispiel durch Angabe von Entfernungen
und Winkeln zu Trier, Metz und Stral3-
burg), spricht man von baryzentrischen
Koordinaten. Diese wurden schon 1827
von Mgbius definiert, allerdings nur fiir
den Fall, dass die Bezugspunkte die
Eckpunkte eines Dreiecks bilden. Wenn
wir aber einen vierten Bezugspunkt hin-
zunehmen (etwa Kaiserslautern), funk-
tioniert Mobius' Methode nicht mehr.
In unserer Arbeitsgruppe haben wir
diese baryzentrischen Koordinaten auf
beliebige Kérper verallgemeinert. Diese
Methode kann beispielsweise in der
3D-Verarbeitung genutzt werden, um
Objekte zu verformen. In Abbildung 4
ist eine Rohre zu sehen, deren Ober-
fliche beziiglich des schwarzen Kon-
trollnetzes in verallgemeinerten baryzen-
trischen Koordinaten beschrieben wird
(links). Wird nun das Kontrollnetz ver-
formt, folgt die Rohre dieser Bewegung
(rechts). Es ist deutlich zu erkennen,
dass dabei ungewollte Effekte auftreten
kénnen, wenn das Kontrollnetz nur aus
Dreiecken besteht (oben). Mit unserer
Methode sieht das Ergebnis deutlich

besser aus (unten). :::
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Dezentrale 3D Verarbeitung

Mit dem schnellen Wachstum des
Internets werden digitale Bibliotheken

und Datensammlungen eine immer wich- :

tigere Informations- und Datenquelle
fiir Wissenschaftler, Forscher und Stu-
denten. Insbesondere die online verfiig-
bare Menge an geometrischen 3D-In-
formationen wiichst dramatisch. Diese
explosionsartige Wissensvermehrung in
der Entwicklung und Benutzung von
3D-Inhalten stellt die Wissenschaftler
vor neue Forschungsherausforderungen.
Um diese anzugehen, wurde AIM@SHAPE
(http:/lwww.aimatshape.net) gegriindet,
ein Zusammenschluss von 14 Forschungs-
einrichtungen, die im Rahmen des sech-
sten Forschungsrahmenprogramms der
EU (Exzellenznetz #506766) vier Jahre
lang finanziell unterstiitzt werden.

Auch unsere Forschungsgruppe
,Geometrische Modellierung” nimmt am
AIM@SHAPE-Projekt teil. Eine unserer
Hauptaktivitdten besteht in der Bereit-
stellung einer hochentwickelten Digital-
Shape-Workbench (DSW). Deren Haupt-
bestandteile sind das Shape-Repository
(http://shapes.aim-at-shape.net, wird von
uns gewartet), das eine Vielzahl von
digitalen 3D-Modellen zur Verfiigung
stellt, das Tools-Repository (http:/fwww-
sop.inria.fr/aim-at-shape, wird von unse-
ren Partnern bei INRIA gewartet), das
Softwarewerkzeuge zum Bearbeiten von
3D-Modellen anbietet, und das zentrale
Internet-Portal (wird von uns gewartet).

Das Hauptziel des Shape-Reposito-
ries ist es, eine gemeinsame Datenbasis
von Standardmodellen fiir Vergleichstests
anzubieten. Damit wird eine effiziente
Entwicklung von Prototypen und eine
praxisnahe Bewertung realer, hochauf-
geloster 3D-Modelle ermaglicht. Sein
Hauptmerkmal ist eine vollstindige Do-
kumentation der interessantesten geome-
trischen Merkmale, die in Form detail-
lierter Metainformationen durch eine
gemeinsame 3D-Ontologie angegeben
wird. Hochauflgsende Modelle werden
speziell fiir das Repository erfasst. Pro-
gramme aus dem Tool-Repository wie-
derum werden benutzt, um automatisch

Metadaten fiir bestimmte 3D-Kategorien -

zu extrahieren.

Alle Projektpartner stellen in das
Shape-Repository Modelle aus ihrer ak-
tuellen Forschung ein. Zurzeit (Februar
2007) enthilt das Repository iiber 700
digitale 3D-Objekte. Fast alle wurden
speziell zu diesem Zweck erzeugt. Das
Repository wird regelmiBig in Facharti-
keln dieses Forschungsbereichs zitiert.
In den letzten 30 Monaten hatte es tiber
250.000 Besucher, die mehr als 25.000
Modelle heruntergeladen haben.

Das Repository enthilt eine Visua-
lisierungssoftware und einige Werkzeuge
aus dem Tools-Repository, mit dem sich
die unterstiitzten Dateiformate bearbei-
ten lassen. Metadaten werden automa-
tisch erzeugt. Eine Darstellung der Mo-
delle ist in mehreren Auflosungen ver-
ftighar.

Um die 3D-Objekte automatisch
mit den Softwarewerkzeugen in Verbin-
dung zu bringen, sollen die verschiede-
nen Komponenten der DSW vollstindig
miteinander verkniipft werden. Damit
lisst sich zudem aufzeigen, in welchen
Publikationen die Objekte erscheinen.
Zu den Komponenten der DSW zithlen
das Shape-Repository, das Tools-Repo-
sitory, die digitale Bibliothek und das
Ontologie- und Metadatenverzeichnis.
Diese Integration wird eine intelligente,
semantik-basierte Suche erméglichen
(zurzeit in der Entwicklung). So lassen
sich durch die Metadaten semantische
Beziige aufspiiren, die durch herkomm-
liche Textsuche nicht auffindbar sind.
Unsere Partner entwickeln Module zum
Verarbeiten natiirlicher Sprache. Zusam-
men mit einem Index befreien diese den

Benutzer von der Notwendigkeit, unklare :

Fachbegriffe benennen und kennen zu
miissen. AuBlerdem entwickeln unsere
Partner eine geometrische Suche. Diese
fahndet im Shape-Repository nach Ob-

© jekten, die einem bestimmten Referenz-

modell dhneln.

Die Arbeit an der Entwicklung des
Shape-Repositories und der zugehérigen
Softwarewerkzeuge stimuliert unsere
eigene Forschung erheblich. Gibt sie
doch neue Anreize fiir das automatische
Finden, Bezeichnen und Darstellen von
3D-Modellen. Zu unseren wichtigen
aktuellen Entwicklungsarbeiten zihlt
insbesondere ein Aspekt, der in letzter
Zeit auf dem Gebiet der Mustererken-
nung fiir Aufsehen gesorgt hat: Gegeben
sei ein 3D-Modell. Die Aufgabe besteht
darin, eine oder mehrere Perspektiven
zu finden, von denen aus das Modell
gut betrachtet werden kann. Unsere
neuesten Ansiitze beziiglich dieses Pro-
blems sind Lernmodelle, die automa-
tisch herausfinden, welche Teile eines
Objektes sich oben und welche sich
unten befinden.

Ein 3D Objekt kann aus vielen verschiedenen
Blickrichtungen betrachtet werden. Wir berechnen
eine Anzahl représentativer Blickrichtungen, um
eine effiziente Darstellung des Objektes zu erhalten.
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Freiformflichen und Visualisierung

Unterteilungsflachen

Beim Entwurf von geometrischen
Modellen, beispielsweise fiir Animations-
filme, sind Unterteilungsflichen (subdi-
vision surfaces) mittlerweile unverzicht-
bar. Griinde dafiir sind die hohe Flexibi-
litit eines solchen Flichenmodells und
die einfache Handhabung: Der Designer

gibt nur den groben Verlauf der gewiinsch-

ten Fliche vor. Dann wird eine glatte,
dsthetische Fliche automatisch erzeugt,
indem die bestehenden Flichenstiicke

(Polygone) immer feiner unterteilt werden. :

Bereits nach wenigen solcher Un-
terteilungsschritte liegt ein Ergebnis vor,
das visuell glatt wirkt. Fiir die Untersu-
chung und den Entwurf derartiger Unter-
teilungsverfahren sind folgende Frage-
stellungen besonders interessant: Was
passiert nach unendlich vielen Unter-
teilungsschritten? Welche Klassen von
Flichen werden beschrieben, und wie
glatt sind sie in mathematischer Hin-
sicht? Unsere Abteilungen befassen sich
mit theoretischen Problemen dieser Art

aber auch mit praktischen Aspekten. Hier -
ailt es beispielsweise, Unterteilungsflichen

moglichst gut an Datenpunkte anzupas-
sen, die mit einem 3D-Scanner gemes-
sen wurden. Solche Flichenmodelle die-
nen etwa der effizienten Speicherung
der Geometriedaten oder als Ausgangs-
daten fiir einen Kiinstler, der sie weiter
verformt und gestaltet.

Graphik einer Biiste mit grober und feiner
Flachenunterteilung

Gestaltung von Flachen

Hat man mit Polygonnetzen und
Unterteilungsflidchen ein geeignetes Geo-
metriemodell gefunden, muss man eine
weitere Herausforderung meistern: Das
Geometriemodell muss kiinstlerisch und

technisch ausgestaltet und designed wer- :

den — ein Prozess, der mit digitaler Bild-
bearbeitung vergleichbar aber in vielerlei
Hinsicht anspruchsvoller ist. Nicht zu-
letzt wegen der hohen Zahl an Gestal-
tungsmoglichkeiten.

So konnen Flichen etwa beliebig
verformt werden. Dabei gibt der Benutzer
mit minimalen Aufwand wenige Parame-
ter vor. Das Ergebnis muss schnell (in
Echtzeit) visualisiert werden und natiir-
lich aussehen. Neben reiner Deformation
sind auch viele andere Arten der Manipu-
lation denkbar, etwa eine Kombination
von Flichenstiicken durch Einpassen
und Verschmelzen.

Dem Benutzer bleibt in der Regel
verborgen, dass das, was so einfach aus-
sicht, eine Reihe von wissenschaftlich
interessanten Problemstellungen birgt.
Besonders knifflig sind Fragen wie: Was

bedeutet Asthetik fiir einen Rechner, oder -

wie lisst sie sich mathematisch ausdriik-
ken? Wie kann man die Physik von ana-
logen technischen Prozessen geeignet

nachbilden? Wie kann das alles moglichst
effizient algorithmisch formuliert werden?

Visualisierung von Volumendaten

Viele Anwendungen stiitzen sich
auf so genannte Volumendaten: In einem
riumlichen Bereich werden bestimmte
Dichtewerte gemessen. Ein typisches
Beispiel hierfiir sind medizinische Daten,
etwa aus einem Computertomographen.
Zur Visualisierung solcher Daten werden
bestimmte Oberflichen (Iso-Flichen) ex-
trahiert. Dabei handelt es sich um Uber-
gangsflichen zwischen verschiedenen
gemessenen Materialien, wie zum Bei-
spiel Gewebe und Knochen.

Die gemessenen Eingabedaten be-
stehen aus einer Vielzahl von einzelnen
(diskreten) Datenpunkten. Um diese
Daten iiberhaupt sinnvoll aufbereiten zu
konnen, muss ein geeignetes (kontinuier-
liches) mathematisches Modell geschaf-
fen werden. Dieses schitzt plausible
Datenwerte gewissermalien auch zwi-
schen den gegebenen Punkten ab. Dabei
gilt es, die goldene Mitte zwischen ver-
schiedenen Anforderungen zu finden,
beispielsweise zwischen Effizienz und
Genauigkeit. Ein allgemeiner Ansatz ist
die Zusammensetzung von sehr einfachen
mathematischen Objekten (Polynomen)
zu einem umfassenden Modell. Die He-
rausforderung besteht in der Wahl mog-
lichst einfacher Bausteine und deren

geschickter Verzahnung.

Verschmelzung von zwei Flachen

Visualisierung eines Testdatensatzes
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Das Internet hat sich innerhalb weniger Jahre
zu einer der wohl weltweit wichtigsten Wis-
sensquellen entwickelt. Informationsdienste,
auf die iiber das Internet zugegriffen werden
kann, tragen wesentlich dazu bei. Dazu geho-
ren digitale Bibliotheken, virtuelle Museen,
Proteindatenbanken und andere wissenschaft-
liche Datenarchive sowie Suchmaschinen
und E-Commerce-Anbieter. Die Dienstqualitét
dieser vielféltigen ,E-Services” ist jedoch
alles andere als befriedigend: Der Nutzer
sieht sich mit inakzeptabel langen Antwort-
zeiten konfrontiert. In anderen Féllen sind

zu wichtigen Zeiten bestimmte Dienste nicht
verfiighar. Und héaufig erhélt der Nutzer un-

brauchbare Suchresultate.

Ein zentrales Ziel der Informatik-
forschung muss daher sein, das Internet
der Zukunft nicht einfach wie bisher
dem Kommerz und den Zufilligkeiten
industrieller Trends und Interessen zu
tiberlassen, sondern aktiver als bisher
systematisch mitzugestalten und zu einer
hochgradig verlisslichen Infrastruktur
unserer Informationsgesellschaft zu ent-
wickeln, in der Informationsdienste mit
Leistungsgarantien betriecben werden.
In erster Linie muss die Suchtechnologie
fiir das Web, auf der im Wesentlichen
auch das Suchen in Intranets, digitalen
Bibliotheken und wissenschaftlichen
Datenarchiven beruht, signifikant ver-
bessert werden, um die anspruchsvolle-
ren Informationsbediirfnisse von Wis-
senschaftlern, Studenten und anderen
Individualisten mit hoher Prizision und
akzeptabler Effizienz befriedigen zu
kénnen.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik werden diese Themen in verschie-
denen Abteilungen unter verschiedenen
Blickwinkeln untersucht. Die aktuellen
Arbeiten reichen von der intelligenten
und effizienten Informationssuche tiber
die Gewiihrleistung von ,Quality-of-Ser-
vice“-Eigenschaften und die Optimierung
von Internet-Protokollen bis zu Anwen-

dungen in der Jurisprudenz. Dort werden :

die Relevanz der Globalisierung und die

damit einhergehenden Fragestellungen

mehr als deutlich. Das Institut ist an meh- :

reren groflen Forschungsprojekten der
EU beteiligt, bei denen Internet-Aspekte
im Vordergrund stehen.

Ein grundlagenorientiertes EU-
Projekt, in dem die Abteilung ,Algorith-
men und Komplexitit” und die Abteilung
,Datenbanken und Informationssysteme"
intensiv zusammenarbeiten, ist DELIS
(Dynamically Evolving Large-Scale Infor-
mation Systems). Hier werden Prinzipien
selbstorganisierender komplexer Systeme
untersucht. Von Interesse sind dabei Fra-
gestellungen wie diese: Wie etwa kann
ein Wissenschaftler, der nach Spezial-
information sucht, schnell mit Hilfe des
Internets Daten- und Wissensressourcen
sowie andere Wissenschaftler finden, die
sich aktuell mit einschligigen Themen
beschiftigen? Und wie kann er diese in
einen dynamischen E-Science-Verbund
mit einbeziehen? Wie stellt man sicher,
dass in einem groflen Rechnerverbund
mit Tausenden oder Millionen von hoch-
gradig fluktuierenden Knoten, einem so
genannten , Peer-to-Peer-System”, jeder
jeden erreichen kann, und zwar schnell
und mit moglichst geringer Belastung
des Netzwerks? Mit welchen Mechanis-
men aus der 6konomischen Spieltheorie
kann man Anreize zur elektronischen
Kooperation schaffen und Trittbrettfahrer
identifizieren? Losungen dieser aktuellen :
Forschungsfragen wiirden die Vision der
Welt als globalem Dorf in greifbare Nihe :
riicken und entscheidend zu einer intel-
ligenten und verldsslichen, Internet-
basierten Infrastruktur unserer Gesell-
schaft beitragen.
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Finden, was man sucht

Konzepte statt Worte

Gut die Hilfte aller Suchanfragen
an herkommliche Suchmaschinen schei-
tert daran, dass es nicht die Worte der
Suchanfrage sind, die gesucht wurden,
sondern eigentlich das dahinterstehende
Thema oder ein bestimmter Kontext.
Sucht man in Tausenden seiner Mails
nach ,Geburtstag” findet man moglicher-
weise nicht die eine gewiinschte Nach-
richt. Vielleicht ist das einfach so, weil
in der gesuchten Mail lediglich erzihlt
wird, dass jemand ,,50 Jahre alt wird",
ohne dass das Wort , Geburtstag” explizit
erwihnt ist. In anderen Fillen befordert
eine Suchanfrage nach ,Matrix Zerlegung”
mdglicherweise nur Fachartikel zutage,
in denen von ,Faktorisierung” die Rede
ist. Oder sie liefert Ergebnisse, die sich
nicht mit ,Matrizen", sondern ausschlief3-
lich mit  linearen Gleichungssystemen”
befassen. Es scheint, als miisse man zur

Losung dieses Problems Sprachwissen in :

die Suchmaschine einbauen. Zum einen
Wissen dariiber, welche Worte #hnliche
Bedeutungen haben, wie zum Beispiel

Zerlegung” und ,Faktorisierung” (Synony-

mie); zum anderen Wissen iiber die ver-
schiedenen Bedeutungen ein- und des-
selben Wortes, zum Beispiel ,Surfen auf
dem Wasser” und ,Surfen im Internet”
(Polysemie). Solches Wissen elektro-
nisch zu erfassen, ist allerdings ein sehr
aufwiindiges und wartungsintensives
Unterfangen. Besonders interessant ist
daher die Frage, ob sich diese Arbeit
nicht wenigstens teilweise automatisie-

Konzeptsuche = Matrixzerlegung

Eine kompakte und bewihrte Art,
eine Menge von Dokumenten im Rech-

ner zu reprisentieren, ist die so genannte -
Wort-Dokument-Matrix. Dabei entspricht

jede Zeile einem der irgendwo vorkommen-
den Wérter und jede Spalte einem Do-
kument. Ein bestimmter Eintrag in der
Matrix gibt dann an, mit welcher Signi-
fikanz — zum Beispiel einfach wie oft —
das entsprechende Wort in dem entspre-
chenden Dokument vorkommt. Fiir die

Menge der von Google indizierten Doku- :

mente wire das beispielsweise eine zirka
2 Millionen x 4 Milliarden grofie Matrix.
Diese ist allerdings sehr diinn besetzt,
denn die meisten Eintridge sind Null,
weil ja jedes Dokument nur einen Bruch-
teil aller moglichen Woarter enthiilt.
Verbliiffenderweise lisst sich das
eingangs beschriebene Problem der
Konzeptsuche als rein mathematisches
Matrixzerlegungsproblem formulieren.
Dies ist in den nebenstehenden Abbil-
dungen anhand eines Beispiels illustriert.
Dass das ganze Konzept tiberhaupt funk-
tionieren kann, liegt daran, dass die er-
stellten Dokumente selbst schon sehr
viel Information dartiber enthalten wel-
che Worter thematisch zusammengehs-
ren. SchlieBlich ist in die Dokumente

viel Sprachintelligenz eingeflossen.

Unsere Forschung

Der Matrixzerlegungsansatz funk-
tioniert in der Praxis erstaunlich gut.
Allerdings konnte man bislang nicht
schliissig erkldren, warum dem so ist
oder unter welchen Bedingungen er
funktioniert. Letztlich hatte man bisher
in der Regel durch schlichtes Auspro-
bieren — beispielsweise durch Variieren
der geeigneten Zahl von Konzepten —
Losungen gefunden. Vor zwei Jahren
aber haben wir ein neues Modell vorge-
stellt, das erstmals tiberzeugend erklért
hat, wie Verfahren der beschriebenen
Art Paare von zusammenhingenden
Weértern finden kénnen. Das Prinzip:
Das Verfahren erkennt, dass bestimmte
Woirter gemeinsam mit anderen auftre-
ten — beispielsweise sowohl , Internet”
als auch ,Online” zusammen mit dem
Wort ,Surfing".

Inzwischen haben wir dieses Mo-
dell dahingehend weiterentwickelt, dass
es auch eine ,Richtung"” in den Wortbe-
ziechungen zu erkennen vermag, beispiels-
weise dass ,Hawaii" eine ,Insel” ist, aber
nicht umgekehrt. Wir haben daraus das
erste auf Matrixzerlegung basierende Ver-
fahren entwickelt, das vollautomatisch
eine ganze Hierarchie von Schlagwértern
aus einer gegebenen Textmenge extra-
hieren kann.

ren lésst.
Internet 02 0100 Internet 20 1.0 10 00 05 00 00 ,Thema” Computer
Online 2 10 0 00 Online 2 0 00 00 10 05 10 1.0 ,Thema” Urlaub
Surfen 1101 11 Surfen 11
Abbildung 2 Das Produkt der beiden Matrizen ergibt eine Matrix, die der
Insel 0 01 1 1 1 Insel aus Abb. 1 sehr &hnlich ist. Jede der beiden Spalten der linken Matrix kann
als Konzept aufgefasst werden, wobei die Eintrége angeben, wie sehr ein
Hawaii 0 0 2 2 2 1 Hawaii Wort auf das Konzept hinweist. Die rechte Matrix stellt jedes Dokument als
Kombination dieser Konzepte dar. Eine Suchanfrage nach , Internet”kdnnte

Abbildung 1 Eine einfache Wort-Dokument-Matrix.
Jede Spalte entspricht einem Dokument. Das zur
dritten Spalte gehdrende Dokument beispielsweise
enthélt einmal das Wort ,,/nsel/” und zweimal das
Wort ,, Hawaii“, aber keins der anderen Warter.
Eine konventionelle Suchmaschine wiirde fiir die
Suchanfrage ,, Internet” nicht zwischen Dokument 1
und 3 unterscheiden: keins von beiden enthalt das
Wort Internet, und die Suchmaschine weif nicht,
dass Dokument 1 zum Thema ,, Internet” passt,
Dokument 3 dagegen nicht.

jetzt eindeutig dem ersten Konzept zugeordnet werden, womit jetzt deutlich
erkannt wird, dass Dokument 1 relevanter ist als Dokument 3.
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R4eGov — Sicherheit in der elektronischen Verwaltung

Hintergrund

Das vereinte Europa wiichst wirt-
schaftlich immer weiter zusammen. Die
internationale Zusammenarbeit von Ver-
waltungsbehorden der verschiedenen
Mitgliedsstaaten gewinnt damit stark an
Bedeutung. Ziel dieser Zusammenarbeit
ist es, Verwaltungsabliufe sowohl effi-
zienter als auch fiir den Biirger transpa-
renter und nutzungsfreundlicher zu ge-
stalten. Wihrend bereits in vielen Mit-
gliedsstaaten Verwaltungsprozesse elek-
tronisch ausgefiihrt werden, sind bei der
geplanten Kollaboration computerunter-
stiitzter Verwaltungen mehrere Heraus-
forderungen zu meistern. Dazu gehoren
sowohl generelle Anforderungen, wie die
Beachtung landesspezifischer Gesetze
und die Bewahrung der Privatsphire der
Biirger, aber auch technologische Heraus-
forderungen, die durch die bereits vor-
handenen technischen Systeme und
Prozesse gegeben sind. In dem von der
Européischen Union gefsrderten Projekt
R4eGov (Architecture for eGovernment)
haben sich neben dem Max-Planck-In-
stitut fiir Informatik weitere 20 europi-
ische Partner aus Forschung und Wirt-
schaft zusammengeschlossen, um eine
Plattform zur europaweiten Zusammen-
arbeit 6ffentlicher Verwaltungen zu ent-
wickeln.

Das Max-Planck-Institut fir Infor-
matik wird in diesem Projekt Methoden
zur formalen Analyse der elektronischen
Verwaltungsprozesse entwickeln und an-
wenden. Die formale Analyse der Pro-
zesse ermdglicht Korrektheitsaussagen
sowohl tiber Sicherheits- als auch Inter-

operabilitdtsaspekte.

Sicherheit

Sicherheit hat im Rahmen des
R4eGov-Projektes zwei Bedeutungen:
Zum einen miissen sichere Kommunika-
tionswege gefunden werden, um das ge-
samte System vor Unbefugten zu schiit-
zen. Zum anderen muss eine geeignete
Zugriffskontrolle innerhalb des Systems
verwaltet werden. Dazu gehéren die Zu-
griffe auf Daten durch befugte Bearbei-
ter aber auch die Verwaltung dieser Zu-
griffsrechte unter Beriicksichtigung mog-
licher Delegationen von Rechten oder
Rechteentzug. Hierbei treten insbeson-
dere Probleme bei transitiver Delegation
und bei der Verwaltung von aus Einzel-
systemen zusammengesetzten Zugriffs-
kontrollsystemen auf. Uber diese Art der
statischen Zugriffskontrolle hinaus wer-
den Systeme analysiert, die Rechte dy-
namisch verwalten. Ein Befugter kann
beispielsweise das Recht haben, Doku-
mente sowohl zu verfassen als auch zu
begutachten, jedoch kann er dasselbe
Dokument nicht zugleich verfassen und
begutachten.

Interoperabilitat
Interoperabilitdtsaspekte bilden

den Schwerpunkt im R4eGov-Projekt.
Selbst wenn Verwaltungsprozesse unab-
hingig voneinander korrekt ausgefiihrt
werden kénnen, so gilt deren Korrektheit
nicht notwendigerweise im Zusammen-
spiel mit anderen Behorden. Die Unter-
suchung der Korrektheit wird dadurch
erschwert, dass von den jeweiligen Or-
ganisationen und Institutionen nicht er-
wartet werden kann, dass sie ihre inter-

nen Prozesse vollstindig offen legen.

Hierzu werden am Max-Planck-Institut
fiir Informatik Methoden entwickelt, die
eine genaue Schnittstellenspezifikation
ohne die Versffentlichung interner De-
tails ermdglicht. Neben der Korrektheit
interoperierender Kontroll- und Infor-
mationsfliisse werden Synergieeffekte
untersucht, die durch die Kollaboration
von Institutionen mit gleichen Bearbei-
tern (Rollen) auftreten konnen. Diese
Synergieeffekte fiihren einerseits zu
Effizienzsteigerungen, andererseits ist
die Zugriffskontrolle, insbesondere die
dynamische, schwerer zu verwalten.

Unsere Losung
Die Forscher des Max-Planck-Ins-

titutes fiir Informatik verwenden fiir die
Modellierung und Analyse kollaborieren-
der Verwaltungsprozesse formale Metho-
den wie zum Beispiel Petrinetze. Mit
Hilfe dieser Methoden werden semi-
formale Modellierungssprachen, die in
kommerziellen Workflow-Management-
Systemen zum Einsatz kommen, formali-
siert. Zur Implementierung serviceorien-
tierter Architekturen werden Modelle
kollaborierender Verwaltungsprozesse
automatisch in vom Computer ausfiihr-
bare Sprachen iibersetzt. Prototypen die-
ser Werkzeuge werden bei Projektpart-
nern wie dem Bundeskanzleramt Oster-
reich, Europol, Eurojust und dem Bun-
desgerichtshof Deutschland eingesetzt. :::

..-'@.
R4eGov

Making eGovernment work
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Individualisiertes Ranking von Webseiten

Die Fiille an Informationen im
World Wide Web wiichst rasend schnell.
Leider aber nimmt nicht nur die Anzahl
qualitativ hochwertiger Seiten zu. Auch
die Zahl unserioser, fiir den Benutzer
meist unbrauchbarer Seiten steigt. Dies
stellt Suchmaschinen, die das Web nach
Informationen durchforsten, vor neue
Herausforderungen. Dienste wie Google
und Yahoo! haben jedoch nicht nur mit
einer grofleren Suchbasis, sondern auch
mit gezielten Attacken auf ihre zugrunde-
liegenden Suchmechanismen zu kidmp-
fen. Ein einfaches Beispiel hierfiir sind
Webseiten, die zahlreiche Worter fiir den
Benutzer unsichtbar in weiller Schrift auf
weillem Hintergrund enthalten. Damit
erhohen die Betreiber die Trefferquote
bei Suchabfragen.

Die Anbieter von Suchmaschinen
sehen sich folglich nicht nur mit einer
gréferen Datenbasis konfrontiert, sondern

miissen auferdem stindig die Mechanis- -

men zur Bestimmung der Rangordnung
von Suchresultaten verbessern. Wie
Benutzerstudien belegen, betrachtet die
Mehrheit der Benutzer lediglich die erste
Resultatseite einer Suchanfrage. Wird

das Suchinteresse durch das erste Resul- -

tat nicht hinreichend befriedigt, entschei-
den sich die meisten Benutzer eher dafiir,
die Anfrage umzuformulieren. Dies ver-
deutlicht wie entscheidend es ist, sowohl
Anzahl als auch Position von relevanten
Resultatseiten, also die Prizision der
Suche, zu optimieren. Nur so kann man
dem Benutzer kiinftig eine zufriedenstel-
lende Sucherfahrung bescheren.

Bei der Erstellung des Rankings von -
Suchergebnissen verwenden Suchmaschi- -
nen heute meist eine Kombination ver-
schiedener Ordnungskriterien. Einen be-
sonders hohen Stellenwert haben dabei
hyperlinkbasierte Qualitdtsmalle oder
solche Kriterien, die die inhaltsbasierte
Ahnlichkeit zwischen Dokument und
Anfrage beriicksichtigen. Zu den hyper-
linkbasierten Qualitdtsmalen gehort bei-
spielsweise der so genannte PageRank-
Wert, der von den Google-Griindern
entwickelt wurde. Er spricht einer Web-
seite hohere Giite zu, wenn viele Seiten
hoher Qualitit auf sie zeigen. Verweist
beispielsweise die Webseite der Max-
Planck-Gesellschaft auf die Homepage
eines Forschers, fiithrt dies zu einem ho-
heren PageRank-Wert als ein Link von
der Homepage eines Schachfreundes.

Implizites Benutzerfeedback

Eine weitere Informationsquelle,
die Riickschliisse auf die Giite von Such-
resultaten erlaubt, sind die Benutzer von
Suchmaschinen selbst. Wann immer ein
Benutzer eine Anfrage stellt und zuriick-
gelieferte Dokumente aufgrund der pri-
sentierten Kurzzusammenfassung gezielt
besucht, gibt er fiir dieses Dokument im-
plizit positives Feedback ab. Hier setzt
unsere Forschung an. So beschiftigen
wir uns damit, die Giite von Suchresul-
taten unter Zuhilfenahme von beobacht-
barem Benutzerverhalten zu verbessern.
Dabei adressieren wir mehrere Ebenen,
indem wir Benutzerfeedback in Modelle
zur Ermittlung von linkbasierten Quali-
titsmalen sowie in die Berechnung in-
haltsbasierter Ahnlichkeit einflieBen las-
sen. Aullerdem betrachten wir Benutzer-
verhalten in verschiedenen Granulari-
titen, sowohl aggregiert tiber eine koh-
rente Benutzergruppe als auch individu-
ell fiir einen einzelnen Benutzer.

Individualisiertes Ranking

Neben einer allgemeinen Verbesse-
rung von Suchresultaten erlaubt implizi-
tes Benutzerfeedback auch, Suchresulta-
te auf einen einzelnen Benutzer zurecht-
zuschneiden. SchlieBlich variiert die In-
teressenslage von Benutzer zu Benutzer
meist deutlich. Auch die Einschitzung
der Qualitit einer Webseite unterliegt
subjektiven Einfliissen. Da ein hiufiger
Einwand gegen eine Individualisierung
von Suchergebnissen im Schutz der Pri-
vatsphire begriindet liegt, konzentriert
sich unsere Arbeit auf ein Client-seitiges
Anwendungsszenario. Das Protokollieren
aller Interaktionen des Benutzers mit der
Suchmaschine, sowie seines Verhaltens
beim Surfen durch das Web, erméglicht
es uns, ein Benutzerprofil zu erstellen.
Auf dessen Grundlage untersuchen wir
Methoden, neue Anfragen gemil der
Benutzerinteressen zu erweitern und
Suchergebnisse individuell neu zu ord-
nen. Kénnen wir beispielsweise dem
Profil eines Benutzers entnehmen, dass
sein Interesse weniger der Java-Program-
mierung als vielmehr Reisen auf die In-
sel Java gilt, lassen sich Doppeldeutig-
keiten in der Suchanfrage verringern.

...want to visit
Indonesia

\ﬁrav}
map )
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Jjava.sun.com

lonelyplanet.com
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Zeitreise in Web-Archiven

Das World-Wide-Web (kurz: Web)
verdndert sich stindig: Inhalte kom-
men hinzu, werden modifiziert oder
verschwinden. Diese Evolution spiegelt
aktuelles Geschehen wider und ist ein
wichtiges Zeitdokument, das es zu erhal-
ten gilt. Dieser Aufgabe haben sich ver-
schiedene Organisationen angenommen,
darunter Nationalbibliotheken und, als
wohl bekanntestes Beispiel, das in San
Francisco ansissige Internet Archive
(http:/;www.archive.org). In so genannten
Web-Archiven speichern diese Institu-
tionen Momentaufnahmen von Web-
Seiten zu verschiedenen Zeitpunkten.

Die Web-Site des Max-Planck-Instituts fiir Infor-
matik im Zeitverlauf, wie sie in einem Web-Archiv
bewahrt ist

Der Zugriff auf archivierte Web-
Seiten iiber solche Web-Archive ist
heute weitgehend auf das Nachschlagen
einzelner Seiten beschrinkt: Anhand
ihrer Adresse wird eine Liste verfiigharer
Versionen angezeigt. Die einzelnen Ver-
sionen kénnen dann eingesehen werden.

Eine Suche anhand von Schliisselwértern :

wird nicht unterstiitzt oder aber behan-
delt Versionen als eigenstindige Doku-
mente und ignoriert damit die Zeitachse.

An diesem Punkt setzt unsere ge-
genwiirtige Forschung an. Wir beschifti-
gen uns mit Effektivitits- und Effizienz-

aspekten von Zeitreise-Anfragen auf

* Web-Archiven. Unter einer Zeitreise-
: Anfrage verstehen wir hierbei eine aus

Schliisselwortern bestehende Anfrage

wie ,Prognosen zur Bundestagswahl",

. die um einen zeitlichen Kontext, bei-

- spielsweise ,August 2005, erweitert ist.
. Als mégliche Resultate fiir die Anfrage

sollen nur solche Versionen betrachtet

- werden, die im genannten Zeitraum tat-
- sichlich existiert haben.

Effektivitit spiegelt sich in der
Resultatsgiite wider, also darin, wie gut

* das vom Benutzer in der Anfrage formu-

lierte Informationsbediirfnis befriedigt

- wird. Bestehende Information-Retrieval-

Modelle (wie beispielsweise OKAPT
BM25) sind nicht auf den Umgang mit

* Versionen und Zeitaspekten ausgelegt.

Existieren mehrere Versionen einer Web-

seite, so werden diese als eigenstindige

Dokumente behandelt und kénnen da-

- her unabhingig voneinander in einem
- Anfrageresultat enthalten sein. Dies ist
. im Allgemeinen nicht erwiinscht. Statt-

dessen soll dem Benutzer eine Liste der

: Webseiten im zeitlichen Kontext gezeigt
- werden, wobei verschiedene Versionen

- unter einem einzigen Eintrag zusammen- -
- gefasst werden. In einer kiirzlich erschie- :
nenen Arbeit wurden daher verschiedene

Moglichkeiten definiert, wie sich die Re-
levanz einer Webseite aus den Relevanz-

- werten ihrer Versionen aggregieren ldsst.

Eine Herausforderung bei der
effizienten Bearbeitung von Zeitreise-

Anfragen sind die zu bewiltigenden Da-
: tenmengen. Selbst kleine Web-Archive
. erreichen leicht Groflen im Bereich

mehrerer Terabytes. Geeignete Index-

- strukturen zur Unterstiitzung von Zeit-
- reise-Anfragen miissen daher sowohl
. im Hinblick auf Platzverbrauch als auch

auf Performanz hervorragend skalieren.
Unser Ansatz baut auf einer existieren-

- den, diesen Anforderungen entsprechen-
- den Indexstruktur auf: dem invertierten

Index. Der invertierte Index enthilt pro
Wort eine Liste. In dieser sind Informa-
tionen iiber das Vorkommen des Wortes
in einzelnen Dokumenten enthalten.
Wir erweitern die pro Vorkommen des
Wortes gespeicherte Information um ein
Giiltigkeit-Zeitintervall und nutzen zu-
sitzlich aus, dass sich zeitlich benach-
barte Versionen einer Webseite hiufig
nur geringfiigig unterscheiden — etwa
weil lediglich Tippfehler korrigiert wur-
den. Unser Ansatz entfernt solche Un-
terschiede, sofern sie einen kalibrier-
baren Schwellwert nicht iiberschreiten,
und reduziert so den Platzbedarf dra-
stisch, ohne Anfrageresultate merklich
zu verfilschen.

Bei einer Anfragebearbeitung wer-
den in der Regel viele Eintrige gelesen,
die irrelevant sind, da sie sich auf Versio-
nen beziehen, die nicht im zeitlichen
Kontext existiert haben. Dies ist ineffi-
zient und vermeidbar. Um dieses Pro-
blem zu umgehen, materialisiert unser
Ansatz pro Wort mehrere kiirzere Index-
listen, die ausschlieBlich Informationen
zu den im zugehorigen Zeitraum existie-
renden Versionen enthalten. Dadurch
steigt wiederum der Platzbedarf, da
Eintrige eventuell iiber mehrere dieser
kiirzeren Indexlisten repliziert werden.
Es besteht somit ein Zielkonflikt zwi-
schen Effizienz und Platzverbrauch.
Verfahren, die in diesem Zielkonflikt
vermitteln und unter verschiedenen
Vorgaben (beispielsweise einer vorgege-
benen Beschriinkung des Platzbedarfs)
die optimalen kiirzeren Indexlisten ma-
terialisieren, sind Gegenstand unserer
gegenwirtigen Forschung.
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Verteilte Linkanalyse zur Autorititsbewertung

in Webgraphen und sozialen Netzen

Informationsmanagement in Inter-
net-Communities ist ein brandaktuelles
Thema. Viele Benutzer, die gewisse In-
teressen gemeinsam haben, schlieffen
sich mit ihren persénlichen Daten sowie
ihren Annotationen und Meinungen zu
Daten anderer in einem elektronischen
Portal zusammen und schaffen einen
Mehrwert der insgesamt gesammelten
Informationen. Die Interaktionen der
Benutzer und die dynamisch entstehen-
den Untergruppen bilden eine Form von
sozialen Netzen, deren Analyse interes-
sante Erkenntnisse tiber die Community-
Struktur und die Qualititsverteilung der
Informationen und Meinungen liefern
kann. Eines der erfolgreichsten Commu-
nity-Portale dieser Art ist der Photo-
Sharing-Service www.flickr.com. Dort
platzieren Millionen von Hobbyphoto-
graphen ihre besten Schnappschiisse.
Benutzer annotieren und bewerten ihre
Photos gegenseitig und erzeugen damit
sowohl eine soziale Struktur als auch
indirekt ein Ranking der besten Photo-
graphen und Photographien.

Eine mathematische Methode zur

Analyse solcher vernetzten Strukturen ist :

die Spektralanalyse der zugrundeliegen-
den Graphen. Der bekannteste Sonder-
fall dieser Analysen ist die Berechnung
von Googles PageRank-Maf} fiir Websei-
ten. Dies ist ein Maf fiir die Autoritit
oder anfrageunabhiingige Wichtigkeit

von Webseiten, das auf der Interpretation

von Hyperlinks als Empfehlung von Sei-
ten beruht. Eine Seite hat umso hihere
Autoritit, je ofter sie via Link empfohlen

wird und je hsher die Autoritit der Emp-

fehlenden ist. Die Idee ldsst sich auf die
Analyse sozialer Netze verallgemeinern.
Dazu muss man statt des Webgraphen —
mit Webseiten als Knoten und Hyper-
links als Kanten — geeignete Graphstruk-
turen definieren, zum Beispiel mit Be-
nutzern, Annotationen und Photos als
Knoten und den Benutzerempfehlungen
und -interaktionen sowie Zugehérigkei-
ten von Photos zur gemeinsamen The-
mengruppen als Kanten. Anschliefend
kann man mit Spektralanalysemethoden
die wichtigsten Benutzer und Photos
bestimmen.

Auch wenn die grofiten der derzei-
tigen Communities auf groBen Server-
Farmen in zentralisierter Form betrieben

werden, dringt sich eigentlich eine ver-

teilte, dezentralisierte Form des Commu- :

nity-Managements auf. Dabei wiirde je-
der Benutzer seine Daten auf seinem ei-
genen Rechner halten, und die Rechner
aller Benutzer wiirden Community-weit
untereinander in einem Peer-to-Peer-
Netzwerk kooperieren. Dies hitte den
Vorteil, dass Benutzer in expliziter und
flexibler steuerbarer Weise Herr iiber
ihre Daten und deren Sharing und Wei-
terverbreitung bleiben und das soziale
Netz weniger anfillig fiir etwaige Mani-
pulationen wiire. Man wiirde fiir die
oben erwithnten Autoritits- und Quali-

titsanalysen quasi auf eine Art der Basis- -

demokratie setzen. Zugleich hitte man
damit potentiell riesige Speicher- und

Rechenressourcen zur Verfiigung, verteilt :

iiber die personlichen Computer von
Millionen von Benutzern. Gerade fiir die
Spektralanalyse sehr groffer Graphen —
der Webgraph hat zum Beispiel mehr als
10 Milliarden Knoten und vermutlich
Billionen von Kanten —, wiire eine ver-
teilt-parallele Berechnung sehr niitzlich,
wenn sie denn mit der Anzahl der ein-
gesetzten Rechner gut skalieren wiirde.

Der JXP-Algorithmus ist ein von
uns entwickeltes, neues Verfahren, das
eine solche massiv dezentralisierte Be-
rechnung von Autoritéts- und Qualitits-
malen in skalierbarer und effizienter
Weise ermoglicht. Dabei triigt es der fiir
selbstorganisierende Peer-to-Peer-Struk-
turen typischen Eigenschaft Rechnung,
dass man die Datenverteilung nicht ein-

fach top-down planen kann. Da Peers
autonom {iber ihre Datensammlungen
und ihre Beziehungen zu anderen Daten
und Benutzern bestimmen, muss man
mit beliebigen Untergraphen auf den
einzelnen Peers rechnen. Insbesondere
kénnen sich die Untergraphen verschie-
dener Peers tiberlappen, und die Peers
wissen a priori nicht, ob solche Uberlap-
pungen vorliegen und wie grol} sie gege-
benenfalls sind.

Beispiel eines Graphs, der auf mehrere Peers
verteilt ist

JXP steht fir Juxtaposed Approxi-
mate PageRank, weil es primir fiir die
PageRank-Berechnung in einem Peer-
to-Peer-Netz entwickelt wurde, weil
es approximativ arbeitet und weil sein
Grundprinzip auf bilateralen Rendez-
vous zwischen jeweils zwei Peers beruht.
Die durch lokale Berechnungen und
die Peer-Rendezvous approximierten
Autorititswerte konvergieren mathe-
matisch beweisbar gegen die korrekten
globalen Werte, die man erhalten wiirde,
wenn man die gesamte Berechnung zen-
tralisiert auf dem globalen Graphen
durchfiihren wiirde.
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Die Optimierung ist heutzutage von sehr
groBer Bedeutung. Sie wird zum Beispiel ein-
gesetzt, um den Bedarf an teuren Ressourcen
wie etwa Arbeit einzusparen. Die Heraus-
forderung an die Wissenschaft ist es, Verfah-
ren zu entwickeln, mit denen sich schnell
optimale Losungen finden lassen oder zumin-

dest solche, die nahe am Optimum liegen.

Gute Optimierungsverfahren sind
fiir viele grofe Unternehmen entschei- -
dend fiir die Wettbewerbsfihigkeit. Durch
sorgfiltige Planung kénnen in Industrie-
projekten oft grofe Betrdge eingespart
werden. Allerdings miissen in einem
solchen Plan viele Bedingungen bertick-
sichtigt werden. Das macht es fiir den
Computer schwer, optimale oder zumin-
dest sehr gute Plidne zu finden. Weiter-
hin kann die Datenmenge, die den Pro-
blemen zugrunde liegt, so grof sein, dass
sie nicht von einem Menschen tiber-
schaut werden kann und auch fiir den
Computer eine Herausforderung dar-
stellt. Trotzdem werden Lésungen immer
schneller benétigt.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik beschiftigen wir uns mit derartigen
schwierigen Optimierungsproblemen.
Zum einen entwickeln wir ausgefeilte
Verfahren, um héchst effizient optimale
Losungen zu finden, auch wenn die zu

behandelnde Datenmenge immer grofier
wird. Ist das zugrunde liegende Problem
zu schwierig, um die optimale Losung
schnell zu berechnen, entwickeln wir
Verfahren um zumindest eine Lésung
zu finden, die nahe am Optimum liegt.
Auberdem forschen wir an einem allge-
meinen Optimierungsverfahren, der
,ganzzahligen Programmierung”, mit dem
sich viele Probleme einfach formulieren
lassen und mit dem wir letztlich doch
effizient optimale Lésungen berechnen
kénnen.

Da die Optimierung in schr vielen
verschiedenen Bereichen eine wesentli-
che Rolle spielt, untersuchen Wissen-
schaftler aus allen Forschungsgebieten,
die am Max-Planck-Institut betrachtet
werden, Optimierungsprobleme.
Optimierung ist heutzutage ein wesentli-
cher Schliissel zur Wettbewerbsfihigkeit
von Unternehmen. Diese Bedeutung
wird weiter zunehmen.
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Theorie evolutionédrer Algorithmen

Evolutionire Algorithmen (EAs)
sind allgemeine Suchverfahren, die in
den Ingenieurdisziplinen und im Bereich
der kombinatorischen Optimierung viel-
filtig angewendet werden. Diese Klasse
von Losungsverfahren folgt dem Vorbild

der Evolution und dem Darwinschen Prin- *

zip des ,survival of the fittest”. Angelehnt

an das natiirliche Evolutionsprinzip, wird
ein spezieller Losungskandidat als Indivi- -

dvum und eine Menge solcher Kandida-
ten als Population bezeichnet. Eine so
genannte Fitnessfunktion, welche vom
gegebenen Problem abhiingt, bewertet
die Losungskandidaten. Nach dem bio-
logischen Prinzip wird aus einer Eltern-
Population eine Kinder-Population er-
zeugt. Dies geschieht durch so genannte
Veriinderungsoperatoren, die das geneti-
sche Material der Eltern an die Kinder
vererben. Die wichtigsten Operatoren
sind in diesem Fall Rekombination und
Mutation. Die Rekombination erzeugt
gewthnlich aus zwei Eltern ein Kind,
wihrend die Mutation zusitzlich dafiir
sorgt, dass das Kind weitere neue Eigen-
schaften aufweist. Von einer Startpopu-
lation ausgehend, ist es das Ziel, fiir ein

gegebenes Problem eine Menge méglichst

guter Losungskandidaten zu erhalten.
Nachdem zunichst durch Veridnderungs-
operationen Kinder erzeugt worden sind,
werden anhand der Fitnessfunktion aus
der Eltern-Kind-Menge Individuen aus-
gesucht und eine so neue Elternpopula-
tion geschaffen.

Evolutiondre Algorithmen werden
insbesondere dann eingesetzt, wenn fiir
ein gegebenes (neues) Problem kein gu-
ter problemspezifischer Algorithmus vor-
handen ist. Es kann nicht erwartet wer-

den, dass EAs speziell fiir ein Problem
entworfene Losungsverfahren tibertref-
fen. Es ist also nicht Ziel der Forschung,
zu zeigen, dass EAs problemspezifischen
Algorithmen tiberlegen sind. Vielmehr
steht im Vordergrund, die Arbeitsweise
evolutionirer Verfahren zu verstehen.

Eltern Rekombination
Selektion Mutation
Kinder
Ablaufsch eines evol aren Algorithmus

Forschungsschwerpunkt

Wiihrend evolutionére Verfahren bereits
vielfach erfolgreich angewendet werden,
steckt das theoretische Verstindnis die-
ser Algorithmen im Vergleich zu klassi-
schen Algorithmen noch in den Kinder-
schuhen.

Hierbei wird untersucht, wie evolu- :

tiondre Suchverfahren in der Lage sind,
bestimmte Probleme zu lésen, und mit

welchen Strukturen EAs gut oder schlecht

umgehen kénnen. Das Hauptaugenmerk

ist darauf gerichtet, wie viel Zeit EAs be- -

nétigen, um fiir ein gegebenes Problem
eine optimale Losung zu generieren. Da
evolutionire Algorithmen eine spezielle

Klasse randomisierter Algorithmen sind,
kann man auf eine grofle Zahl klassischer
Analysemethoden zurtickgreifen. Des
Weiteren werden neue Analysemethoden
entwickelt, die insbesondere evolutionire
Verfahren analysieren.

Es zeigt sich, dass evolutionidre Algo-
rithmen oft gute Losungen fiir bekannte
Probleme finden. Sie sind bei vielen
Problemen in der Lage, sich dhnlich wie
problemspezifische Algorithmen zu ver-
halten. So wurde exemplarisch in meh-
reren Arbeiten untersucht, wie evolutio-
niire Algorithmen Eulerkreise in einem
gegebenen Graphen finden kinnen.
Hierbei zeigt sich, dass die Kodierungs-
art moglicher Lésungen und die Wahl
des verwendeten Mutationsoperators
einen groen Einfluss auf die Laufzeit
eines EAs haben. Mit rigorosen Laufzeit-
analysen konnte gezeigt werden, dass
sich gut gewihlte EAs dhnlich effizient
verhalten wie die besten problemspezifi-
schen Algorithmen. Im Gegensatz hierzu
kann eine eher allgemeinere Kodierung
im Zusammenhang mit einem (fiir das
Problem) schlechten Mutationsoperator
zu einem vollkommen ineffizienten Ver-
fahren fiihren.
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Auf schnellstem Weg durchs Strallennetz

Ein computergestiitztes Navigations- :

gerit gehort heute schon zur Auto-Stan-
dardausstattung. Trotzdem wissen viele
Nutzer nicht, wie diese Gerite in weni-
gen Sekunden die schnellsten Routen
in einem Straflennetzwerk berechnen.

Kiirzeste Pfade in Graphen

In der Informatiksprache modelliert

man die Bestimmung einer schnellsten
Reiseroute in einem Strafennetzwerk

als eine ,Kiirzeste-Pfadanfrage” in einem
Graphen. Die Kantengewichte des Gra-

phen entsprechen dabei den Reisezeiten. :

Aufgrund seiner Effizienz wird sehr oft
der so genannte Dijkstras Algorithmus
zur Beantwortung von Kiirzeste-Pfad-
Anfragen in Graphen eingesetzt. Ein
Beispiel aus der Praxis: Das US-ameri-
kanische Stralennetzwerk besteht aus
zirka 24 Millionen Kreuzungspunkten
und 58 Millionen Streckenabschnitten.
Ein handelstiblicher 2-GHz-Rechner
beantwortet eine Routenanfrage inner-
halb von etwa zehn Sekunden. Was sich
zunichst sehr schnell anhort, wiirde auf
eher rechenschwachen Navigationsgeri-
ten zu Anfragezeiten im Minutenbereich
fithren. Undenkbar wire es auch, auf
dieser Basis einen Routenplaner im In-
ternet aufzusetzen, da er mehrere hun-
dert Anfragen pro Sekunde verarbeiten
muss. Um effizienter arbeiten zu kén-
nen, miissen die speziellen Eigenschaf-
ten eines StraBennetzwerks ausgenutzt
werden.

Ausnutzung von StraBenhierarchien

Die hierarchische Struktur von
Strallennetzwerken spiegelt sich schon
in der Unterteilung in verschiedene
StraBentyp-Kategorien wie Autobahnen,
Landstrafen, Feldwege wider. Je weiter
jemand verreist, umso hiufiger benutzt
er wichtige Straflen wie Autobahnen oder
SchnellstraBen. Um nun die Routen-
planung schneller zu berechnen, gibt es
folgende Maglichkeit: Im Umfeld von
Start und Ziel der Reise werden alle
Straflenkategorien berticksichtigt, aber
im mittleren Routenbereich nur wich-
tige Stralen wie beispielsweise Auto-
bahnen. Tatsdchlich ldsst sich mit die-
ser Einschrinkung die schnellste Route
etwa 1000 mal effizienter berechnen —
damit spielen sich Anfragen nun im
Millisekundenbereich ab. Mit diesem
Verfahren kénnen selbst rechenschwa-
che Plattformen schnell arbeiten und
Server Hunderte von Anfragen pro
Sekunde beantworten.

Unser neuer Ansatz: schnellste Routen
via Transitknoten

Der folgende natiirliche Umstand
erlaubt es sogar, die Anfragezeiten noch-
mals um den Faktor 100 zu verbessern:
Eine Person méchte mit dem Auto ver-
reisen. Wie viele Moglichkeiten gibt
es nun fiir sie, die nihere Umgebung
zu verlassen? Das Ziel der Reise ist in
diesem Zusammenhang unerheblich.
Typischerweise existiert nur eine Hand-
voll solcher Routen.
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Routen auf denen man ein kleines Dorf siidlich von
Fresno (USA) verlassen wiirde

Die Idee unseres Ansatzes ist es
nun, wenige Kreuzungspunkte — so ge-
nannte Transitknoten — zu identifizieren,
sodass jede lingere Reise auf schnellstem
Wege durch mindestens einen dieser
Transitknoten verlduft. Auflerdem kennt
jeder Ort im Strallennetzwerk die weni-
gen fiir ihn relevanten Transitknoten.
Mithilfe einer Tabelle, die die schnell-
sten Pfade zwischen allen Transitknoten
auffihrt, kénnen damit Anfragen im
Mikrosekundenbereich beantwortet
werden, also um Gréfenordnungen
schneller als zuvor.

Dieses Verfahren gehért zu den jiingsten
Entwicklungen unserer Arbeitsgruppe. :::
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Algorithmen fiir Speicherhierarchien

Zwischen Theorie und Praxis

Im Forschungsbereich Algorithmen
und Datenstrukturen fiir Speicherhierar-
chien betreiben wir Grundlagenforschung
zu einem praxisrelevanten Thema, das
fiir viele Anwendungen der Ingenieurs-
und Naturwissenschaften stetig an Be-
deutung gewinnt: In Algorithmen, die
grofle Datenmengen verarbeiten, hingen
die Kosten fiir Speicherzugriffe davon ab,
wo die Daten abgelegt sind. Withrend
der Wartezeit fiir einen Hauptspeicher-
zugriff kénnen moderne Prozessoren
leicht 1.000 arithmetische Operationen
durchfiihren; fiir Festplattenzugriffe kann
dieser Faktor sogar auf mehrere Millio-
nen ansteigen. Im klassischen Algorith-
menentwurf hingegen werden fiir alle
Operationen und Speicherzugriffe iden-
tische Kosten angesetzt (Von-Newmann-
Modell). Sobald die Daten nicht mehr
in den Hauptspeicher passen, kommt
es oftmals zu verheerenden Folgen fiir
die Programmlaufzeiten.

Das Externspeicher-Modell

Die folgende einfache Erweiterung
zum so genannten Externspeicher-Mo-
dell liefert oft schon brauchbare Vorher-
sagen: Ein Von-Neumann-Rechner mit
begrenztem internen Speicher fiir M
Maschinenworte ist mit einem externen
Speicher verbunden. In einem Ein-/Aus-
gabeschritt kann ein Block mit B neben-
einander stehenden Maschinenworten
zwischen internem und externem Spei-
cher bewegt werden. Wegen des grofien
Geschwindigkeitsunterschieds zwischen
Haupt- und Festplattenspeicher spielen
meist diese beiden Ebenen die Rolle von
internem und externem Speicher. Neben
der Anzahl der Operationen und Zugriffe
auf den internen Speicher analysieren
wir deshalb zusitzlich die Anzahl der
Ein-/Ausgabeschritte. Ziel ist es, diese
zu minimieren.

Das Externspeicher-Modell

Goldene Regeln

In diesem Zusammenhang ist es oft :
notwendig, die Speicherzugriffsmuster im
- Vergleich zum jeweils besten Von-Neu-
* mann-Algorithmus radikal umzugestalten. :
. Wie genau, hiingt vom konkreten Problem
- ab. Es gibt aber einige wenige goldene
Regeln. Ist ein Datenelement zum Bei-

. spiel einmal im internen Speicher abge-
- legt, sollte es bestméglich und umfassend
. genutzt werden, bevor es wieder ausgela-
© gert wird. Weiterhin sollten die Zugriffe
auf den Externspeicher ein hohes Mal}
- an Lokalitit aufweisen: wenn beispiels-
- weise eine externe Speicherstelle gelesen :
- wird, sollten die benachbarten B Maschi-
nenworte (die durch den Blockzugriff

- automatisch mitgeliefert werden) eben-
- falls von Interesse sein. Ebenso sollten

. unstrukturierte Zugriffe vermieden wer-
. den. Dies ist besonders schwierig bei
vielen der so genannten Graphenalgo-

. rithmen, die hinter zahlreichen Anwen-
- dungen stehen. Dies steht im Zusammen-
. hang mit Querverweisen zwischen Daten.

Anwendungen im WWW

Ein Beispiel fiir einen sehr grofien
Graph ist das World Wide Web (WWW).
Typische Graphenprobleme im Web be-
ziehen sich auf seine Zusammenhangs-
struktur (welche Seiten sind beispiels-
weise verzahnt, welche isoliert) und
seine Distanzen (kiirzeste Pfade: Wie
viele Verweise miissen verfolgt werden,
um von einer bestimmten Seite zu einer
anderen zu gelangen?). Da Verweise im
allgemeinen nicht-lokal sind, miissen fiir
effiziente Ein-/Ausgabe-Graphenalgorith- -
men oft unorthodoxe Strategien entwor-
fen werden. Zwei fundamentale Formen
des Kiirzesten-Pfad-Problems (Breiten-
suche, kiirzeste Pfade bei einem Start-
punkt und beschrinkten positiven Ge-
wichten) konnten wir entscheidend ver-
bessern, indem wir durch einen — eigent-
lich unerwiinschten — gréfleren Berech-
nungsaufwand viele unstrukturierte Ein-
zelzugriffe einsparen konnten: die Tmple-
mentierung unseres Ansatzes ist bis zu :
1.000 mal schneller als die besten bis-
herigen Verfahren.

Einen Uberblick iiber Algorithmen
und Datenstrukturen fiir zwei- und mehr-
stufige Speicherhierarchien liefert unser
Buch Algorithms for Memory Hierarchies,
Springer, 2003.

B Algorithms for
£l Memory Hierarchies
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Deterministische Irrfahrten

In der Natur spielt der Zufall eine

zentrale Rolle. Auch in der Informatik ist -

er der Grundbaustein fiir viele Anwen-
dungen, beispielsweise fiir evolutionire
Algorithmen.

Zuféllige Irrfahrten

Eine zufillige Irrfahrt (englisch:
Random walk) ist ein Weg, der dadurch
entsteht, dass man an jeder Kreuzung in

eine zufillige Richtung geht. Diese Rich- :

tungsentscheidungen sind unabhiingig

voneinander und jede Richtung ist gleich

wahrscheinlich. Die Eigenschaften sol-
cher Irrfahrten wurden seit Anfang des
letzten Jahrhunderts eingehend unter-
sucht. Daraus haben sich einfache, aber
hocheffiziente Algorithmen entwickelt.

Ein Beispiel dafiir ist die Erkundung von

unbekanntem Terrain mit einer zufélligen
Irrfahrt.

Quasi-Zufallige Irrfahrten

Wir untersuchen die Frage, wie viel
Zufall bei einer solchen Irrfahrt tatsich-
lich nétig ist. Dazu betrachten wir ein
quasi-zufilliges“ Analogon der zufilligen
Irrfahrt, genannt ,,Propp-Maschine".
Dieses vor einigen Jahren von Jim Propp
vorgeschlagene Modell besitzt an jedem
Kreuzungspunkt einen Zeiger. Richtungs-
entscheidungen werden nun determini-
stisch getroffen, indem der Weg der Zei-

gerrichtung folgt. Um dennoch alle Rich-

tungen gleichmiBig zu bedienen, wird
ein passierter Zeiger in einer vorgeschrie-
benen Reihenfolge weiter gedreht.

Besetzte Felder nach einer zufélligen
Irrfahrt von 1600 Partikeln um einen
Kondensationspunkt

Ein-Knoten-Diskrepanz

Dieses deterministische Mo-
dell dhnelt der bekannten zufilligen
Irrfahrt in iiberraschender Weise. Als
Beispiel betrachten wir ein unendlich
groBes Schachbrett, auf dem Spielsteine
sich in jedem Schritt zu einem der vier
benachbarten Felder bewegen. Wir ha-
ben nun untersucht, wie sich beide Mo-
delle ver- halten, wenn man eine grof’e
Zahl Steine auf den schwarzen Feldern
des Schachbretts verteilt und sie eine
feste Anzahl von Schritten laufen lisst.
Wir konnten zeigen, dass der Unter-
schied zwischen der erwarteten
Anzahl der Spielsteine, die bei
zufilliger Bewegung auf ei-
nem Feld enden, und der
Anzahl der Spielsteine,
die die Propp-Maschi-
ne dahin befordert,
maximal acht ist.
Diese Schranke ist
unabhingig von der
Gesamtzahl der Spiel-
steine, der Laufzeit und
der anfinglichen Zeiger-
Ausrichtung.

Wachstumsprozess

Zufillige Trrfahrten beschrei-
ben auch physikalische Wachstumspro-
zesse wie die Kondensation oder die Ent-
wicklung eines Blitzes. Wir betrachten
ein dhnliches Modell, bei dem Partikel
aus einem einzelnen Kondensationskeim
austreten und nach einer zufilligen Irr-
fahrt an der ersten freien Position, die
sie erreichen, liegen bleiben. Dadurch
entsteht eine ausgefranste runde Fliche

- von Partikeln um den Kondensations-

- keim. Es ist bekannt, dass diese Form
© gegen einen Kreis konvergiert und dass
die erwartete Fluktuation héchstens

* etwa mit der sechsten Wurzel der An-
- zahl der Partikel zunimmt.

Propp-Kreis

Analog zu dem beschriebenen Kon-

densationsprozess der zufilligen Irrfahrt
 kann man die Partikel auch nach den
Zeigern der Propp-Maschine lenken.

Fiir dieses Modell konnte man ebenso
beweisen, dass die ent-
stehende Form ge-
s, gen einen Kreis
5. Lkonvergiert.

Besetzte Felder von

=7 einer Million Partikeln
im Propp-Modell. Die

Farben beschreiben die letzte
Richtung des jeweiligen Zeigers.

Experimentell zeigt sich jedoch, dass der
Unterschied zwischen Inkreis und Um-

. kreis nur eine sehr kleine Konstante zu

sein scheint. Es ist iiberraschend, dass

dieses einfache Modell eine so komplexe
- und zugleich regelmiBige Struktur er-
- zeugen kann.
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Bewegungsanalyse bekleideter Personen aus Videodaten:

Ein Rontgenblick durch Kleidungsstiicke

Markerfreie menschliche Bewegungs-
analyse

Motion Capture bezeichnet die
Aufnahme menschlicher Bewegungen
und deren Analyse. Anwendungsbeispiele
findet man in der Medizin. Hier wird
Motion Capture eingesetzt, um orthopi-
dische Krankheiten zu diagnostizieren
oder den Heilungsverlauf zu dokumen-
tieren. In der Sportwissenschaft nutzt
man Motion Capture, um die Leistung
von Profi-Sportlern zu verbessern, in der
Filmindustrie, um Avatare zu animieren.

Zurzeit verwendet man meist so
genannte markerbasierte Verfahren: An
einer Person werden zunichst (reflektie-
rende) Marker angebracht. Kameras ver-
folgen dann die markierten Personen in
speziellen Aufnahmevorrichtungen (bei-
spielsweise unter Stroboskoplicht).

Ein dreidimensionaler Scan einer Versuchsperson

Doch fiir viele Anwendungen wie
zum Beispiel im Aullenbereich, im
Schwimmbad oder in hochdynamischen
Szenen sind solche Marker ungeeignet.
Gerade éltere Patienten empfinden der-
artige Marker zudem als unangenehm.
Folglich bewegen sie sich bei Aufzeich-
nungen unnatiirlich. Deshalb ist die mar-
kerfreie Verfolgung von Personen in Bild-
sequenzen ein aktuelles und attraktives
Forschungsgebiet, das am Max-Planck-
Institut fiir Informatik neben anderen
offenen Problemstellungen bearbeitet
wird. In diesem Projekt werden zunichst
Personen in einem Laserscanner rekon-
struiert. In das Modell wird ein virtuelles

Skelett mit Gelenken eingebaut, sodass

es animiert werden kann. Eine Person
wird anschliefend von verschiedenen
synchronisierten Kameras beobachtet.

Um das Modell an die Bilddaten anzu-
passen, wird zunichst das Bild segmen-

tiert.

Segmentierung des Bildes durch Evolution einer
Levelsetfunktion

Hierzu werden so genannte Level-

set-Funktionen eingesetzt, die mit einem

3D-Shape-Prior versehen werden. An-
schliefend wird die Oberfliche mit ei-
nem Registrierungsverfahren an die Bild-
konturen angepasst. In einer Reihe von
Experimenten konnte gezeigt werden,
dass unser markerfreies Motion-Capture-
System die gleiche Fehlertoleranz auf-
weist wie markerbasierte Verfahren. Zu-
sitzlich haben wir die Moglichkeit, auch
Personen im Auflenbereich zu verfolgen.

Personenverfolgung im AuBenbereich

Bewegungsanalyse bekleideter
Personen

Das bisherige Verfahren erfordert,

. dass die Personen enge Ganzkorperan-

© ziige tragen. Nur so lassen sich die Kor-
perkonturen gut an die Bilddaten anpas-
* sen. Dies ist insofern ungiinstig, als bei
- der Analyse von Sportbewegungen (bei-
© spielsweise von Fufballspielern) Trikots
getragen werden. Und éltere Personen

- fithlen sich in Ganzkérperanziigen

- ihnlich unwohl wie mit angebrachten

Markern. Deshalb wird in einem der

Forschungsprojekte eine Kleidungssimu-

lation in den Optimierungsprozess inte-
- griert: So ldsst sich aufgrund der Klei-
- dung und der sichtbaren Kérperteile auf
. die verdeckten Bereiche schliefen.

F

)

4

Die verfolgte Person sowohl mit Rock als auch
mit Shorts

Dabei werden sowohl geometrische

- als auch physikalische Kleidungssimula-
© tionen eingesetzt (iiber Mass-spring-Mo-
delle). Mit dem Optimierungsverfahren

- kann man also quasi durch die Kleidung
- blicken und so auf die Konfiguration der

- Gelenke schlieBen.
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Intelligente und effiziente Suche auf XML-Daten

Im Web der Zukunft wird Informa-

tion nicht mehr in Formaten wie HTML

vorliegen, da diese kaum strukturiert und :

vorwiegend zur Prisentation gedacht
sind. Ausdrucksstirkere Formate wie
XML (eXtensible Markup Language) wer-
den sie ablésen. Mit dieser Metasprache
kann man Information strukturiert in
einer graphartigen Form reprisentieren
und mit Semantik annotieren. Dabei ist
es allein wegen der schieren Grofe des
Webs unwahrscheinlich, dass Informa-
tion tiberall gleichartig dargestellt wird.

Stattdessen gibt es eine bunte Mischung -

aus den verschiedensten Annotationen.
Dokumente, die durch Links verbunde-
nen sind, machen das Web zu einem
engmaschigen Informationsnetz.

Sobald zusitzliche Annotationen
ausgenutzt werden sollen, stellt die Su-
che auf grofen, heterogenen Sammlun-
gen von XML-Dokumenten, fiir die das
Web der Zukunft neben Intranets oder
Online-Bibliotheken nur ein Beispiel ist,
grofle Herausforderungen an Suchma-
schinen. Einfache Wortanfragen, wie sie
im heutigen Web benutzt werden, kén-
nen dies nicht leisten. Stattdessen sind
neuartige Anfragesprachen erforderlich,
die Bedingungen an die Struktur und
Annotation von Daten stellen. Benutzer,

die Anfragen formulieren, kénnen wegen

der Heterogenitit der Datensammlungen :

allerdings immer nur vermuten, wie die

Datenstruktur letztlich aussieht. Die Such-

maschine muss versuchen, Trefferseiten
zu finden, die eine groBtmagliche Uber-
einstimmung mit der Anfrage sowohl in

der dargestellten Information als auch in

der Struktur aufweisen. Um dieses schwer :

zu l6sende Problem automatisch bearbei-
ten zu kénnen, muss man wissen, wel-
che Annotationen idhnliche Daten be-
schreiben. Unsere Suchmaschinen TopX
und SphereSearch verwenden dazu
Ontologien, die Bezichungen zwischen
sprachlichen Konzepten wiedergeben,
beispielsweise Ober- und Unterbegriffe
sowie Synonyme. Ein Ahnlichkeitsmal
fiir die Ontologie, das auf der Korre-
lation von Begriffen in einem grofien
Korpus basiert, hilft, auch Annotationen

zu finden, die in der Ontologie inner-
halb eines kleinen Abstands um das Ge-
suchte liegen. Die XPath-artige Anfrage
larticle[//~person Max Planck], die nach
Artikeln tiber die Person Max Planck
sucht, findet so zum Beispiel auch Do-
kumente, in denen Max Planck als Wis-
senschaftler oder Physiker annotiert ist,
nicht aber Dokumente, in denen von
Max-Planck-Instituten die Rede ist.
Um die Wichtigkeit eines potenziellen
Ergebnisses fiir eine Anfrage zu ermit-
teln, spielt neben der semantischen
Ahnlichkeit der Annotationen auch der
textuelle Inhalt eine Rolle. Dabei wird

jeder Teil des Dokumentes (also zum

Beispiel Abschnitte) numerisch bewertet
— und zwar auf Basis der Hiufigkeit der
Anfrageterme und der Linge des Doku-
mentteils. Die Ergebnisse werden dann

zusiitzlich entlang der Graphstruktur der
Dokumentsammlung abstandsgewichtet
aggregiert. Riickmeldungen des Benut-

zers {iber die Giite von Suchergebnissen
werden zusitzlich genutzt, um Anfragen

zu verfeinern und so die Ergebnisqualitit -

zu verbessern.

Abstandsgewichtete Aggregation fiir eine Anfrage
aus zwei Wortern

Da die zugrunde liegenden Daten-
sammlungen schr grof} sein kénnen, spielt
die Effizienz der eingesetzten Algorith-
men eine grofie Rolle. Der Wunsch ist
es, ziigig die Dokumente mit richtiger
Struktur zu finden. Dies ldsst sich durch
Algorithmen auf Graphen 16sen. Dazu
haben wir zwei Indexstrukturen entwik-
kelt, die auf dieses Problem spezialisiert
sind. Der HOPI-Index speichert kom-
pakt die Menge aller Verbindungen in
Graphen und erlaubt effiziente Zugriffe
auf einzelne Pfade; das FliX-Framework
errechnet die gleiche Information mit
etwas hoheren Kosten zur Laufzeit, kann
dafiir aber auf aufwiindige Vorberechnun-
gen wie beim HOPI-Index weitgehend
verzichten. Zusitzlich gilt es, die Berech-
nung unnétiger Zwischenergebnisse zu
vermeiden und die besten Treffer mog-
lichst rasch zu erhalten. Wir erweitern
dazu etablierte Ansitze fiir unstruktu-
rierte Daten so, dass sie auch Struktur-

bedingungen effizient unterstiitzen.
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Informatik ist einerseits eine Grundlagen-
wissenschaft, die sich mit universellen
Berechnungs- und Problemlosungsmethoden
und deren fundamentalen Eigenschaften wie
Korrektheit und Komplexitét beschaftigt.
Andererseits hat sie aber auch den Charakter
einer Ingenieurwissenschaft und lebt von

den vielfaltigen Beriihrungspunkten mit ver-
schiedensten Anwendungen. Die Grundlagen-
forschung trégt entscheidend zur Entwicklung

von mathematischen Modellen und

Algorithmen fiir einsatzfahige Softwaresys-
teme bei. Progammbibliotheken und -systeme,
die als Open-Source-Software mit kosten-
freien Lizenzen Forschern und Anwendern

zur Verfiigung gestellt werden, bringen
enormen Nutzen fiir andere Wissenschaftler,
beeinflussen die langfristige Entwicklung

der IT-Industrie und liefern Feedback fiir

die weitere Weichenstellung der eigenen

Forschungsarbeiten.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik wird diese Philosophie seit Griin-
dung des Instituts mit grofem Erfolg
verfolgt. Alle Abteilungen und Gruppen
arbeiten daran, die Ergebnisse ihrer
Grundlagenarbeiten in praxisrelevante
Softwaresysteme umzusetzen und fir
Wissenschaft und Industrie verfiigbar zu
machen. Es gibt eine beachtliche Anzahl

am Institut entwickelter Prototypsysteme :

aus allen Bereichen vom Theorembewei-
sen und der Algorithmik bis zur Bioin-
formatik, Sicherheit, Visualisierung und
Web-Suche, die ihren Weg in die Wissen-

schaftsgemeinde gefunden haben und an :

vielen Orten in der Welt fiir Forschungs-
arbeiten benutzt werden. Dabei handelt
es sich tiberwiegend um kostenfreie
Open-Source-Software, in einigen Fillen
wurden Startup-Firmen gegriindet, die
die Software weiter entwickeln und ver-
treiben. Beispiele fiir eine kommerzielle

Nutzung unserer Software sind die LEDA

Bibliothek fiir effiziente Algorithmen aus
der Abteilung Mehlhorn, der BiQ-DNA-
Methylation-Analysator aus der Abteilung
Lengauer, Sicherheitssoftwarekomponen-

ten aus der Forschungsgruppe Scheffer

und der Waldmeister-Gleichheitsbeweiser :

aus der Forschungsgruppe Weidenbach.

Die geschickte Umsetzung mathe-
matischer Modelle und Algorithmen
in lauffihige Software ist zudem selbst
ein wichtiger Forschungsgegenstand.
Algorithmen, die abstrakt sehr gute,
mathematisch analysierbare Laufzeit-
und Speicherplatzeigenschaften haben,
so genannte asymptotische Komplexi-
titsmale, sind in der Implementierung
auf modernen Rechnern und verteilten
Cluster-Systemen nicht automatisch
effizient. Eigenschaften von Prozessoren,
Magnetplatten und Netzwerken sowie
die Charakteristika realer Daten miissen
im Engineering geeignet berticksichtigt
werden, um einsatztaugliche Software-

systeme zu bauen.

Das Zusammenspiel vieler Algorith-
men in einem kompletten System und
die Erweiterbarkeit und Selbstorganisa-
tion von Software werfen selbst schwie-
rige wissenschaftliche Fragestellungen
auf, die teilweise am Max-Planck-Insti-
tut fiir Informatik untersucht werden,
teilweise aber tiber den Themenbereich
des Instituts hinausgehen und innerhalb
der Max-Planck-Gesellschaft vom neuen
Max-Planck-Institut fiir Softwaresysteme
weiter verfolgt werden.
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CGAL: Algorithmen fiir geometrische Probleme

CGAL ist eine hoch-modulare
C++-Bibliothek fiir geometrische Daten-
strukturen und Algorithmen. Dazu zihlen
beispielsweise verschiedene 2D- und 3D-
Triangulierungen, Voronoidiagramme,
Mengenoperationen auf Polygonen und
Polyedern, konvexe Hiillen und polyedri-
sche Flachenrekonstruktion. Es ist prin-

zipiell schwierig, geometrische Algorithmen

korrekt zu implementieren. Ein Haupt-
grund ist, dass Computer nur mit grof’em
Aufwand wirklich exakt rechnen. Eine
Folge sind die iiblichen Rundungsfehler,
die die Korrektheitsbeweise der geome-
trischen Algorithmen ungiiltig machen.
Dass es sich hier nicht um ein rein theo-
retisches Problem handelt, zeigen immer
wieder falsche Resultate, Crashs oder
nicht-terminierende Programme.

Um auf die Probleme hinzuweisen,

verdffentlichte die einflussreiche Com-
putational-Geometry-Impact-Task-Force
von Bernard Chazelle und anderen Wis-
senschaftlern 1996 ihren Report ,Advan-
ces in Discrete and Computational Geo-
metry”, der von der American Mathema-
tical Society herausgegeben worden ist.
Der Bericht fordert in seiner ersten Emp-
fehlung die Entwicklung und Verbrei-
tung eines geometrischen Programm-
codes. CGAL wurde bereits 1995 ganz
in diesem Sinne initiiert und ist seitdem
hochst erfolgreich.

CGAL wird aktuell vom CGAL-
Open-Source-Projekt entwickelt, dem
verschiedene Forschungsinstitute welt-
weit angehéren. Unser Ziel ist es, den
Benutzern in der Industrie und der Lehre

die wichtigsten Lésungen und Methoden :

aus der Algorithmischen Geometrie zur
Verfiigung zu stellen. Wir legen insbeson-
dere Wert auf Korrektheit, Vollstdndigkeit
und Effizienz — sowohl theoretisch als
auch praktisch. CGAL ist als Open-
Source lizensiert. Zusitzlich sind kom-
merzielle Lizenzen der GeometryFactory
erhiltlich, einer Startup-Firma, die im
Januar 2003 aus dem Projekt heraus fiir

Support und Lizensierung gegriindet
wurde. Beispiele fiir kommerzielle An-
wendungsbereiche von CGAL sind Luft-
bildverarbeitung (BAE Systems und Leica
Geosystems, USA), Bildverarbeitung
(Toshiba, Japan) und strukturelle Geo-
logie (Midland Valley, UK, Agip, Italien),
CAD/CAM, Biochemie und andere.
Das Max-Planck-Institut fiir Informatik

ist einer der CGAL-Entwickler. In diesem :
Rahmen wurde es, zunichst mit européi- -

scher Forderung durch das gleichnamige

Projekt unterstiitzt. Seit Projektabschluss

werden die Arbeiten unter anderem in
EU-Projekten weitergefiihrt

sphere map

verien

Nachbarschaften entlang einer Kante eines
3D-Nef-Polyeders

Wir haben am ersten geometrischen
Kernel und vielen grundlegenden Ent-
wurfsentscheidungen mitgearbeitet, die
in der ersten Phase getroffen wurden.
Danach lagen unsere Schwerpunkte
auf dem d-dimensionalen geometrischen
Kernel und Algorithmen fiir konvexe
Hiillen in 2-, 3- und d-Dimensionen.
Dariiber hinaus entwickelten wir Metho-
den zur Polygonzerlegungen in konvexe
Teilpolygone und fiir Mengenoperationen
auf 2D-Nef-Polygonen und 3D-Nef-
Polyedern.

Lower Envelope von 200 Ellipsoiden

Aktuell beteiligen wir uns an der
Generalisierung von 2-dimensionalen
Arrangements. Dariiber hinaus portieren
und vervollstindigen wir die in Exacus
entwickelten algebraischen Grundlagen
nach CGAL. Dadurch wird es moglich,
die grole Sammlung an effizienten Me-
thoden aus Exacus ebenfalls in CGAL
zu integrieren. Die Methoden hatten sich
bereits im Vorfeld bei der Untersuchung
von Kurven (Algebraische Kurven belie-
bigen Grades) und gekriimmten Flichen
(Quadriken) als erfolgreich erwiesen.
Die Sammlung kann somit der grofien
Nutzergemeinde unmittelbar zur Verfi-
gung gestellt werden. In Zusammenar-
beit mit der Universitit Tel-Aviv (Israel)
entstand die exakte und effiziente Berech-
nung von ,Lower Envelopes” von Quadri-
ken. Die Entwicklung der algebraischen
und geometrischen Kernels erfolgt in
enger Kooperation mit unseren Projekt-
partnern aus Frankreich (Inria) und
Griechenland (Universitit Athen).
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pfstools — Bearbeitung von

: Die meisten traditionellen Bildver-
- arbeitungsbibliotheken speichern Bild-

. pixel mit eingeschrinkter Genauigkeit.

© Zusiitzlich kénnen sie nur begrenzt Far-
ben kalibrieren. Um diese Probleme zu

- beheben, entwickelten wir ein High-Dy-
- namic-Range-(HDR)-Bildverarbeitungs-
: System, das aus einem Paket von ver-
schiedenen Kommandozeilenprogram-

- men besteht. Dieses System ermoglicht
- es, HDR-Bilder und -Videos zu lesen, zu

- schreiben und zu verindern. Da das Pro- :
. grammpaket unsere aktuellen Forschungs- :

: probleme lssen sollte, standen wihrend
- der Entwicklung Schlichtheit und Flexi-
- bilitit im Vordergrund. Da die Software

- fiir zahlreiche Forschungsprojekte erfolg-

reich angewendet werden konnte, be-
- schlossen wir, sie als ein Open-Source-
- Projekt unter der Lizenz (GPL) der All-

- gemeinheit zuginglich zu machen.

: Die Hauptfunktion der Software
- ist, verschiedene Bildverarbeitungs-

- und Bildformatsbibliotheken, wie zum
- Beispiel ImageMagick, OpenEXR und

© NetPBM, in ein Gesamtsystem zu inte-
grieren. Damit das Anwendungsspek-

- trum moglichst flexibel bleibt, konstru-
. ierten wir pfstools auf Basis folgender

. Konzepte:

m Bilder/Videobilder sollen eine belie-

: bige Anzahl von Bildkanilen besitzen
diirfen; neben Farbe sollen zusitzlich
auch Tiefe, Transparenz und Textur
werte gespeichert werden kénnen.

- m Jeder Bildkanal soll mit einer grofien
Genauigkeit gespeichert werden, die
durch die Verwendung von floating
point-Nummern gewihrleistet wird.
Wenn maglich, sollten die Daten
farbkalibriert sein und eine Genauig-
keit erlauben, die grofer als die
menschliche Wahrnehmung ist.

© aus Kommandozeilen-Programmen und
" bietet nahezu keine graphische Benut-
- zeroberfliche. Die Hauptkomponenten

ben von Bildern in allen bedeutenden :
- HDR- und LDR-Formaten (zum Beispiel :
* OpenEXR, Radiance's RGBE, logLuv
- TIFF, 16-bit TIFF, PFM, JPEG, PNG
- und anderen), Programme fiir einfache
Bildmanipulation (Rotation, Skalierung
- oder Ausschneiden), ein HDR-Bildbe-
- trachtungsprogramm sowie eine Biblio-
- thek zum Vereinfachen von Lese- und

enthilt auflerdem eine Schnittstelle fiir
* GNU Octave und matlab. Die typische
- Verwendung von pfstools beinhaltet die

- m Helligkeit soll in der physikalischen

Einheit cd/m?2 gespeichert werden,
um sowohl das menschliche Tag-
als auch das Nacht-Sehen simulie-

ren zu kénnen.

- m Der Benutzer soll die Moglichkeit

haben, zusitzliche anwendungsab-
hingige Information (beispielsweise
die Farbkoordinaten des Weillpunkts)
speichern zu kénnen.

HDR-Bildern und Video

pistisls

For High Dynamic Range Images and Video

pfstools ist eine Zusammenstellung

. von Basisprogrammen, die einfach erwei-
. tert und in andere Softwarepakete inte-
. griert werden kann. Wihrend der Proto-

- typ-Entwicklung unseres Kompressions-

- Algorithmus wurde pfstools zum Beispiel

pfstools besteht fast ausschlieBlich

sind Programme zum Lesen und Schrei-

Schreib-Routinen in C++. Das Paket

- Ausfithrung verschiedener Programme,

die durch die UNIX-Pipeline verbunden

- sind. Das Bild/Videobild wird dabei von

¢ einem Programm zum niichsten weiter-

- gereicht. Das letzte Programm sollte das

- Bild entweder darstellen oder speichern.
Die Pipeline-Architektur erhsht die

* Flexibilitit der Software und erlaubt die
- parallele Ausfiihrung der Pipelinekompo- -
. nenten auf Multiprozessor-Computern.

- fiir das Lesen, Schreiben und Konvertie-
ren von Bildern und Videobildern ver-

- wendet. HDR-Bilder kénnen auf Stan-
- dard-Bildschirmen mit einem tone map-
. ping-Algorithmus dargestellt werden.

© Das auf pfstools aufgebaute Programm-

paket pfstmo enthilt Implementierungen

* von tone mapping-Algorithmen. Mit dem
- auf pfstools aufgebauten Paket pfscali-

. bration kénnen Kameras sowie Bilder
in physikalischen oder kolorimetrischen

. Einheiten kalibriert werden. In der Bib-

- liothek HDR-VDP ist ein Algorithmus

. implementiert, der das menschliche vi-

- suelle System simuliert. Dieser Algorith-
mus verwendet pfstools, um verschiedene
. Bildformate zu verarbeiten.
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Die TopX-Suchmaschine

Die Suchmaschine TopX recher-
chiert effizient und effektiv Daten viel-
filtigen Typs und Ursprungs: von struk-
turierten Daten aus Datenbanken wie

Produktkatalogen tiber Musik- und Film-

datenbanken bis hin zu unstrukturierten
Texten und Webseiten. Ein besonderer

Schwerpunkt liegt auf semistrukturierten :

Daten, die im weit verbreiteten Austausch-
format XML vorliegen. Dieses Format
kombiniert stark strukturierte, seman-
tisch annotierte Inhalte wie Autorenin-
formationen mit weitgehend unstruktu-
rierten textuellen Informationen.

TopX vereint aktuelle Forschungs-
ergebnisse aus den Bereichen Daten-
banksysteme und Information Retrieval
in einem frei verfiigharen Prototypsys-
tem. So errechnen neuartige Bewertungs-
funktionen die erwartete Qualitiit eines
Dokumentfragmentes fiir eine gegebene
Anfrage. Um mit der inhérenten sprach-
lichen Vielfalt und Heterogenitiit von
verschiedenen Datenquellen — im Extrem-
fall aus dem ganzen Web — umgehen zu
konnen, kann TopX Anfragen optional
um semantisch verwandte Begriffe er-
weitern. Diese Begriffe werden aus On-
tologien und Thesauri wie zum Beispiel
Wordnet oder Yago (siche auch ,Automa-

tische Erstellung von Ontologien”, Seite 81)

abgeleitet. Effiziente Auswertealgorithmen
bestimmen auch fiir sehr groie Daten-
sammlungen in kurzer Zeit die besten
JTreffer”, also die Ergebnisse mit der
hochsten Bewertung. Probabilistische
Varianten dieser Methoden beschleuni-
gen die Ergebnisberechnung und neh-
men dabei eine kleine, quantitativ kon-
trol-lierbare Verschlechterung der Ergeb-
nisgiite in Kauf.

Der Benutzer interagiert mit TopX
iiber ein Webseiteninterface, wie man es
von existierenden Websuchmaschinen
kennt. Es bietet aber zusitzliche Optio-
nen zur automatischen Expansion von
Anfragen und zur Darstellung von Teil-
ergebnissen innerhalb von Dokumenten.
Neben reinen Schliisselwortanfragen
konnen auch komplexere Anfragen for-
muliert werden, die Inhaltsbedingungen
mit Anforderungen an die Struktur von
Ergebnissen kombinieren. Bei der Suche
in einer Literaturdatenbank kann ein
Benutzer mit einer XPath-artigen, struk-
turierten Anfrage wie
//publication[//author Gerhard Weikum]
[//year~2000]//*[XML retrieval]
so nicht nur den Inhalt einer Veroffent-
lichung spezifizieren, sondern auch den
Autor oder das Erscheinungsjahr eines
Dokuments einschrinken.

Dabei sind auch unscharfe Bedin-
gungen moglich, wie beim Beispiel fiir
das Erscheinungsjahr. Exakte Treffer er-
zielen hier eine hohere Bewertung als
Treffer, die der Anfrage nur dhnlich sind.
Das Anfrageergebnis sind in der Regel
keine vollstindigen Dokumente, sondern
Dokumentfragmente wie Abschnitte oder
Sitze, die besonders relevant fiir die An-
frage sind. TopX wertet explizite und im-
plizite Riickmeldungen des Benutzers
iiber einzelne Ergebnisse aus. Auf diesem
Weg lassen sich die Anfragen verfeinern
und vor allem automatisch Anforderun-
gen an die Struktur von Ergebnissen ge-
nerieren. Ein zusitzliches automatisier-
tes Interface ermoglicht die Einbindung
von TopX in Web 2.0-Anwendungen.

TapX Search
Query [I78] max planck |

Bubmin |
« Fetch&Browse « Thorough

Top 1-10 documents [0,12 sec.] searching INEX in andish mode:
Browse results: 1-10 next|11-20] of approx. 7.578 documents.
1,mm100Max Planck

V9848 835 births / 1947 deaths / Physics professars / Nobel Prize

in Physies winners / German plysicists / Christian seientivis farelive)

View XML source: 19848 xml

1.1: farticle{ 1 body] 1 | ‘section{ 13 .00
article] 1 10.87
.3: farticle] 1]/bodv] 1 )/section] 11]/p[1 10,74
Show all targets...

2,mm0.90Endenich

1282303: Bonn (archive)

Das Interface der TopX-Suchmaschine

Die prototypische Implementierung
von TopX auf der Basis von Java ist als
Open-Source-Software frei verfiighar.
Sie wird als Referenz-Suchmaschine fiir
eine Sammlung von gut 600.000 semi-
strukturierten Wikipedia-Dokumenten
innerhalb des INEX-Projektes eingesetzt.
Dabei handelt es sich um eine Initiative
von etwa 60 internationalen Forscher-
gruppen auf dem Gebiet der Suche nach
semistrukturierten Daten.
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Minerva

Minerva ist eine Prototypimplemen-
tierung einer verteilten Peer-to-Peer-Web-
suchmaschine. Sie beruht auf einer un-
beschrinkten Anzahl einzelner, autono-
mer Suchmaschinen, die in kollektiver
Weise zusammenarbeiten. Diese autono-
men Suchmaschinen werden als Peers
bezeichnet. Sie stellen jeweils eine eige-
ne Suchfunktionalitiit iiber Dokumente
(Webseiten) zur Verfiigung, die lokal auf
einem Computer gespeichert sind.

Der Benutzer eines Peers kann frei
entscheiden, welche Dokumente fiir an-
dere Peers sichtbar sein sollen. Kompakte
Statistiken iiber alle Peer-Dokumente
werden in einem gemeinsamen Daten-
verzeichnis zusammengefasst, das verteilt
auf alle Peers des Systems gespeichert
wird. Fiillt ein einzelner Peer aus, gibt es
so keine Datenverluste, und Zugriffe auf
das Datenverzeichnis werden gleichmi-
Big auf alle Peers verteilt.

Sind die Ergebnisse einer lokalen
Suche nicht zufriedenstellend, kann
jeder Peer anhand der Statistiken im
Datenverzeichnis weitere Peers als viel
versprechendere Datenquellen identifi-
zieren. Auf diese Weise ldsst sich die
Resultatsgiite erhéhen. Die Suchanfrage
wird anschlieBend an die ausgewihlten
Peers weitergeleitet und von deren loka-
ler Suchmaschine bearbeitet. Anschlie-
fend werden die Ergebnisse auf direk-
tem Weg zur anfragenden Suchmaschine
zuriickgeleitet. Senden mehrere Peers
lokale Ergebnisse zuriick, werden diese
entsprechend ihrer Giite zu einer gemein-
samem Ergebnisliste zusammengefiigt
und fiir den Benutzer aufbereitet. Eine
Herausforderung ist dabei, innerhalb
eines a priori unbegrenzt groffen P2P-
Verbundes geeignete Peers schnell und
effizient aufzufinden. Minerva unterhiilt
zu diesem Zweck im gemeinsamen Da-
tenverzeichnis Listen mit Peer-Adressen
fiir alle aussagekriftigen und charakteri-
stischen Dokumentenbegriffe aus dem

gesamten Netzwerk. Auf diese Weise las-

sen sich schnell all jene Peers fiir einen
Suchbegriff bestimmen, die tiberhaupt
Dokumente fiir diesen Begriff besitzen.
Bezieht man weitere statistische Daten
mit ein, kénnen so die aussichtsreichsten

Peers in diesen Listen fiir jeden Such-
begriff effizient bestimmt und die Such-
anfrage dorthin weitergeleitet werden.

Minerva fordert dank der Méglich-
keit, eigene oder gefundene Webseiten
zu annotieren (Social Tagging) sowie
eine Suche auf Annotationen zu erwei-
tern, die Kooperation zwischen allen
Peers und ihren Benutzern. Das Einbe-
ziehen von Annotationen in die Web-
suche bedeutet, dass nicht nur der Do-
kumenteninhalt zur Resultatsgiite bei-
trigt, sondern auch die Benutzermei-
nung — beispielsweise tiber die Qualitit
der Dokumente. Suchanfrage-Ergebnisse
lassen sich auf diese Weise unmittelbar
durch die intellektuelle Einflussnahme
der Benutzer verbessern.

Um die lokalen Datenbestinde
eines jeden Peers zu erstellen, wurden
die P2P-Suchmaschine Minerva und der
fokussierte Web-Crawler Bingo! unter
einer gemeinsamen Benutzeroberfliche
zusammengefiihrt. Bingo! imitiert das
Websurf-Verhalten eines menschlichen
Benutzers und durchstreift (,crawlt”) das
Internet nach Webseiten, die fiir den

[7] Incaming Requests

T g query . ninth symphoni
58

Benutzer relevant und interessant sind.
Bingo! erlernt die Benutzerinteressen im
voraus anhand thematisch gruppierter
Webseiten, die der Benutzer iiber eine
Lesezeichendatei seines bevorzugten Web-
browsers festlegt. Bingo! ist im Anschluss
in der Lage, aufgespiirte Dokumente im
Internet zu klassifizieren und anhand der
vorgegebenen Gruppierungen thematisch
zu kategorisieren. Der Crawl-Vorgang
findet im Hintergrund und stets fokus-
siert auf die Benutzerinteressen statt, so
dass der lokale Datenbestand eines Peers
fortlaufend um relevante Daten erweitert

werden kann.

Minerva erméglicht es in Zusam-
menarbeit mit Bingo!, viele spezialisierte
Datenbestinde zu erstellen und diese
im Internet verteilt zu hinterlegen. Jeder
Benutzer kann auf diese Weise bequem
auf eine riesige Datenmenge zugreifen.
Minerva bietet Benutzern eine einfache
Suchumgebung, die es ihnen erlaubt,
vom gemeinschaftlichem Nutzen und
den Vorteilen der Informationssuche
in Peer-to-Peer-Systemen (sieche auch
JInformationssuche in Peer-to-Peer-Sys-
temen", Seite 42) zu profitieren.

==

=1 [ Query Results
Query : symphany |

» » Ludwig van Beethowven - Wikipedia, the In

hop: j fen wikipedia orgfwiki fLuchwig, van_Beethoven
0 03=12

oM, DR
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Die Fahigkeit des Menschen, auf der Grund-
lage von Beobachtungen Schlussfolgerungen
iiber die zugrundeliegende Realitit zu ziehen,
beriihrt den Kern unseres Intelligenzbegriffs.
Auf dem Forschungsgebiet statistisches Ler-
nen gehen Wissenschaftler der Frage nach,
wie sich Softwaresysteme konstruieren las-
sen, die Daten analysieren und aus ihnen
Modelle der zugrundeliegenden Systeme
gewinnen. Statistische Lernalgorithmen kdn-
nen betriigerische Phishing-Emails erkennen,
das im Internet vorhandene Wissen nutzen
um bei der Suche nach Informationen zu
helfen, biologische Prozesse in Tumorzellen
verstehen und menschliche Gesichtsaus-

driicke modellieren.

Computer sind uns im Bezug auf
die Fihigkeit des Lernens aus Beobach-
tungen weit unterlegen. Uns Menschen
fillt es leichter, ein Modell zu finden,
dass das Verhalten eines beobachteten
Systems beschreibt. Mit Hilfe eines sol-
chen Modells kénnen wir Schlussfolge-
rungen zichen und das weitere Verhalten
des Systems vorhersagen.

Das Forschungsgebiet statistisches
Lernen beschiiftigt sich mit der Konstruk-
tion technischer Systeme, die Modelle
aus Daten gewinnen. Die Anwendungs-
gebiete des statistischen Lernens sind
vielfiltig. In vielen Gebieten beschiftigen
sich Wissenschaftler mit komplexen
Systemen, deren Zusammenhinge noch
nicht verstanden sind, iiber die aber sehr
viel Datenmaterial vorliegt. Lernalgorith-
men konnen helfen, aus diesen Daten
Wissen zu gewinnen.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-

matik werden Verfahren des statistischen :

Lernens entwickelt und in unterschied-
lichen Kontexten angewendet. Die For-
schungsgruppe Maschinelles Lernen
gcht grundlegenden Fragestellungen
nach und untersucht die Anwendung
von Lernalgorithmen im Bereich der
Sicherheit gegen Spam, Phishing und

Viren. Basierend auf einer groflen Daten- :

basis lernen Softwaresysteme, anhand
welcher Merkmale betriigerische Nach-
richten und Webseiten sich von glaub-
wiirdigen Nachrichten unterscheiden.

Die Forschungsgruppe Automatisierung

der Logik und die Abteilung Datenbanken

und Informationssysteme untersuchen,
wie Ontologien — Begriffshierarchien —
aus Texten im Internet gewonnen werden
kénnen, und wie sich Schlussfolgerungen
aus ihnen zichen lassen.

In der Abteilung Bioinformatik und -
angewandte Algorithmik nutzen Forscher -
Lernalgorithmen, um den Zusammen-
hang zwischen genetischen Eigenschaften
cinzelner Patienten und der Wirksamkeit
bestimmter Medikamente zu verstehen.
Die Ergebnisse dieser Arbeiten kénnten
dazu beitragen, dass Patienten zukiinftig
individuell auf ihre genetische Eigen-
schaften abgestimmte Medikamente er-
halten. Auch fiir ein besseres Verstind-
nis der Entwicklung von Tumorzellen
werden Modelle algorithmisch aus Daten
gewonnen. In der Epigenetik untersuchen
Wissenschaftler die Funktion von Methyl- :
anlagerungen am Erbgut. Bei einigen :
Krebserkrankungen spielt diese Methy-
lierung eine wichtige Rolle. Da sich
derartige Schiden grundsitzlich sogar
umkehren lassen, besteht die Hoffnung
auf neue Krebsmedikamente — bessere
Modelle der Funktion der Methylierung
vorausgesetzt.

Die Abteilung Computergraphik
verwendet Lernalgorithmen um Eigen-
schaften von Bilddaten mit Gesichtern
zu analysieren. Eines der Ergebnisse
dieser Arbeiten ist ein Modell, das die
Erzeugung von Gesichtern mit genau
definierten Ausdrucksparametern zu
visualisieren. Das System kann beispiels-
weise zur Erzeugung von Phantombil-
dern und fiir Trickfilmgrafiken ein-
gesetzt werden.
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Bioinformatische Epigenetik:

Bioinformatik fiir neue Wege in der Krebsforschung

Nach dem klassischen Verstindnis
von Krebs konnen Erbgut-Verdnderungen

zur Bildung von Tumoren fiihren. Im Zell- :

erbgut werden einzelne DNA-Bausteine
bis hin zu ganzen Erbgutabschnitten auf
den Chromosomen ausgetauscht, ge-
l6scht oder vervielfiltigt. Da diese Schi-
den unumkehrbar sind, zielen chirurgi-
sche Eingriffe und Chemotherapie dar-
auf ab, bei einem Patienten alle Krebs-
zellen zu entfernen oder zu zerstoren.
Problematisch ist, dass genetische Ver-

dnderungen oft erst in einem spiten Sta-

dium der Krankheit festgestellt werden
konnen, sodass eine langfristig erfolgrei-
che Behandlung oft nicht méglich ist.

Neue Forschungsergebnisse zeigen, :

dass Krebszellen in vielen Fillen bereits
epigenetisch geschidigt sind, bevor sich
in der DNA selbst Fehler anhéufen. Als
epigenetische Verdnderungen des Erb-
guts bezeichnet man vererbbare Modi-
fikationen, die nicht das Genom selbst,
also die Reihenfolge der DNA-Baustei-
ne, verdndern. Ein Beispiel ist die Mar-
kierung einzelner DNA-Bausteine durch
eine zusitzliche Methylgruppe [siehe Ab-
bildungl. Solche Verdnderungen erfiillen
in gesunden Zellen lebenswichtige Auf-
gaben. Zum Beispiel steuert die Methy-
lierung das Andocken von anderen Mo-
lekiilen an die DNA. So schiitzt sie die
Zelle vor fremder DNA, hilft dabei, Feh-

ern. In vielen Krebszellen ist die DNA-
Methylierung gestort, sodass DNA- Be-
reiche methyliert werden, die normaler-
weise nicht davon betroffen sein sollten.
Dadurch kénnen wichtige krebsunter-
driickende Gene nicht mehr abgelesen
werden. Die Folge: Diese Zellen vermeh-
ren sich tibermifig.

Die Tatsache, dass Krebszellen oft
epigenetische Schiden aufweisen, bevor
sich ein sichtbarer Tumor entwickelt,
kann fiir eine verbesserte Frithdiagnose
verwendet werden. Dariiber hinaus er-

gibt sich ein weiterer vielversprechender

Behandlungsansatz: Epigenetische Mo-
difikationen von Krebszellen sind prin-

zipiell umkehrbar. Deshalb sollte es mog-

lich sein, Tumore mit neuen Medika-
menten in einen harmlosen Zustand

* zurlickzuverwandeln, anstatt sie abzu-

toten oder zu entfernen. Mehrere Labo-

© ratorien und Pharmaunternechmen haben
. bereits begonnen, epigenetische Krebs-

medikamente zu entwickeln. Diese Me-
dikamente verdndern die DNA-Methy-
lierung von Krebszellen. Allerdings ma-
chen sie dabei nicht nur die epigeneti-
schen Veridnderungen in den Tumorzel-
len riickgingig. Sie beeinflussen auch
natiirliche DNA-Methylierungen, die

- fiir die normale Zellentwicklung notwen-

dig sind. Deshalb haben epigenetische
Medikamente bisher schwere Neben-

¢ wir-kungen und kénnen — wie auch die

klassische Chemotherapie — zu Schiden

- bei Nachkommen der Patienten fiihren.

In einer Kooperation zwischen dem
Max-Planck-Institut fiir Informatik
(Abteilung 3: Bioinformatik) und der
Universitit des Saarlandes (Lehrstuhl

fiir Genetik, Prof. Jorn Walter) versu-

chen Saarbriicker Wissenschaftler, die-
ses Problem mithilfe von Bioinformatik

 zu losen. Die Grundidee ist, dass ein

intelligentes epigenetisches Krebsme-
dikament nur die fehlerhaften DNA-

. Methylierungen in einer Krebszelle riick- -
¢ gingig machen soll. Die Bioinformatik
ler bei der DNA-Neubildung zu korrigie- :

ren und die Aktivitit von Genen zu steu- - fehlerhafte DNA-Methylierungen von

soll helfen zu verstehen, inwieweit sich

o biologisch notwendigen unterscheiden.

Im ersten Schritt wurde eine Soft-

. ware entwickelt, mit der experimentell

ermittelte DNA-Methylierungsdaten
auf ihre Richtigkeit tiberpriift werden
kénnen. Dieses Programm unterstiitzt
die Arbeit im Labor, bei der Tumorpro-

. ben auf epigenetische Verinderungen

hin untersucht werden. Ferner hilft es
dabei, einen einheitlichen Qualitits-
standard fiir die Analyse zu etablieren.

Ein methyliertes DNA-Molekiil. Fehlerhafte Methy-
- lierungen im menschlichen Erbgut kénnen Krebs
. verursachen.

Darauf aufbauend wurden DNA-  :
Methylierungsmuster im Blut von gesun- -
den Patienten mit verschiedenen Infor-

mationen iiber das menschliche Erbgut

verglichen. Mit Hilfe der Data-Mining-

Methoden wurden drei Eigenschafts-
Gruppen menschlicher DNA identifi-

ziert, die fiir die normale DNA-Methy-

lierung entscheidend sind: 1. die DNA-
Sequenz, 2. sich wiederholende DNA-

- Abschnitte und 3. die dreidimensionale

Struktur der DNA. Mit dieser Erkennt-

nis ldsst sich mit 90-prozentiger Genau-

igkeit die Verteilung der Methylierung
im Erbgut gesunder Zellen vorhersagen.

Dies ist insofern wichtig, als trotz Ent-
schliisselung des menschlichen Genoms

bisher keine genomweiten DNA-Methy-

lierungsdaten von ausreichender Ge-

nauigkeit zur Verfiigung stehen.

Aus dem Vergleich der Methylie-

© rungsmuster von gesundem Gewebe

und Krebszellen sollen kiinftig Konzepte

- fiir vertriiglichere Medikamente gegen

Krebs entwickelt werden. Dariiber hin-

aus wird untersucht, wie sich ein epige-

- netisches Krebsmedikament, das bereits

erprobt wird, auf die DNA-Methylie-

. rung im gesamten Erbgut auswirkt.

Die Ergebnisse kinnten einen konkreten
Startpunkt fiir die Optimierung einer
epigenetisch wirkenden Chemotherapie

- bieten.
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Statistische Analyse bei

Personalisierte Medizin aus dem Genom

Menschen erkranken an derselben
Krankheit - die Verldufe aber unterschei-
den sich bisweilen sehr. In der modernen
Massenmedizin diagnostizieren und pro-
gnostizieren Arzte Krankheiten und de-
ren Verldufe anhand von klinischen und
histopathologische Messungen am Pati-
enten. Es ist jedoch bekannt, dass bei
verschiedenen Patienten mit gleichen
klinischen Merkmalen die Krankheit
unterschiedlich verlaufen kann, und die
Betroffenen folglich auf die Therapie
unterschiedlich ansprechen. Durch-
schnittlich reagieren etwa zwei Drittel
in gewiinschter Weise auf die heutigen
Massenmedikamente, bei dem tbrigen
Drittel ist entweder die Dosis zu gering
oder es treten unerwiinschte Nebenwir-
kungen auf.

Fiir diese unterschiedlichen Verldu- :

fe und Reaktionen gibt es zwei Griinde.
Zum einen variieren die genetischen
Merkmale der Patienten. Der andere
Grund ist die Variabilitdt im Krankheits-
bild, die selbst dann vorliegt, wenn sich
die Messergebnisse klinisch und gene-
tisch dhneln. Um beide Probleme ange-
messen zu berticksichtigen, setzt die For-
schungsgruppe statistische Methoden
ein. Das erste Ziel ist, Patientengruppen
anhand ihres Genoms besser zu charak-
terisieren und damit Diagnose und Prog-

nose individuell zu verbessern. Das zwei- *

te Ziel ist, die Varianz im Krankheitsbild
bei gleichen genetischen und klinischen
Messungen zu quantifizieren.

Eine weitere Herausforderung fiir
die moderne Genomforschung ist die ex-
plosionsartig zunchmende Zahl der zur
Verfiigung stehenden genetischen Mess-
ergebnisse. Mit der Microarray-Techno-
logie etwa wird gleichzeitig die Aktivitit
von zirka 30.000 Genen in einem be-
stimmten Gewebe gemessen. Auch hier
sind statistische Verfahren nétig, um die

Vielfalt der in den Daten enthaltenen In- :

formation tiber die beteiligten Gene auf
das biologisch Relevante zu reduzieren.

proportion of patients without recurrence

Klinische Prognose aus genetischen
Tumordaten

Um Krebspatienten optimal zu
therapieren, ist die Abschitzung der
Zeit zwischen Behandlung und Riick-
fall bezichungsweise Tod wichtig. Nur so
lisst sich die geeignete Therapie wihlen,
zum Beispiel in Bezug auf deren Aggres-
sivitit. Mit einer neuen Modellklasse
von Mischungen von Biumen schitzen
wir tumorspezifische Krankheitsverliufe.
Der Fortschritt der Krankheit ist durch

die Reihenfolge permanenter genetischer :

Verdnderungen in den Tumorzellen ge-
kennzeichnet. Von diesen Modellen lei-
ten wir den genetischen Progressions-
Score (GPS) ab, der den genetischen
Status eines Tumors statistisch quantifi-
ziert. Wir konnten zeigen, dass der GPS
ein medizinisch relevanter prognostischer
Faktor ist. Bei mehreren Krebsarten,
insbesondere bei verschiedenen Hirn-
tumoren und beim Prostatakrebs, kon-
nen Patientengruppen tiber den GPS
mit verschiedenen klinischen Verliufen
differenziert werden; und das, obwohl
sich die Tumoren gemil der klassischen
Einteilung nach pathohistologischen
Ergebnissen nicht unterschieden hitten
[siehe Abbildung].
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Kaplan-Meier-Kurven fiir Zeiten bis zum Riickfall
nach operativer Entfernung eines Meningioms.
Auf der x-Achse ist die Zeit bis zur Wiederkehr des
Tumors aufgetragen, auf der y-Achse der relative
Anteil der Patienten ohne Riickfall bis zu diesem
Zeitpunkt. Die untere Kurve beschreibt Patienten
mit genetisch fortgeschrittenen Tumoren und zeigt
eine deutlich schlechtere klinische Prognose.

medizinischer Diagnose und Prognose

Wirkung einer Chemotherapie

Wir haben die Relevanz von gene-
tischen Verdnderungen in Tumorzellen
von Glioblastompatienten (Hirntumor)
fiir eine Chemotherapie mit dem Medi-
kament Temodal untersucht. Mit multi-
variaten Modellen der medizinischen
Statistik wurde gezeigt, dass fiir Patien-
ten ohne begleitende Therapie der Ver-
lust von Sequenzen auf den Chromo-
somen 9 und 10 in den Tumorzellen die
Uberlebenszeit verkiirzt. Es zeigt sich
jedoch, dass gerade Patienten mit sol-
chen Verlusten von einer Behandlung
mit Temodal profitieren.

Identifizierung wichtiger biologischer
Prozesse in verschiedenen Krebssorten

Mit Microarray-Experimenten wird
die Expression (Aktivitdt) von Tausenden
Genen in einem Gewebe gleichzeitig ge-
messen. Fir viele Krebsarten gibt es ty-
pische Muster von Genen, die in dem
kranken Gewebe besonders stark expri-
miert sind. Oft kann man anhand dieser
Muster Krebsgewebe von gesundem Ge-
webe sowie biologisch definierte Unter-
gruppen einer Krebsart zuverlissig unter-
scheiden. Im Hinblick auf eine geeignete
Therapie will man nun die biologischen
Prozesse verstehen, die fiir die Unter-
schiede verantwortlich sind. Fiir viele
Gene ist bekannt, an welchen biologi-
schen Prozessen sie beteiligt sind. Wir
haben Algorithmen entwickelt, die fir
Patientengruppen mit verschiedenen
Krankheiten die wichtigsten unterschied-
lichen biologischen Prozesse anhand von
Microarray-Experimenten bestimmen.
Eine Schwierigkeit ist dabei, dass viele
Gene an mehreren Prozessen gleichzeitig
beteiligt sind. Wir haben gezeigt, dass die
neuen Algorithmen nachweisbar mehr
biologisch relevante Prozesse identifizie-
ren als klassische etablierte Verfahren.
Die Methoden wurden erfolgreich auf
Prostatakrebsdaten angewendet.
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Lernbasierte Modellierung dreidimensionaler Objekte

Lernbasierte Objektmodellierung

Detailreicher und realistischer — so

lisst sich der stetig wachsende Anspruch -

an synthetische Bilder in computerani-
mierten Spielfilmen und anderen Me-
dien formulieren. Der damit einherge-
hende Zuwachs an Komplexitit stellt die
Produktionsstudios vor erhebliche perso-
nelle Herausforderungen, da die Kiinst-
ler heute noch tiberwiegend manuell
modellieren und animieren. Alternativ
dazu lassen sich in manchen Anwen-
dungen reale Objekte dreidimensional
einscannen und in die virtuelle Szene
einbauen. Mit einem geringen Arbeits-
aufwand lassen sich auf diese Weise
qualitativ hochwertige Ergebnisse erzie-
len. Die Methode bildet allerdings aus-
schliePlich reale Gegebenheiten ab.

Ziel des Forschungsprojektes Lern-
basierte Objektmodellierung ist es, aus
Beispieldaten automatisch die wesentli-
chen Eigenschaften einer Objektklasse
zu extrahieren und anschliefend gezielt
zu verindern. Mitglieder der Arbeits-
gruppe von Volker Blanz, der wihrend
des Berichtszeitraums einen Ruf an die
Universitdt Siegen angenommen hat,
berechneten beispielsweise aus dreidi-
mensionalen Gesichtsdaten die Unter-
schiede zwischen ménnlichen und weib-
lichen Gesichtern oder zwischen schlan-
ken und tibergewichtigen Personen.
Diese Daten stehen dem Benutzer nun
in Form von Schiebereglern als tiberge-
ordnete, semantisch bedeutungsvolle
Steuergréfen zur Verfiigung. Eine Bei-
spielanwendung ist die Generierung von
Phantombildern, die in der Arbeitsgrup-
pe realisiert und gemeinsam mit dem
saarldndischen Landeskriminalamt er-

folgreich getestet wurde.

Eine weitere gesichtsspezifische
Eigenschaft, die in der Arbeitsgruppe
untersucht wurde, ist das Alter einer
Person. Dazu nahmen Wissenschaftler
vom Max-Planck-Institut Gesichts-Scans
von Jugendlichen dreidimensional auf.
Ergéinzend wurden 3D-Daten von Baby-
gesichtern aus einer medizinischen Be-
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-~ 000
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Abbildung 1: Altershezogene Mittelwertsgesichter von Jugendlichen

obachtungsreihe des Universititsklini-
kums Tiibingen genutzt. Die Daten wur-
den statistisch analysiert und in Alters-
klassen unterteilt. Aus den Ergebnissen
lieBen sich altersbezogene Mittelwerts-
gesichter berechnen [Abbildung 1].

Mit Hilfe dieser Mittelwerte wur-
den die Merkmale einzelner Gesichter
im Vergleich zu Gleichaltrigen extrahiert
und Wachstumsprognosen erstellt. Dazu
wurden die personlichen Gesichtsmerk-
male entlang einer Wachstumsfunktion
verschoben, die zuvor aus den Mittel-

werten berechnet wurde.

Ein potenzielles Anwendungsgebiet
ist die Phantombilderstellung. Werden
Kinder beispielsweise tiber einen linge-
ren Zeitraum vermisst, ist es notwendig,
Phantombilder auf einem méglichst ak-
tuellen Stand zu halten. Verdnderungen
durch das Groflenwachstum miissen also
widergespiegelt werden. Bislang zeich-
nete speziell ausgebildetes Personal die
Phantombilder mit zeitaufwendiger Re-
tuschearbeit von Hand. Eine automati-
sierte Methode erspart dem Anwender
somit langwierige und detailreiche Hand-
arbeit. Zudem kann ungeschultes Perso-

nal die Technik nutzen.

SchlieBlich wurden mit einem
3D-Scanner wihrend des Sprechens
Gesichtsbewegungen aufgenommen
und statistisch ausgewertet [Abbildung 2].
Mit Hilfe dieser Untersuchungen sollen
die Mundbewegungen virtueller Spre-
cher realistischer wirken. Gleichzeitig
soll die mithsame, schrittweise Anima-
tionsmethode der Trickfilmer durch
automatische Verfahren ersetzt werden.
Dank dieser Arbeitserleichterung kénnen
sich die Gestalter von Computeranima-
tionen kiinftig auf die kiinstlerische Aus-
gestaltung der Mimik beim Sprechen
konzentrieren und damit ausdrucksvol-
lere, realistischere sowie nuancenrei-
chere Inhalte schaffen als bisher.

Abbildung 2: Dreidimensionale Scans von verschie-
denen Mundstellungen, aufgenommen mit einem
dynamischen 3D Scanner
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Automatische Erstellung von Ontologien

Die Suche im Internet mit Such-
maschinen

Welche Physiker wurden im selben
Jahr wie Max Planck geboren? Wer die-
se Frage im Internet recherchiert, gerit
schnell an die Grenzen der Technik: Fiir
Suchmaschinen wie Google ist dieser
Wissenswunsch zu komplex. Alle Anfra-
gen nach ,Physiker, geboren, Jahr, Max
Planck” geben lediglich Max Planck
selbst zuriick. Google kann nur diejeni-
gen Fragen beantworten, zu denen es
im Internet bereits eine vorgefertigte
Antwort auf einer Webseite gibt. Um
komplexere Fragen beantworten zu kin-
nen, miisste dem Computer das Wissen
dieser Welt in einer gigantischen Wissens-
struktur zur Verfiigung stehen.

Wissensreprasentation in Ontologien

Eine solche strukturierte Wissens-
sammlung heillt Ontologie. In ciner On-
tologie sind Personen, Dinge und Daten
durch Beziehungen miteinander verbun-
den. Beispielsweise steht die Person
,Max Planck” mit dem Datum ,23. April
1858" in der Beziechung ,geboren am”,
denn Max Planck wurde am 23. April
1858 geboren. Ebenso steht die Person
,Max Planck” mit der Klasse ,Physiker”
in der Beziehung ,ist ein”, denn Max
Planck gehért zur Klasse der Physiker.
Letztendlich ist eine Ontologie also

eine grofe, netzartige Wissensstruktur.

Automatische Konstruktion und Pflege
von Ontologien

Um eine solche Ontologie automa-
tisch mit Wissen zu fiillen, nutzen wir
die Online-Enzyklopidie Wikipedia.
Wikipedia enthilt unzihlige Artikel tiber
Personlichkeiten, Produkte, Begriffe und
Organisationen. Jeder dieser Artikel ist
bestimmten Kategorien zugeordnet. So
befindet sich beispielsweise der Artikel
iiber Max Planck in den Kategorien
,Deutscher”, ,Physiker” und ,Geboren
1858". Diese Information nutzen wir,
um die Klassenzugehorigkeit und das
Geburtsdatum von Max Planck in der
Ontologie zu vermerken. Um auch In-
formationen aus anderen Internetseiten
zu sammeln, verwenden wir einen An-
satz namens Pattern Matching. Um
beispielsweise neue Geburtsdaten in
die Ontologie einzufiigen, finden wir
zunichst automatisch anhand bekannter
Geburtsdaten heraus, nach welchem
Muster Geburtsdaten hiufig auf Web-
seiten genannt werden. Ein sehr giingi-
ges Muster fiir Geburtsdaten ist z.B.
Xwurde am Y geboren” (,Max Planck
wurde am 23. April 1858 geboren”).
Durchsucht man nun das Internet nach
weiteren Vorkommnissen dieses Mus-
ters, so werden andere Paare aus Perso-
nen und Geburtsdaten zu Tage gefordert.
Diese lassen sich dann in die Ontologie

eintragen.

Yago

Da wir beide Techniken kombiniert
haben, ist es uns gelungen, eine sehr
grofle Ontologie herzustellen: Yago (Yet
another Great Ontology). Yago kennt
momentan fast eine Million Begriffe
und hilt passend dazu rund 6 Millionen
Fakten bereit. Yago ist online verfiighar
und kann tiber eine spezielle Abfrage-
sprache Anfragen beantworten. So nennt
Yago beispielsweise auf die eingangs
gestellte Frage ,Welche Physiker wurden
in selben Jahr geboren wie Max Planck?"
mehrere Dutzend andere Physikern.
Diese Daten lassen sich nicht nur ab-
fragen, sondern auch benutzen, um
logische Schlussfolgerungen daraus zu
ziehen (siche auch ,Entscheidungsver-

fahren fiir Ontologien”, Seite 82).
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Entscheidungsverfahren fiir Ontologien

Viele Themen lassen sich heute
hervorragend im Internet recherchieren.

Oft geniigt es, eine Phrase bei einer gin-

gigen Suchmaschine wie GOOGLE ein-

zugeben, um an die gewtinschten Infor-

mationen zu gelangen. Es ist erstaunlich, :
wie erfolgreich Suchmaschinen mit Mehr- -

deutigkeiten der natiirlichen Sprache um-
gehen kénnen (siehe auch die Beitrige
zum Thema ,Internet”, ab Seite 56).
Geht es allerdings um die Bedeutungen
von Wortern, die sich etwa durch Syno-
nyme ausdriicken, sind den hier verwen-
deten Suchmethoden Grenzen gesetzt.
Zum Beispiel sind fiir uns die Bezeich-
nungen ,Vater" und ,minnlicher Eltern-

teil" dquivalent. Die heute gingigen, wort-

orientierten Suchmaschinen werden fiir
die beiden Bezeichnungen nicht unbe-
dingt die gleichen Informationen liefern,
méglicherweise sogar nicht einmal die
gewiinschten Ergebnisse.

Folgerichtig ist die Idee, die heuti-
ge Technologie um solches Wissen zu
erweitern, um so genannte Ontologien.
Dabei ergeben sich zwei Probleme: die
Erstellung von Ontologien, die im For-
schungsthema , Automatische Erstellung

von Ontologien”, Seite 81 behandelt wird, :

sowie das Schlussfolgern in Ontologien,
zum Beispiel, dass ,Vater” und ,miinnli-
cher Elternteil” dasselbe bedeuten.

ist Elternteil von

Eine simple Elternontologie

Dazu muss die Theorie iiber Viter
und Eltern beschrieben werden. Wir
konnten beispielsweise sagen, dass jeder
Mensch genau einen Vater und eine
Mutter hat, die wieder Menschen sind;
dass Viter Minner sind und Miitter
Frauen; dass die Elternteile genau aus
Vater und Mutter bestehen und dass das
Geschlecht eines Menschen entweder
miinnlich oder weiblich ist. Diese Aus-
sagen reichen aus, um zu schlussfolgern,
dass die Bedeutungen von ,Vater” und
ymiénnlicher Elternteil” gleich sind.

Die Herausforderung liegt nun da-
rin, dies nicht nur fir die , Elterntheorie”
zu tun, sondern fiir einen méglichst gro-
Ben Teil unseres Wissens iiber Katego-
rien und Relationen von Objekten. Im
Allgemeinen sind Aussagen iiber dieses
Wissensgebiet nicht mehr entscheidbar,
aber Entscheidbarkeit ist unerlisslich,
um die eingangs erwihnten Anfragen
effektiv auszuwerten. Deshalb ist die
Erforschung entscheidbarer Fragmente
ein wichtiges Thema.

Eine Familie solcher Fragmente,
die sich besonders gut eignet, um kon-
zeptuelles Wissen darzustellen, sind die
so genannten Beschreibungslogiken. Im
einfachsten Fall erhilt man sie aus der
Pridikatenlogik, indem man auf Funk-
tionen und Gleichheit verzichtet. Unire
Pridikate firmieren als Konzepte; im
Beispiel etwa Mann und Frau. Binire

Pridikate (Rollen) und Quantoren treten

nur gemeinsam auf, wobei der Giiltig-
keitsbereich des Quantors durch ein
Konzept beschriinkt ist. So existiert fiir

. jede Mutter ein Mensch, zu dem sie in

der Relation ist-Elternteil-von steht. Ho-
herstellige Pridikate gibt es nicht. Die

Fundierung von Ontologien in solchen
Beschreibungslogiken gibt ihnen eine
mathematisch prizise erklirte Semantik.
Die Entscheidbarkeit der Logik(en) macht
es moglich, Ontologien auf Redundanzen :
oder auf etwaige Widerspriiche zu testen
und Suchanfragen semantisch zu bear-
beiten.

Naheliegend ist die Frage, wie weit
die logischen Ausdrucksmittel erweitert
werden konnen, ohne dass die Entscheid-
barkeit verloren geht. Thre Untersuchung
hat in den vergangenen Jahren zu einer :
fast untiberschaubaren Vielzahl von Be-
schreibungslogiken gefiihrt, fiir die je-
weils eigene Entscheidungsverfahren
entwickelt und implementiert wurden.
Interessanterweise lassen sich viele der
Entscheidbarkeitsaussagen auf Sonder-
fille eines Semi-Entscheidungsverfah-
rens der Pridikatenlogik zuriickfiihren:
der Resolution. Mit dem Beweiser SPASS
steht an dieser Stelle ein méchtiges Werk-
zeug zur Verfiigung. Eine naheliegende
Erweiterung ist die Negation von Rollen.
Mit der Negation der Rolle ist-Eltern-
teil-von kann dann zum Beispiel Kinder-
losigkeit ausgedriickt werden. Fiir das
Schlussfolgern in solchen Erweiterun-
gen ist SPASS gegenwiirtig das einzig
Werkzeug. 38
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Phishing — Pharming — Phraud

Téglich werden mehrere Milliarden
Spam-Emails versendet. Weitgehend harm-
lose Werbung fiir Medikamente, Univer-
sititsabschliisse, Software-Raubkopien
oder ,Original“-Rolex-Uhren macht nur
einen Teil davon aus. Viele der Spam-
Emails haben einen betriigerischen Hin-
tergrund. Ein Beispiel: die ,,Pump-and-
Dump*“-Kampagne. Kriminelle kaufen
Aktien unbekannter Firmen und versen-
den Mails mit gefilschten Informationen
iiber dieses Unternehmen mit dem Ziel,
den Aktienkurs zu verindern (Pump)
und die Aktien dann mit Gewinn zu ver-
kaufen (Dump). Mithilfe von Computern
und dem Internet ist es fiir den Spam-
Versender iiberhaupt kein Problem, die
entsprechenden Kontaktdaten zu ver-
zerren. Untersuchungen zeigen, dass
der Spammer mit solchen Kampagnen
hohe Gewinne erzielt. Sieben Prozent
des eingesetzten Kapitals sind durchaus
realistisch.

Die so genannten 419-Scam-Emails
— benannt nach dem Paragraphen tiber
JAdvance Fee Fraud® im nigerianischen
Strafgesetzbuch — verlocken viele Emp-
finger dazu, immer hohere ,Gebiihren®
vorzustrecken, um am Ende einen besse-
ren Gewinn zu machen. Die Folgen kén-
nen tédlich sein: In den vergangenen
zehn Jahren wurden mindestens fiinf-
zehn Personen erschossen, die ihre be-
triigerischen Geschiftspartner personlich
besucht hatten, als Geisel genommen
wurden und nicht rechtzeitig freigekauft

werden konnten.
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Mit Phishing-Emails entlocken Be-
triiger ihren Opfern Kreditkartendaten
und Zugangsdaten zu Banken, Bezahl-
systemen und Online-Shops. Professio-
nelle Phishing-Software findet individu-
elle Ankniipfungspunkte, die der Email
Glaubwiirdigkeit verleihen. Ebay-Phishing-
Mails beziehen sich hiufig auf Artikel,
die das Phishing-Opfer tatsichlich zum
Kauf angeboten hat; folgt der Anbieter
dem Link zum Beantworten der vorgeb-
lichen Anfrage, gibt er seine Zugangs-

daten preis.

Mithilfe von Viren und manipulier-
ten Domain-Name-Servern leiten Betrii-
ger Zugriffe auf bestimmte Webadressen
wie Bank-Webseiten oder PayPal auf ei-
nen eigenen Seiten-Nachbau um. Der
Nutzer bleibt ahnungslos. Mit diesen
,Pharming”-Attacken kénnen massen-
haft Zugangsdaten gesammelt werden.

Spam-Versender vermeiden es, iden-
tische Kopien derselben Nachricht zu
verschicken, denn sobald eine Nachricht
als Spam oder Virus bekannt ist, kénnten
alle spiiter versendeten Kopien einfach
geloscht werden. Stattdessen werden die
Nachrichten mit probabilistischen kon-
textfreien Grammatiken individuell gene-
riert und von vielen, mit Viren befallenen
Rechnern aus versendet. Auch Bilder-
Spams werden mit Grammatiken einzeln
erzeugt; selbst fiir den Source-Code von
Viren werden probabilistische Gramma-
tiken verwendet, weshalb diese schwer

wiederzuerkennen sind.
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Es ist nun eine spannende For-

schungsaufgabe, Algorithmen zu entwik-
keln, die solche Text- und Bild-Nachrich-
ten in einem Nachrichtenstrom erken-
nen, die von einem Generator nach dem-
selben Muster erzeugt worden sind.

Die Entwicklung von Technologien,
die diese Betrugsarten verhindern, ist ein
Wettlauf zwischen Spammern und Ent-
wicklern von Gegenmalinahmen. Hiufig
haben Betriiger schon wieder neue Tech-
niken entwickelt, gegen die der bisherige
Schutz nicht mehr reicht. Die Filter-
Entwickler miissen dann ziigig aufholen.
Robuste Algorithmen zu entwickeln, die
den nichsten Zug der Spam-Versender
automatisch vorwegnehmen und sich
nicht durch Weiterentwicklungen der
Spammer aushebeln lassen, gehért somit
zu den spannendsten Forschungsthemen
im Brennpunkt von maschinellem Ler-
nen und Spieltheorie.
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Bilder sind der schnellste Weg zum menschli-
chen Bewusstsein. So nimmt die Entwicklung
von Algorithmen zur geeigneten Visualisierung
digitaler Information auch eine besondere
Rolle in der Informatik ein. Inshesondere die
Unterhaltungselektronik stellt immer hohere
Anforderungen an die Visualisierungsalgo-
rithmen: Immer realistischer und schneller
miissen kiinstliche und natiirliche Welten dar-
gestellt werden kdnnen — in Flugsimulatoren,
chirurgischen Operationsplanungssystemen
oder Computerspielen. In den Natur- und
Ingenieurwissenschaften kommen mehr und
mehr Visualisierungsverfahren zum Einsatz,
um komplizierte Fragestellungen effizient

losen zu konnen.

Um qualitativ hochwertige Bilder
zu erzeugen, sind viele Faktoren zu be-
riicksichtigen. Basis dafiir ist die akkura-
te Szenenmodellierung. Am Max-Planck-
Institut fiir Informatik werden daher au-
tomatisierte Methoden zur Digitalisierung
realer Gegenstinde erforscht, die neben
der eigentlichen Szenengeometrie auch
die Beleuchtung und die Reflexionseigen-
schaften exakt vermessen. Die Akquisi-
tionsverfahren sind an die Gréfe der Ob-
jekte angepasst — kleinere Kunstgegen-
stinde, Stralenziige oder auch astronomi-
sche Nebel. Die digitalisierten Modelle
erlauben es, den Gegenstand aus beliebi- :
gen Perspektiven unter beliebiger, virtu-
eller Beleuchtung exakt wiederzugeben
und damit nahtlos in eine virtuelle Welt
einzubetten. Ein weiterer Forschungs-
schwerpunkt liegt in der Rekonstruktion
dynamischer Szenen aus Videostromen
mit dem Ziel, die ndchste Generation
von 3D-Video und 3DTV-Anwendungen
zu entwickeln. Auch hier ist die exakte
Wiedergabe der sich verindernden Form,
der Textur- und der Reflexionseigen-
schaften von entscheidende Bedeutung.
Inzwischen ist es beispielsweise méglich,
die Bewegung von Schauspielern mit-
samt ihrer Kleidung aufzunehmen und
aus neuen Blickwinkeln wiederzugeben.

Die Aufbereitung von Datensétzen
anderer wissenschaftlicher Disziplinen
ist ein weiterer Kernbereich der Visua-
lisierung. Hauptaufgabe ist es hier, we-
sentliche Eigenschaften eines komplexen
Datensatzes visuell hervorzuheben. Er-
forscht wurden Techniken, die die zeit-
liche Entwicklung von topologisch in-
teressanten Punkten in zeitabhingigen
Volumendatensitzen sichtbar machen,
beispielsweise die Bahn eines Tornado-
Auges. Andere Visualisierungsverfahren
wurden entwickelt, um die Verbindung
zwischen den verschiedenen physikali-
schen Grolien wie etwa Druck, Tempe-

ratur und Geschwindigkeit effektiv ana-

lysieren zu kénnen.

Um virtuelle Welten naturgetreu er-
scheinen zu lassen, wird am Max-Planck-
Institut fiir Informatik an Methoden zur
Simulation der Lichtausbreitung in Sze-
nen, der so genannten globalen Beleuch-
tung, geforscht. Bei der globalen Be-
leuchtung simuliert man neben dem ein-
fallenden Licht, das direkt von den Ob-
jekten reflektiert wird, vor allem das in-
direkte Licht, das mehrfach von verschie-
denen Oberfldchen hin- und hergeworfen
wird,bevor es den Betrachter erreicht.
Das indirekte Licht erreicht fast jeden
Winkel und ldsst auch Schattenbereiche
nicht véllig dunkel erscheinen. Bisher
galt die Simulation der indirekten Licht-
ausbreitung als sehr zeitintensiv. Am Max- :
Planck-Institut werden deshalb zwei
Hauptrichtungen verfolgt, um effizientere
Algorithmen zu entwickeln: zum einen
die Berechnung der globalen Beleuchtung
auf schnelleren Graphikkarten (GPU)
sowie die beschleunigte Simulation fiir
Bildsequenzen, bei der wir die zeitliche
Kohirenz und die Beschrinkungen der
menschlichen Wahrnehmung (Perzeption)
ausnutzen.

Die durch die Simulation oder durch
Aufnahme entstandenen Bilder umfassen
typischerweise einen Helligkeitsbereich
und einen Farbumfang, die nahe an die
reale Welt heranreichen. Dieser grofie
Dynamikbereich (HDR) erfordert spezi-
elle Methoden zur Bildverarbeitung und
zur Darstellung auf heutigen Monitoren,
deren Wiedergabemoglichkeiten sowohl
beziiglich der Helligkeit als auch der
Farben deutlich limitiert sind. Am Max-
Planck-Institut fiir Informatik werden
Werkzeuge entwickelt, die den Umgang -
mit HDR-Bildern und -Videos und deren :
méglichst naturgetreue Wiedergabe deut- :
lich vereinfachen.
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Oberflichenrekonstruktion

Digitale Modelle

Digitale Modelle physikalischer
Objekte aus unserer dreidimensionalen
Welt stehen nach wie vor hoch im Kurs:
Kultur-Denkmiiler wie die Freiheitsstatue
in New York sollen beispielsweise digital
erhalten werden, um sie im Falle eines
Terroranschlags rekonstruieren zu kon-
nen. Auch Anwendungen in der Unter-
haltungsindustrie sind unter wirtschaft-
lichen Gesichtspunkten von grofier
Bedeutung.

Um ein digitales Modell herzustel-

len, tastet in der Regel ein Laser die Ober- :

fliche eines dreidimensionalen Objektes
ab. Das Ergebnis des Abtastvorgangs ist

eine Punktwolke der Oberfliche des Ob-

jekts. Oftmals erhilt man aber nicht eine

Punktwolke, die die ganze Oberfldche
reprisentiert, sondern Punktwolken von
verschiedenen, tiberlappenden Oberfls-
chenteilen. Das Zusammenfiigen dieser
Teilpunktwolken zu einer Punktwolke
des gesamten Objekts stellt durchaus

ein Problem dar. Ist aber schliefilich eine :

Punktwolke fiir die gesamte Oberfliche
entstanden, lisst sich das gewtinschte
digitale Modell mit einem Algorithmus
fiir Oberfliachenrekonstruktion erstellen.

Rekonstruktionsalgorithmen

Heute existieren diverse Rekonstruk- :

tionsalgorithmen, die eine Punktwolke
in ein digitales Oberflichenmodell iiber-
fithren. Viele davon wurden am Max-
Planck-Institut fiir Informatik entwickelt.

Die Mathematik dieser Algorithmen reicht :
von algebraischer Topologie, jenem Zweig -
der Mathematik, der es erlaubt beispiels-

weise den Unterschied zwischen einem

Ball und einem Rettungsring zu erfassen, :

bis hin zu partiellen Differentialgleichun-
gen — dem Handwerkszeug der theoreti-
schen Physiker. Nach wie vor werden
verschiedene mathematische Techniken
benutzt und entwickelt, um Flichenre-
konstruktionsalgorithmen zu formulie-
ren, denn das Rekonstruktionsproblem
ist sowohl theoretisch als auch praktisch
noch nicht vollkommen befriedigend ge-
l6st. Auf abgetasteten Punktwolken funk-
tionieren die meisten Algorithmen sehr

Punktwolke, rekonstruiertes Dreiecksnetz und digitales Modell

gut, enthilt die Punktwolke aber Aus-
reif3er, ist sie verrauscht oder stammt sie
von einer scharfkantigen Oberfliche,
haben fast alle Algorithmen Probleme.

Die allgemein akzeptierte Abtast-
theorie fiir Flichen ohne scharfe Kanten
erlaubt es, theoretische Garantien fiir
Rekonstruktionsalgorithmen zu geben:
Ist die Punktwolke dicht genug im Sinne
der Abtasttheorie, lisst sich fir einige
Algorithmen mathematisch beweisen,
dass das Ergebnis des Algorithmus eine
Fliche ist, die sehr viele Eigenschaften

mit der abgetasteten Fliche teilt. Mittler- :

weile existieren auch erste Ansiitze fiir
eine Abtasttheorie allgemeiner Flichen.
Doch ihre algorithmischen Konsequen-
zen sind noch weitgehend unerforscht.

Fiir verrauschte Daten ist die Situ-

ation dhnlich. Es gibt erste theoretische

Arbeiten, die Rauschen im Abtastprozess :

berticksichtigen. Das hat auch in der

Praxis zu besseren Rekonstruktionsalgo-
rithmen gefiihrt. Der Nachteil: Diese Ar-
beiten benutzen ein sehr eingeschriink-

tes Rauschmodell, das mit dem Rauschen

in der Praxis nur bedingt etwas zu tun
hat. Uberhaupt ist fraglich, ob es eine
allgemeine Rausch-Theorie im Abtast-

prozess geben kann, da das Rauschen
stark vom Abtasten abhingt: Tastet ein
Laser ein Objekt ab, gibt es andere
Rauschcharakteristika als bei einem Ab-
tastprozess mit strukturiertem Licht oder :
bei einem mechanischen Abtastprozess.

Wie geht es weiter?

Punktwolken und ihre Eigenschaf-
ten bleiben also ein spannendes For-
schungsfeld. Interessante und tiefe
Mathematik ldsst sich hier in einer kon-
kreten Anwendung einsetzen und be-
greifen. Vor allem diese macht den Reiz
dieses Gebiets aus. Obwohl noch lingst
nicht alle Probleme fiir Punktwolken von
Oberflichen geldst sind, gibt es schon
neue Herausforderungen. In Anwendun-
gen wie der Bioinformatik und der Robo-
tik miissen immer hiufiger Punktwolken
in hochdimensionalen Rdumen analysiert
werden. Viele Methoden, mit denen sich
niedrigdimensionale Punktwolken analy-
sieren lassen, konnen aber nicht in ho-
hen Dimensionen verwendet werden.
Neue Ideen sind also gefragt. Punktwol-
ken werden uns auch kiinftig beschifti-
gen und hoffentlich zur Entdeckung bes-
serer Rekonstruktionsalgorithmen und
interessanter Mathematik fiihren.
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Videobasierte Rekonstruktion dynamischer Szenen

Das Ziel dieses Forschungsschwer-
punktes ist es, Verfahren zu entwickeln,
mit deren Hilfe dreidimensionale Mo-
delle von bewegten Szenen, die von ver-
schiedenen Kameras aufgezeichnet wur-
den, rekonstruieren kann. Modelle, die
so berechnet werden, erméglichen es,
dynamische Szenen im Computer aus
beliebigen neuen Blickwinkeln darzu-
stellen. Ein Beispiel: Eine Frau tiber-
quert im wehenden Mantel eine Stralle
— mehrere Videokameras filmen sie aus
verschiedenen Blickwinkeln. Damit das
Bild méglichst realistisch aussieht, miis-
sen mehrere Aspekte der Szene detail-
getreu aus den Videodaten rekonstruiert
werden. Hierzu zihlen die Bewegung,
die Geometrie, die Materialeigenschaf-
ten von Objekten sowie die Beleuch-
tungssituation im Raum. Um den tech-
nologischen Herausforderungen wie
Szenenaufzeichnung, -berechnung und
-wiedergabe gerecht zu werden, miissen
neue Algorithmen der Computergraphik
und der maschinellen Bilderkennung
entwickelt werden. Die hier gewonnenen
Erkenntnisse bilden die Grundlage fiir
die Entwicklung der nichsten Generation
visueller Medien, insbesondere 3D-
Video und 3DTV.

Die Europiische Union férdert anldsslich
des 3DTV-Network of Excellence die
Forschung zu diesem Thema am Max-
Planck-Institut fiir Informatik. Zwei der
Projekte aus dem Forschungsschwerpunkt
werden im Folgenden nither betrachtet.

3D-Videos von virtuellen Schauspielern

Menschen stehen in den meisten
Szenen der realen Welt im Mittelpunkt.
Menschen aus Videoaufnahmen als rea-
listisches Modell zu rekonstruieren, zihlt
aber zu den schwierigsten Aufgaben. Die
Forschungsgruppe hat einen modell-
basierten Ansatz entwickelt, der dreidi-
mensionale Videos von Schauspielern
aus lediglich acht Videostrémen errech-
net. Zu diesem Zweck wird ein Standard-
Menschmodell zunichst so verformt,
dass es so aussieht wie der Schauspieler.
Mit Hilfe des geformten Modells wird
anschliefend die Bewegung der Person
aus den unverinderten Videodaten ge-
messen. Es sind also keine optischen
Markierungen in der Szene erforderlich.
Weiterhin werden sowohl die dynami-
schen Textur- als auch die dynamischen
Reflexionseigenschaften der Szenen-
oberflichen geschitzt. Der Schauspieler
kann nun in Echtzeit aus neuen Blick-
winkeln und unter neuen simulierten

Beleuchtungssituationen gerendert wer-
den [Abbildung 1].

hel h

Abbildung 1: Ber und neu
3D-Video eines Schauspielers

Dynamische Szenenrekonstruktion durch
Deformation von Laser-Scans

Abbildung 2: Der Laser-Scan einer Frau im Kimono
(rechts) bewegt sich wie die echte Frau in den
Videoaufnahmen (links). Die Bewegungsinformation
wurde ohne Hilfe eines Skelettmodells oder opti-
scher Markierungen direkt aus den Videodaten
errechnet.

Modellbasierte Verfahren erlauben
die Rekonstruktion hochwertiger 3D-
Videos mit nur wenigen Kameras. Ein
Nachteil ist allerdings, dass fiir jedes
Objekt zunichst ein eigenes Standard-
modell erzeugt werden muss und dass

- Aspekte wie die Bewegung weiter Klei-

dung nicht leicht modellbasiert gemes-
sen werden konnen. Die Wissenschaftler
haben daher neue Algorithmen entwik-
kelt, mit deren Hilfe ausschlieBlich die
Videodaten analysiert werden. Auf diese
Weise lisst sich ein detaillierter statischer
Laser-Scan einer Person so bewegen,
wie es die Person in der realen Welt tut.

Auch die Bewegung von Schauspielern

in beliebiger Kleidung (wie etwa einem
Kimono, [Abbildung 2]) oder die Bewegung
anderer gescannter Objekte ldsst sich so
detailgetreu messen.
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Globale Beleuchtungsberechnung und Bilderzeugung mittels GPU

Eines der bekanntesten Teilproble-
me der Computergraphik ist das Ren-
dering — die Erstellung moglichst reali-

stisch wirkender Bilder aus dreidimensio- :

nalen Szenenbeschreibungen. Die hier
auftretenden Probleme sind aus mehre-
ren Griinden sehr komplex. Erstens be-
stehen typische Szenenbeschreibungen
oft aus vielen Tausenden bis Millionen
von Primitiven, die effizient gehandhabt

werden miissen. Zweitens verlangt reali- -

stisches Aussehen oft die Berechnung
von komplexen globalen Effekten wie
Schatten, Reflexionen, realistischen
Oberflichenbeschreibungen und globa-
len Beleuchtungsberechnungen (Licht-
simulation). In diesem Zusammenhang
bedeutet ,global®, dass prinzipiell jeder
Punkt der Szene jeden anderen Punkt
beeinflussen kann. Daraus resultiert ein
hoch-dimensionales, kontinuierliches,
nicht-stetiges und rekursiv definiertes
Problem. Drittens erfordern viele prakti-
sche Anwendungen ,interaktive® oder
Jrealtime” Bildwiederholungsraten. Das
bedeutet, dass alle oben genannten Be-
rechnungen fiir ein Bild in Sekunden-
bruchteilen auszufiihren sind.

Effiziente und korrekte Bilderzeugung
mittels Graphik-Hardware

Eines der Projekte, das am Max-
Planck-Tnstitut fiir Informatik in Koope-
ration mit der Universitit des Saarlandes
entwickelt wurde, beschiftigt sich mit
der effizienten Umsetzung des Ray Tra-
cing Verfahrens auf Graphik-Hardware.
Normalerweise berechnen Graphikkar-
ten ein Bild im Standardverfahren. Ray
Tracing hingegen erméglicht die physi-
kalisch korrekte Simulation der Licht-
ausbreitung und somit beispielsweise

auch korrekte Schatten und Reflexionen
[Abbildung 1]. Erste Forschungsergebnisse
zeigen, dass nun mit herkémmlicher

Graphik-Hardware Ray Tracing in Echt-

zeit realisiert werden kann.

Abbildung 1: Mit dem Ray Tracing Verfahren konnen -
nun auch auf herkommlichen Graphikkarten physika- :
lisch korrekte Schatten und Reflexionen in Echtzeit

berechnet werden.

Hochqualitative globale Beleuchtungs-
berechnung fiir Animationen

Da die globale Beleuchtungsberech-

nung hochkomplex ist, miissen bei allen
Formen der interaktiven Darstellung

noch Kompromisse bei der Simulations-
qualitdt gemacht werden. Daher werden

fiir viele Anwendungen in der Praxis wei-

terhin ,offline“-Animationen berechnet.
Um diesen Vorgang sowohl so realistisch
als auch so effizient wie moglich zu ge-
stalten, werden am Max-Planck-Institut
fiir Informatik zwei Ansitze verfolgt:

die Nutzung temporaler Kohdrenz sowie
perzeptions-basierte Verfahren. Bei der
temporalen Kohirenz wird das Wissen
um die Ahnlichkeit aufeinander folgen-
der Bilder einer Animation ausgenutzt:
Ahnliche Bilder fithren im Allgemeinen

auch dhnliche Berechnungen aus, die
dann zusammengefasst iiber mehrere
Bilder eine Zeitersparnis bringen kénnen.
Da die Realitdtsnihe einer Animations-
sequenz letztlich von einem Menschen
beurteilt wird, wird bei perzeptions-ba-
sierten Verfahren zusitzlich zur tempora- -
len Kohirenz noch das Wissen iiber die
Funktionsweise der menschlichen Wahr-
nehmung ausgenutzt. Auf diese Weise -
lisst sich der Genauigkeitsgrad der Simu- -
lation optimal steuern. Damit konzen-
trieren sich die Berechnungen effizient
auf die sichtbaren Aspekte, wodurch
deutliche Geschwindigkeitssteigerungen
erreicht werden. Durch die Kombination
beider am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik entwickelter Verfahren kénnen
Animationen sowohl sehr effizient als
auch hochgradig realistisch berechnet
werden [Abbildung 2].

Abbildung 2: Die globale Beleuchtungssimulation
hat die photorealistische Darstellung computergene- :
rierter Welten zum Ziel. :
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Topologie-orientierte Verarbeitung von Vektorfeldern

Die Stréomungsvisualisierung hat
sich in den letzten Jahren zu einem der

wichtigsten Teilgebiete der wissenschaft- :

lichen Visualisierung entwickelt. Ein po-
puldrer Ansatz fiir die visuelle Analyse von
Strémungsdaten, die oftmals als Vektor-
felder gegeben sind, ist die Extraktion

von relevanten Features. Von besonderer :

Bedeutung sind topologische Features.
Mit ihrer Hilfe ist es moglich, selbst
komplexe Stromungsfelder mit einer
recht geringen Anzahl von graphischen
Primitiven darzustellen.

Obwohl topologische Methoden
seit zirka 15 Jahren zur visuellen Analyse
von Stromungsfeldern eingesetzt werden,
ist in den letzten Jahren ein neuer Auf-
schwung dieser Techniken zu verzeich-
nen. Der Grund hierfiir ist zum einen
die stindig wachsende Komplexitit der
zu visualisierenden Daten, zum anderen
die schnelle Entwicklung der Hardware,
welche es mehr und mehr erméglicht,
rechen- und speicherintensive topologi-
sche Analysen grofler Datensitze durch-
zuftihren.

In unserer Gruppe wurden eine
Reihe von Beitrigen und Anwendungen
von topologischen Methoden zur Stré-
mungsvisualisierung erforscht. Schwer-
punkte waren bislang die Extraktion glo-
baler topologischer Features in zeitab-
hiingigen Vektorfeldern sowie die Extrak-
tion lokaler topologischer Features in
zwei-Parameter-abhiingigen Feldern.

Gleichzeitig wurden Anwendungen topo-
logischer Methoden in anderen Bereichen -
der Computergraphik und Visualisierung :

behandelt: der Einsatz zu Steuerung von

Shape-deformations in der Modellierung,

die Kompression und Simplifikation von
Vektorfeldern sowie die Erfassung des

dynamischen Verhaltens von Wirbelkern-

Linien.

Ein Modell, erstellt mit-
tels vektorfeld-basierter
Deformationen

Vektorfeld-basierte Deformationen

Ziel des Forschungsprojektes war
es, neue Ansitze zur Deformation von
bestimmten Flichen zu entwickeln.
Diese erhalten das Volumen der von der
Fliache umschlossenen Korper, schliefien
Selbstiiberschneidungen der Fliche (so-
wohl lokal als auch global) aus und sind
intuitiv und schnell. Die Grundidee war

es, derartige Deformationen mithilfe 3D-

divergenzfreier Vektorfelder zu beschrei-
ben. Wird die Deformation einer Fliche
als Stromobjekt-Integration eines solchen
Vektorfeldes interpretiert, so sind die ers-
ten beiden Punkte automatisch erfiillt.

Pfadlinien-orientierte Topologie von
zeitabhangigen Vektorfeldern

Ziel der Extraktion und Visualisie-

rung des topologischen Skeletts von Vek- :

torfeldern ist die Separierung von Berei-
chen mit dhnlichem Stromungsverhalten.

Fiir zeitabhingige Felder kann dieses Ver- :

halten entweder anhand der Stromlinien
oder der Pfadlinien betrachtet werden.

Entsprechend kann man fiir zeitabhiingi- :
ge Vektorfelder zwischen einer stromlini- :

en- und einer pfadlinien-orientierten To-
pologie unterscheiden. Wihrend fiir die
stromlinien-orientierte Topologie bereits
eine Anzahl von Ansitzen existiert, ist

die Extraktion einer pfadlinien-orientier-
ten Topologie bislang wenig erforscht.

Der Hauptgrund hierfiir ist, dass topolo-

gische Skelette im Allgemeinen von kriti- :

schen Punkten ausgehend konstruiert
werden, diese jedoch bei Pfadlinien nicht

existieren. Ziel des Forschungsschwer-

punktes ist es, einen pfadlinien-orientier- :

ten Topologie-Ansatz fiir eine spezielle
Klasse von Stromungsfeldern zu entwik-
keln: die periodischen Stromungsfelder.
Grundidee ist, dass fiir diese Klasse spe-
zielle Pfadlinien existieren, die den kriti-

schen Punkten in stromlinien-orientierten :

Ansitzen entsprechen. Die Extraktion
und Visualisierung dieser speziellen kri-
tischen Pfadlinien bildet die Grundlage
des pfadlinien-orientierten topologischen

Skeletts.

Multifield-Visualisierung von
3D Skalarfeldern

Die meisten existierenden Visua-
lisierungstechniken fiir Skalar-/Vektor-
felder zielen auf die Analyse der Eigen-
schaften eines einzelnen Feldes ab. Das
Ergebnis vieler Simulationen ist jedoch
eine Menge von Feldern tiber demselben
Definitionsbereich.

Ziel des Projektes war es, Ansitze
zur visuellen Analyse der Korrelation ver-
schiedener 3D-Skalarfelder tiber dem
gleichen Definitionsbereich zu entwik-
keln. Ausgehend von der Tatsache, dass
zur Visualisierung der Eigenschaften ein-
zelner Felder eine Vielzahl von Ansiitzen
existiert, wurden Techniken entwickelt,
die sich ausschlieflich auf die Visuali-
sierung der Korrelationen zwischen den
Feldern konzentrieren.

Multifield-Analyse einer Hurrican-Simulation
(Datensatz erstellt vom Weather Research and
Forecast (WRF) model, courtesy of NCAR and the

U.S. National Scii Foundation (NSF))
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HDR - Bilder und Videos mit erh6htem Kontrastumfang

Die meisten Bild- und Videokame-
ras konnen nur einen gewissen Teil des

Farb- und Helligkeitsspektrums (high

dynamic range) speichern. Das Auge sieht

deutlich mehr Farben und Kontraste.
AuBerdem sind viele dieser Bilder und
Filme qualitativ nicht hochwertig genug,
um auf den Bildschirmen der neuesten
Generation dargestellt zu werden. So
wurde zum Beispiel das weit verbreitete
Bildformat JPEG aus Effizienz-Griinden

entwickelt: Im JPEG werden nur so viele :
Informationen gespeichert, wie auf Stan- :

dardbildschirmen und Ausgabegeriiten,

die zum Entwicklungszeitpunkt des JPEG-

Formats existierten (Kathodenstrahlrohr-

Bildschirme und Fernsehgeriite), wieder-

gegeben werden kénnen. Diese Annahme

ist aber nicht mehr aktuell. Heutige LCD-

und Plasmabildschirme kénnen eine viel
grofere Farbskala (color gamut) und einen
groferen Helligkeitsbereich (dynamic
range) darstellen als ihre Vorgiinger.

Das Tone Mapping komprimiert die hohe Dynamik
(rechter Einsatz), indem es das Kontrastverhaltnis
zwischen den Zonen gleicher Belichtung im zerleg-
ten HDR Bild (linker Einsatz) optimiert. Das Ergebnis
zeichnet sich durch gute Tonabbildung in allen
Bildbereichen aus.

Rendern von HDR-Bildern fiir Geréte mit limitiertem
Kontrastumfang

Die ,High Dynamic Range” (HDR)
Bildverarbeitung (HDRI) tiberwindet die

Grenzen der bisherigen Bildverarbeitung,
. indem alle Farboperationen sehr viel

- genauer ausgefithrt werden. Selbst die

. Wahrnehmung des menschlichen Auges
I wird tibertroffen. Mit HDRI lassen sich

Bilder von natiirlichen Szenen mit allen

| © wahrnehmbaren Farben ohne Unter- oder

Uberbelichtung originalgetreu wieder-

. geben. HDRI arbeitet also nicht nur prii-
© ziser, sondern schafft es auch, visuelle

Signale in der menschlichen Perzeption

1 ° zu synthetisieren oder zu visualisieren.

So kénnen im Gegensatz zu traditionel-

. len Bildern die HDR-Bilder visuelle
Phinomene wie selbstleuchtende Ober-
- flichen (Sonne, Glithlampen), Glanz-

- punkte, Schatten sowie lebendige, stark
. gesiittigte Farben darstellen.

In der Forschungsgruppe der Com- -

- putergraphik haben wir neue Video- und
- Bildformate entwickelt, die natiirliche

© Szenen duBerst genau kodieren. Um die
gréfleren Datenmengen entsprechend

. verwalten zu kénnen, erreichen diese

- Formate gute Kompressionsraten. Wir

. haben auBerdem ein Softwarepaket ent-
wickelt (siehe ,pfstools — Bearbeitung

: von HDR-Bildern und Video", Seite 73),
¢ das niitzliche Programme fiir die HDR-

- Bildverarbeitung beinhaltet und fiir zu-

. kiinftige Forschungsarbeiten gedacht ist.
Mit unserer Arbeit haben wird versucht,
. das Softwarepaket méglichst unabhingig
- von spezieller Bildtechnologie zu gestal-

. ten. Auf diese Weise schriinken uns nur
- die Fahigkeiten der menschlichen Per-
zeption ein. Bereits bestehende Bildver-
¢ arbeitungssoftware und Hardware auf

- HDR-Daten umzugestalten, erfordert

- jedoch viel Aufwand. Auch waren einige
neue Definitionen von Standards fiir die
. Bildverarbeitung notwendig. Im Wesent-
¢ lichen wollen wir das HDR-Bildverar-

. beitungs-Konzept popularisieren, neue

© Standardwerkzeuge und Algorithmen
fiir die Verarbeitung von HDR-Daten

: entwickeln und die Forschung im Be-

- reich visueller Perzeption vorantreiben,
. da diese cinen entscheidenden Einfluss
auf die digitale Bildverarbeitung hat. :::

© KONTAKT

* Karol Myszkowski

: ABT.4 Computergraphik

- Telefon +49 681 9325-429

- Email  karol@mpi-inf.mpg.de

- Rafal Mantiuk

1  ABT.4 Computergraphik

. Telefon +49 681 9325-427

© Email  mantiuk@mpi-inf.mpg.de

Internet http://www.mpi-inf.mpg.de/resources/hdr/



Rechnergestiitzte 3D-Fotografie — Digitalisierung von Geometrie,

Struktur und Materialien

In diesem Forschungsgebiet ent-
wickeln wir rechnergestiitzte Aufnahme-
verfahren, mit denen sich digitale Mo-
delle der realen Welt herstellen lassen.
Diese Verfahren sind in der Lage, unter-
schiedlich grole Objekte zu vermessen
und zu digitalisieren. So lassen sich Ob-
jekte aus neuen Blickwinkeln und in be-
liebigen virtuellen Umgebungen korrekt
darstellen, auch ein besserer Uberblick
iiber eine Szene kann gegeben werden.

Akquisition von Reflektanzfeldern

Um ein reales Objekt oder eine
Szene fotorealistisch am Rechner wieder-

geben zu kinnen, miissen neben der 3D-

Geometrie vor allem die Reflexionseigen- :

schaften der beteiligten Materialien er-

fasst werden. Das Erscheinungsbild ldsst

sich vollstindig durch ein so genanntes
Reflektanzfeld beschreiben: Es gibt fiir
jeden einfallenden Lichtstrahl die Inten-
sitdt des reflektierten Lichts fiir ausge-
hende Lichtstrahlen an. Mit einem Re-
flektanzfeld kénnen alle Lichttransport-
wege korrekt erfasst und neu synthetisiert
werden. Dazu zihlen beispielsweise spe-

kulare und diffuse Reflexionen, aber auch

globale Beleuchtungseffekte wie Inter-
reflexionen, Brechungen und Kaustiken.
Digitale Kameras und Videoprojektoren
nehmen die Bilder des Objekts unter

strukturierten Lichtmustern auf, die sich :

wiederum an das Objekt anpassen. Die
digitalisierte Szene kann schlieflich vir-

tuell mit beliebigen Lichtmustern beleuch-

tet werden oder aus verschiedenen, nicht
aufgenommenen Perspektiven gezeigt
werden. Bei gleichen Bedingungen ist das
Erscheinungsbild kaum vom Original zu
unterscheiden.

Ein Reflektanzfeld beschreibt die Lichtausbreitung in :
einer Szene so, dass sie aus beliebigen Perspektiven :
und unter neuartiger Beleuchtung korrekt wiederge-
geben wird.

Digitalisierung von StraBenziigen

Damit Benutzer sich beim Navigie-
ren in virtuellen Stadtpldnen besser ori-
entieren konnen und gleichzeitig einen
Eindruck der Lokalitit erhalten, werden

Verfahren zu effizienten Akquisition und

Darstellung von Stralenziigen entwickelt. :

Ausgehend von einem groben 3D-Scan
und einem Videostrom, den ein vorbei-

fahrendes Auto aufnimmt, werden linge-

re Stralenabschnitte in einem einzigen
Bild zusammengefasst. Das so erzeugte
Bild wird glatt aus den Video-Einzelbil-
dern zusammengesetzt und enthilt meh-
rere Perspektiven gleichzeitig. Um ein
optimales Bild zu erhalten, wurden die
Bilder verschiedener Perspektiven so zu-
sammengefiigt, dass es moglichst wenige
Verzerrungen gibt. Das Bild unterschei-
det sich deutlich von einem natiirlichen
Foto mit nur einem Blickpunkt: Es gibt
das Aussehen der gesamten Stralie intui-
tiv wieder. Der Vorteil dieses Verfahrens
liegt auf der Hand: Gegeniiber einer Ein-

zelbilder-Kollektion oder dem Videostrom

enthilt es keine Redundanzen und ist
somit deutlich kompakter zu speichern
und einfacher zu tibertragen. Auch ist

die Navigation in einem Bild deutlich

intuitiver.

Nach der Rekonstruktion der 3D-Struktur des
Reflexionsnebels NGC 7023 kdnnen Ansichten aus
verschiedenen Perspektiven gerendert werden.

3D-Rekonstruktion von Reflexionsnebeln

Will man astronomische Objekte
wie Reflexionsnebel vermessen und di-
gitalisieren, steht vor allem die Rekon-
struktion der 3D-Struktur im Vorder-
grund. Aufgrund der Entfernung stehen
nur zweidimensionale Messungen aus
einer einzigen Perspektive, von der Erde
aus, zur Verfiigung. Um trotzdem 3D-
Informationen fiir den beispielsweise
oben erwithnten Reflexionsnebel zu ge-
winnen, wird angenommen, dass der
Nebel eine Achsensymmetrie aufweist.
Diese wird hiufig hervorgerufen, wenn
Nebel entstehen. Die Achsensymmetrie
reduziert das Problem auf die Bestim-
mung einer 2D-Dichteverteilung, die in
einem nicht-linearen Optimierungsver-
fahren errechnet wird. Rotiert man die
2D-Verteilung um die Symmetrieachse,
erhilt man schlieBlich die 3D-Struktur
des Nebels. Daraus lassen sich wieder-
um mit Volumenrendering 2D-Bilder
berechnen. In einem inversen Rendering-
verfahren wird die 2D-Dichteverteilung
so angepasst, dass das synthetisierte Bild
moglichst exakt den aufgenommenen
Bildern des Nebels entspricht.

Multiperspektivisches Bild eines StraBenzuges

KONTAKT

Hendrik Lensch
ABT .4 Computergraphik
Telefon +49 681 9325-428

Email  lensch@mpi-inf.mpg.de
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International Max Planck Research School
for Computer Science (IMPRS-CS)

Die Aushildung des wissenschaftlichen Nachwuchses ist von elementarer Bedeutung fiir
die Zukunft von Wissenschaft, Forschung und Innovation in Deutschland. Die Max-Planck-
Gesellschaft hat daher gemeinsam mit der Hochschulrektorenkonferenz eine Initiative zur
Nachwuchsforderung ins Leben gerufen: die International Max Planck Research Schools
(IMPRS). Diese bieten besonders begabten deutschen und ausléndischen Studierenden die
Maglichkeit, sich im Rahmen einer strukturierten Ausbildung unter exzellenten Forschungs-
bedingungen auf die Promotion vorzubereiten. Auf diese Weise sollen verstarkt junge

Wissenschaftler angeworben und ausgebildet werden.




Forderung des Wissenschaftlichen
Nachwuchs

Die IMPRS-CS ist ein Angebot
fiir Nachwuchswissenschaftlerinnen
und -wissenschaftler, die zwischen dem
ersten berufsqualifizierenden Abschluss,
dem Bachelorabschluss, und der Promo-
tion stehen. Wir wollen durch ein erst-
klassiges, interdisziplinires Ausbildungs-
angebot, wissenschaftliche Schwerpunkt-
bildung, thematische Verzahnung der
einzelnen Promotionen, die enge Zusam-
menarbeit von Doktoranden und ihrer
Betreuer und nicht zuletzt durch den
geforderten sozialen Zusammenhalt aller
an der Schule Beteiligten, einen Mehr-
wert erzeugen.

Ein Schwerpunkt liegt auf der inter-
nationalen Zusammenarbeit: Die IMPRS-
CS will insbesondere auslidndische Bewer-
berinnen und Bewerber fiir eine Promo-
tion in Deutschland gewinnen, sie mit
den Forschungseinrichtungen vertraut
machen und ihr Interesse fiir eine spiitere
Titigkeit in oder in Kooperation mit deut-
schen Forschungseinrichtungen wecken.
Fast 60 Prozent unserer aktuellen Stu-
dierenden stammen aus dem Ausland,
wobei Bulgarien, Rumiinien, China und
Russland zu den am stirksten vertrete-
nen Herkunftslindern zihlen.

Programme der IMPRS-CS

Die IMPRS-CS bietet in Zusammen-

arbeit mit der Universitit des Saarlandes
Programme fiir den Masterabschluss
und die Promotion.

Alle Graduiertenprogramme wer-
den in enger Kooperation mit dem Max-

Planck-Institut fiir Informatik, dem Max- :

Planck-Institut fiir Softwaresysteme und
dem Fachbereich Informatik der Univer-
sitit des Saarlandes angeboten. Die drei
genannten Institute befinden sich in be-
nachbarten Gebiduden auf dem Univer-
sitdtscampus. Die Projekte werden ge-
meinsam von den Wissenschaftlern der
Max-Planck-Institute und deren Kollegen
aus dem Fachbereich Informatik der
Universitit betreut. Hervorragende Eng-
lischkenntnisse sind fiir alle Bewerber
unerlisslich.

Finanzielle Unterstiitzung

Die zur IMPRS-CS zugelassenen
Studierenden erhalten ein Stipendium,
das Gebiihren, Lebenshaltungskosten
und Krankenversicherungskosten sowohl
der Studierenden als auch gegebenentfalls
ihrer Ehepartner oder Kinder abdeckt.
AuBerdem helfen wir unseren Stipendi-
aten bei der Wohnungssuche und organi-
satorischen Problemen aller Art, bieten
Englisch- und Deutschkurse auf mehre-
ren Niveaus, Freizeitaktivititen und

Exkursionen an.

KONTAKT

Kerstin Kathy Meyer-Ross
IMPRS-CS

Telefon +49 681 9325-226

Email  kmeyer@mpi-inf.mpg.de
Internet http://www.imprs-cs.de
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|

Das Institut in Zahlen

Drittmittelprojekte 2003 bis 2006  Anzahl und Verteilung Sonsti
onstige

Sonstige Machine Learning

Sonstige Ind. Partnergruppe Ind. Partnergruppe
NWG LORIA

] o . NWG LORIA S NWG LORIA .-
Sonstige -

Industrie Industrie Industrie
DFG Leibniz

35 Projekte 43 Projekte
2003 2004 2005 2006

42 Projekte 44 Projekte

Drittmittelprojekte 2003 bis 2006

"% Einnahmen
5.000

4.500

4.000

3.500

3.000

2.500

2.000

1.500

in 1.000 Euro
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11.000

10.000

1.000

in 1.000 Euro

Betriebsmittel 2003 bis 2006

. Personalausgaben . Sachausgaben . Nachwuchsforderung . Investitionen

Mitarbeiter am Institut Stand 1.2.2007

B

272 Gesamt

Gaste

Stipendiaten

Nichtwissenschaftliche
Mitarbeiter

Wissenschaftliche
Mitarbeiter

57 promovierte
Mitarbeiter

Verhéltnis von Wissenschaftlern zu
nichtwissenschaftlichen Mitarbeitern am Institut Stand 1.2.2007

Nichtwissenschaftliche
Mitarbeiter

Wissenschaftler

KONTAKT

Volker Geifl

Gemeinsame Verwaltung
Telefon +49 681 9325-700
Email  geiss@mpi-inf.mpg.de
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Rechnerbetrieb

- Ungehinderte weltweite Kooperation und
Kommunikation in einem motivierenden
Umfeld bilden die Basis fiir ein Institut mit
dem Anspruch, erstklassige Forschungs-
ergebnisse zu erbringen. Flexibilitat, Qualitat
und Zuverlassigkeit der Ausstattung sowie

- ihre einfache Nutzbarkeit leisten dazu einen

entscheidenden Beitrag.

Dieser Anspruch ldsst sich auf un-

- sere Rechnerinfrastruktur tibertragen:
. Wir betreiben ein vielfiltiges, sich schnell :
: dnderndes System, das sich dem Anwen- :
der einheitlich und verlisslich prisentiert,
* und das trotz der notwendigen Offenheit
- zur Unterstiitzung internationaler Ko-
- operationen die Sicherheit nicht ver-
nachlissigt.

. Vielfalt der Werkzeuge

Wir setzen Systeme unterschied-

licher Hersteller ein. Die Auswahl wird
. durch die Anforderungen der Projekte

- bestimmt. Die zunchmende Verfiigbarkeit -
. und preisliche Attraktivitit von 64-Bit-

Systemen auf der Basis von AMD oder
Intel CPUs hat andere Systeme weit-

* gehend verdringt. Lediglich bei Daten-
- bank- oder File-Server-Systemen setzen
- wir auf Grund der Architektur-Vorteile
noch SUN-Ultra-SPARC-Systeme ein.

Bei den Betriebssystemen verhiilt es sich

¢ dhnlich: Linux und Windows dominieren
 sowohl den Notebook- und Workstation-
. als auch den Server-Einsatz.

Dynamik und Innovation

Forschung an vorderster Front

. heiBt auch, immer wieder innovative
Technologien einzusetzen. Vor allem in

- der Computer-Grafik implizieren die

- méoglichen Performance-Steigerungen

. und die Erweiterung des Funktionsum-
: fangs durch den Einsatz neuester Hard-
ware nicht selten die Notwendigkeit des

Einsatzes von Prototypen.




Weitgehend einheitliche Nutzung

Die Forschungsprojekte sind hiufig
plattformiibergreifend angelegt, da sie

entweder fiir einen heterogenen Verbund :

gedacht sind, oder aber die Vorziige der
verschiedenen Rechner- und Betriebs-

systemarchitekturen ausnutzen miissen.

Mit Ausnahme weniger Spezialsys-
teme sind daher alle Maschinen fiir je-
den unserer ca. 500 Anwender (Mitar-
beiter, Studenten, Projektpartner) ohne
besonderen Aufwand direkt nutzbar —
die User-Daten und die wichtigsten Soft-
warepakete sind plattformunabhingig
verfiighar. Diese Homogenitit erleichtert
den Umgang mit dem Gesamtsystem
erheblich und férdert seine Akzeptanz.

Zuverldssigkeit der Installationen

Stindige Updates und Upgrades
bei Soft- und Hardware in Verbindung
mit dem Wunsch, plattformiibergreifend
zu arbeiten, stellen hohe Anforderungen
an die Zuverlissigkeit der Installations-
und Administrationsvorginge. Sie miis-
sen reproduzierbar und verlisslich sein.
Nach einer Umstellung oder Neuinstal-
lation eines Systems sollte niemand ge-
zwungen sein, seine Experimente oder
gar seine Arbeitsweise anzupassen.

Kooperation und Kommunikation

Unser Netzwerk ist nach organisa-
torischen und sicherheitsrelevanten Ge-
sichtspunkten in verschiedene Bereiche
aufgeteilt. Die Endgerite in den Teilnet-
zen der einzelnen Bereiche werden tiber
ihren Etagen-Switch mit 10/100/1000-
Mbit-Ethernet versorgt. Die Switches
sind ausfallsicher mit 10-Gigabit-Ether-

net an die Zentrale (zwei redundante
Backbone-Switches) angeschlossen, die
auch zentrale Server mit dieser Band-

breite versorgt. Server-Farmen und Com- :

pute-Cluster sind tiber eigene Switches
redundant mit der Zentrale verbunden.

Der externe Bereich umfasst die
Verbindungen zur Universitit des Saar-
landes und zum Internet. Der Internet-
Anschluss wird iiber einen mit der Uni-
versitit gemeinsam genutzten 1,3 Giga-
bit-XWIN-Anschluss des DFN-Vereins

realisiert. Extern zugreifbare aber anony-

me Dienste (DNS (Internet-Adressbuch),

WWW, FTP (Datentransfer), SMTP
(E-Mail) etc.) werden an der Firewall
des Institutes in einer entmilitarisierten
Zone (DMZ) zusammengefasst.

Logisch ist das Netzwerk so struk-
turiert, dass die Integration von Gast-
wissenschaftlern und Studenten durch
die Moglichkeit geférdert wird, mitge-
brachte Notebooks ohne zusitzliche
Softwareinstallation anschliefen oder
tiber WLAN betreiben zu kénnen. Sie
werden unabhingig von ihrem Standort
in speziell dafiir vorgesehene Teilnetze
gelenkt. Auch diese Netze werden in
einer entmilitarisierten Zone zusammen-
gefasst.

Die internationale Kooperation ver-
langt externe Zugriffsméglichkeiten auf

interne Ressourcen der Infrastruktur (In- :

tranet). Hier bieten wir unter anderem
einen Terminal-Zugang und den Zugriff
auf E-Mail und andere wichtige Daten-

banken und Dienste an. Die Kooperation :

bei der Softwareentwicklung wird durch
einen geschiitzten Zugang zu einer Ver-
sionsdatenbank unterstiitzt (Software-
Repository: Subversion).

Sicherheit und Schutz

Pauschale Schutzmechanismen
gegen Sabotage und Spionage sind in
offenen Systemen nicht méglich. Sie
schriinken ihre Nutzbarkeit zu sehr ein.
Die Sicherheitsrichtlinien kénnen des-
halb nur ein Kompromiss sein, der flexi-
bel den Anforderungen folgt.

Zwar kénnen die Strukturierung
des Netzwerks, die Firewall, die Ver-
schliisselung fiir externe Zugriffe oder
der Virenscanner im Mail-Server einige
direkte Gefahren abwenden. Indirekte
Gefahren, die unter anderem durch den
Anschluss virenverseuchter Rechner im
Intranet oder durch Fehler in extern
agierenden Software-Systemen entste-
hen, konnen nur durch aktuelle Soft-
warestinde und kontinuierlich aktuali-

sierte Virenscanner auf den Maschinen

verhindert werden.
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Automatisierung als Garantie

Betrachtet man die zuvor beschrie-
benen Merkmale der Infrastruktur, so ist

ihre stindige Weiterentwicklung und An- :

passung an die neusten Anforderungen
der Forschungsprojekte und des Sicher-
heitskonzeptes unter Beibehaltung der
Homogenitit und Verlisslichkeit unsere
zentrale Aufgabe.

Bei der Vielzahl der eingesetzten
Hard- und Softwarekomponenten, sind
es die weitgehend von uns konzipierten
und weiterentwickelten automatisierten
Abliufe, die es uns erméglichen, die
notwendigen Arbeiten in angemessener
Zeit auf den betroffenen Systemen zu
erledigen.

In einer einheitlichen Hardware-
umgebung lieBe sich die Automatisie-
rung in vielen Fillen durch Vervielfilti-
gung besonders gepflegter Installationen
durchfiithren. Unser Umfeld dagegen ist

zu dynamisch und zu heterogen fiir diese :

Vorgehensweise.

Aus diesem Grund favorisieren wir
Betriebssysteme, deren Installationsme-
chanismen paketorientiert sind. Solaris,
aber vor allem Debian im Linux-Umfeld
setzen auf Paketsysteme, die Abhiingig-
keiten zwischen den installierten Pake-
ten beriicksichtigen. Fiir die Windows-

Plattformen haben wir ein solches Paket- -

System mit Hilfe zusitzlicher Software
eingefiihrt (netinstall).

Dem Beispiel von Solaris folgend,
haben wir fiir die aktuellen Betriebssys-
temversionen von Debian und Windows
ein Installations- und Administrations-
system implementiert. Durch die War-
tung und Weiterentwicklung dieses Sys-
tems administrieren wir automatisch alle
betreuten Systeme und steuern Neuin-

stallationen. Einmal erzielte Ergebnisse
sind beliebig wiederholbar und sehr
schnell auf die ganze Infrastruktur anzu-
wenden. Diese Implementierungsarbeit
kostet allerdings Zeit und verlangsamt

in manchen Fillen die Reaktionszeiten.
Die Vorteile fiir die Betriebssicherheit
wiegen diesen Nachteil eindeutig auf.

Das System ist so flexibel gestaltet,
dass auch Sonderfille durch spezifische
Erweiterungen schnell realisiert werden
kénnen. Nicht sinnvoll wire allerdings
die Integration kurzlebiger Spezialinstal-
lationen.

Compute-Service
Neben Workstations, Notebooks

und einigen kleineren Servern betreiben
wir eine F15000 (SUN) mit 72 eng ge-
koppelten CPUs und 216 GB Haupt-
speicher fiir Applikationen, die eine
hohe Parallelitit und den uniformen
Zugriff auf grolen Hauptspeicher bens-
tigen. Zum Zeitpunkt der Beschaffung
im Jahre 2002 verfehlte dieses System
nur knapp den Einzug in die Liste der
500 weltweit leistungsfihigsten Rechner

(TOP 500).

Im Jahre 2003 wurde ein mit Giga-
bit-Ethernet vernetztes Dual-Xeon-Clus-
ter aus 30 DELL-Systemen aufgebaut.

Solche mit verhiltnismélig geringer Band-

breite gekoppelten Systeme eignen sich
schlecht fiir parallele Berechnungen, die
mit gemeinsamem Speicher arbeiten.
Um diesen Nachteil zu mildern, wurden
die Clustersysteme zusitzlich mit einem
speziellen Netzwerk (Scalable Coherent
Interface) verbunden, das durch seine
kurzen Ubertragungszeiten in der Lage
ist, gemeinsamen Speicher fiir die betei-
ligten Systeme zu simulieren. Hier wer-
den parallele Berechnungen, insbeson-

dere Molekular- und Proteindockingver-
fahren aus dem Bereich der Bioinforma-

tik durchgefiihrt.

Die grofte aggregierte Rechenleis-
tung wird durch unser 2005 in Betrieb
genommenes Dual-Opteron-Cluster
(96 Systeme) mit Gigabit-Netzwerk zur
Verfiigung gestellt, das unter der Grid-
Engine betrieben wird. Durch die auto-
matische Verteilung der Prozesse auf die
einzelnen Rechner des Clusters erreichen
wir eine hohe Auslastung des Gesamt-
systems.

File-Service und Datensicherung

Die Daten des Instituts werden
tiber mehrere File-Server per NFS und
CIFS (SMB) zur Verfiigung gestellt. Die
mittlerweile ca. 30 TB zentralen Daten
sind auf mehrere RAID-Systeme verteilt,
die tiber ein ,Storage Area Network®
(SAN) angeschlossen sind. Alle RAID-
Systeme werden paarweise gespiegelt
betrieben, um auch gegen den Ausfall
eines ganzen RAID-Systems geschiitzt

7u sein.

Unsere Datensicherung basiert auf
zwei unterschiedlichen Systemen: einem
konventionellen Band-Backup, das die
Daten direkt mittels Legato-Networker
auf zwei Band-Roboter sichert und ei-
nem Online-Disk-Backup-System, das
mit Hilfe von Datenvergleichen den
Platzbedarf minimiert (Open-Source-
System ,backuppc”) und die gesicherten
Daten immer Online bereit hilt. Die
Zahlen dieser Online-Datensicherung
sind beeindruckend. Da keine Daten in
diesem System wirklich doppelt gehalten
werden, kénnen ca. 71 Terabyte Brutto-
Daten der verschiedenen Backupliufe
auf etwa 11 Terabyte untergebracht
werden. Um die Vorteile von Disk- und



- Tapetechnologien zu vereinen, werden
¢ wir dieses System in Zukunft mit dem
Bandroboter kombinieren.

Spezialsysteme

Fiir spezielle Forschungsaufgaben,
insbesondere aus dem Bereich der Com-
putergrafik, werden diverse Spezialsys-
teme bendtigt. Es stehen u.a. ein digita-
les Videoschnittsystem, mehrere 3D-
Scanner, Multivideoaufnahmesysteme,
Videokonferenzsysteme und 3D-Projek-
tionssysteme zur Verfiigung.
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Betriebssicherheit

Die Malinahmen zur Sicherheit
(Firewall, VPN), die automatisierten
Installations- und Konfigurationswerk-
zeuge, der Betrieb ausfallsicherer Disk-
systeme, der Betrieb eines ausfallsiche-
ren Netzwerk-Backbones und die Daten-
sicherung werden durch ein Uberwa-
chungssystem ergiinzt, das tiber kritische
Zustinde der Serversysteme und des
Netzwerks aber auch tiber Fehlfunk-
tionen komplexer Prozesse per E-Mail
und SMS informiert.

Stromversorgung und Kiihlung sind

so konzipiert, dass der Serverbetrieb auch :

bei Stromausfillen aufrechterhalten wer-
den kann. Eine doppelte Absicherung
iiber Generatorbetrieb ist in Vorbereitung
und garantiert in Zukunft den durch-
giingigen Betrieb aller zentralen Systeme.
Zurzeit sind nur die wichtigsten Systeme

. auf diese Art abgesichert.

Zusténdigkeiten

Einkauf, Installation, Administra-
tion und Fortschreibung der beschriebe-
nen Systeme und Techniken sind Auf-
gabe der Rechnerbetriebsgruppe des
Instituts. Neben Leitung, Einkauf und
Sekretariat (zwei Stellen) umfasst das

. Team fiinf wissenschaftliche Mitarbeiter,

einen Techniker und drei studentische

Hilfskrifte. Wir ergéinzen uns mit dem

Team des MPI fiir Softwaresysteme, das

inklusive der Leitung vier wissenschaftli-
che Mitarbeiter mit einbringt.

Als Kommunikationsschnittstelle
fiir die Anwender bilden sechs weitere
studentische Hilfskrifte einen Helpdesk,
der einerseits virtuell per Mail oder Web-
Interface, zu Biirozeiten aber auch per-
sonlich erreichbar ist. Neben der Bear-
beitung von Fragen zur Benutzung der
Infrastruktur werden auch Informations-
systeme gepflegt. Dazu gehort eine Zu-
sammenfassung der interessanten Fragen
und Antworten (FAQ) und ein Bulletin-
Board.

KONTAKT

- Jorg Herrmann

IT-Abteilung

- Telefon +49 681 9325-800

Email  jh@mpi-sws.mpg.de
Internet http://www.mpi-inf.mpg.de/services/computer/
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Kooperationen

BIOINFORMATIK

Biochemisches Institut,
Universitit des Saarlandes,
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Wellcome Trust Sanger Institute,
Cambridge, Grofibritannien

Universita di Roma , Tor Vergata®,
Rom, Italien

Universitit des Saarlandes,
Saarbriicken, Deutschland
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Universiteit van Amsterdam
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Universitit des Saarlandes,
Saarbriicken, Deutschland

GEOMETRIE

Ben Gurion University Tel Aviy,
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Masaryk University of Brno,
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Research Academic Computer
Technology Institute,
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Rice University Houston,

Houston, USA
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Universita di Bologna,
Bologna, ITtalien

Universita di Roma ,La Sapienza®,
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Universitit des Saarlandes,
Saarbriicken, Deutschland

Universitit Duisburg-Essen,
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Universitit Karlsruhe,
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Universitat Polytecnica de
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Deutsche Telekom Laboratories,

Berlin, Deutschland
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Internationales Begegnungs- und
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Dagstuhl, Dagstuhl, Deutschland

SAP Research Sophia Antipolis,
Sophia Antipolis, ankreicZ

Technische Universitit Miinchen,
Miinchen, Deutschland
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Universita di Roma ,La Sapienza“,
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Universitit Koblenz,
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Yahoo! Research,
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Microsoft Research,
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Athens University of Economics &
Business, Athen, Griechenland

Christian-Albrechts-Universitit Kiel,
Kiel, Deutschland

Cornell University, Ithaca, USA

Courant Institute, Universitit
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Friedrich-Schiller-Universitiit Jena,
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Institute of Mathematics, Universitiit -

Budapest, Budapest, Ungarn
Stanford University, Stanford, USA

Technische Universitit
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Universita di Roma ,La Sapienza®,
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Universitit Aarhus,
Aarhus, Dinemark

Universitit Auckland,
Auckland, Neuseeland

Universitdt Birmingham,
Birmingham, UK
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Universitdt Dortmund,
Dortmund, Deutschland
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Duisburg, Deutschland

Universitit Karlsruhe,

Karlsruhe, Deutschland

Universitit Paderborn,
Paderborn, Deutschland

Universitit Siegen,
Siegen, Deutschland

Universitit Tel Aviv, Tel Aviv, Israel

University College London,
London, UK

University of Halifax,
Halifax, Kanada

University of Southern Denmark,
Odense, Dinemark

University of Washington,
Seattle, USA

University of Wisconsin,

Madison, USA
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Centrum voor Wiskunde en
Informatica (CWI),

Amsterdam, Niederlande

Queen Mary University,
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Royal School of Library and
Information Science,
Kopenhagen, Dimemark

Universitdt Duisburg-Essen,

Duisburg, Deutschland

University of Cambridge,
Cambridge, UK

STATISCHES LERNEN

DaimlerChrysler AG, Ulm,
Ulm, Deutschland

Deutsches Krebsforschungszentrum

Heidelberg, Heidelberg, Deutschland

Friedrich-Alexander-Universitit
Erlangen-Niirnberg, Erlangen,
Deutschland

Harvard University, Cambridge, USA

Heinrich-Heine-Universitit

Diisseldorf, Diisseldorf, Deutschland

Institute for Cancer Research,
Dept. of Tumor Biology,
Rikshospitalet-Radiumhospitalet
Medicalp(]enter, Oslo, Norwegen

Max-Planck-Institut fiir biologische
Kybernetik, Tiibingen, Deutschland

nugg-.ad AG, Berlin, Deutschland

Ruprecht-Karls-Universitiit,
Heidelberg, Deutschland

Strato AG, Berlin, Deutschland

Universitit Bonn, FB
Neuropathology, Bonn, Deutschland

Universitit des Saarlandes,
FR Biowissenschaften, Genetik/
Epigenetik, Saarbriicken, Deutschland

Universititsklinikum des Saarlandes,
Homburg, Deutschland

Zentrum fiir Innovative Genetische
Diagnostik, Homburg, Deutschland

VISUALISIERUNG

Eidgenossische Technische Hoch-

schule Ziirich, Ziirich, Schweiz

EMPA Eidgenéssische Material-
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tungskeramik, Diibendorf, Schweiz

Institut National de Recherche en
Informatique et en Automatique,
Sophia Antipolis, Frankreich
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BrightSide Technologies Inc.,
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Zuse-Institut Berlin, Berlin,
Deutschland
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Universitit Bielefeld,
Bielefeld, Deutschland

ICIMAF Havanna, Havanna, Kuba
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Wege zum Institut

 Das Max-Planck-Institut fiir Informatik (Gebiude E 1.4) befindet sich
- auf dem Campus der Universitit des Saarlandes etwa 5 km nordéstlich
. vom Zentrum der Stadt Saarbriicken im Wald nahe bei Dudweiler.

Saarbriicken besitzt einen eigenen Flughafen (Saarbriicken-Ensheim)

* und ist mit Auto-, Shuttle-Bus- und Zugverbindungen an die Flughéfen

- Frankfurt und Luxemburg angebunden. Zugstrecken verbinden Saar-

- briicken im Stundentakt innerhalb Deutschlands. RegelmiiBig verkehrende
Ziige schaffen eine Anbindung an die Stddte Metz, Nancy und Paris.
 Autobahnen fiithren nach Mannheim/Frankfurt, Luxembourg/Trier/Kéln,

- Strasbourg und Metz/Nancy/Paris.

. Sie erreichen den Campus...

von Saarbriicken-Ensheim, Flughafen

mit dem Taxi in ungefihr 20 Minuten

von Saarbriicken, Hauptbahnhof

mit dem Taxi in ungefihr 15 Minuten

mit dem Bus in ungefihr 20 Minuten

Richtung ,Dudweiler-Dudoplatz” oder ,Universitit Campus”

Ausstieg ,Universitit Mensa” (wegen der Bauarbeiten voraussichtlich
erst 2008 wieder méglich)

alternativ Ausstieg , Universitit Campus”

von Frankfurt oder Mannheim iiber die Autobahn A6
Abfahrt ,St.Ingbert-West"

den weillen Schildern ,,Universitit” zum Campus folgend

von Paris iiber die Autobahn A4
Abfahrt ,St.Ingbert-West"
den weillen Schildern ,,Universitit” zum Campus folgend

Wenn Sie mit dem Auto anreisen: Nutzen Sie bitte ausschlief3lich
die Zufahrt ,Universitiit Ost" bis voraussichtlich Ende Juli 2007

Max-Planck-Institut
furinformatik
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