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© VORWORT

- RegelmiBig und mit diesem Heft jihrlich legt das Max-Planck-Institut fiir Informatik
. einen Bericht fiir die breitere Offentlichkeit vor. Wir wollen damit allen Wissenschafts-
© interessierten Themen, Ziele und Methoden der modernen Informatik und die Arbei-
ten unseres Instituts vorstellen. Insbesondere hoffen wir, Thnen, liebe Leser, die

: Faszination unserer Wissenschaft nither zu bringen.

© Das Max-Planck-Institut fiir Informatik will ein Leuchtturm der Wissenschaft sein.
Wir wirken entlang mehrerer Achsen. Erstens durch unsere wissenschaftliche Arbeit,
- die wir in Publikationen und Biichern aber auch in Form von Software verbreiten.

- Zweitens durch die Ausbildung von Nachwuchs, insbesondere in der Promotion

- und danach. Wir bringen kiinftige Vordenker und Fithrungskrifte fiir Wissenschaft

© und Wirtschaft hervor. Drittens durch eine Leitrolle im Fach. Wir initiieren und
koordinieren grofie Forschungsprogramme und tibernehmen Aufgaben in wichtigen

* Gremien. Viertens als Anziehungspunkt fiir Talente aus dem In- und Ausland.

 Von den tiber 190 wissenschaftlichen Mitarbeiterinnen und Mitarbeitern des Instituts
. kommt etwa die Hilfte aus dem Ausland. Fiinftens durch den Transfer unserer
Ergebnisse in die Wirtschaft. Dieser Transfer geschieht in Kooperationsprojekten,

- durch Ausgriindungen und mittels einzelner Personen. Sechstens durch den Aufbau
- eines Kompetenzzentrums von Weltrang in Kooperation mit den anderen Informatik-
- einrichtungen am Standort (Fachbereiche Informatik und Computerlinguistik der

: Universitit des Saarlandes, Deutsches Forschungszentrum fiir kiinstliche Intelligenz
und Max-Planck-Institut fiir Softwaresysteme). Entlang jeder dieser Achsen waren

* wir in den letzten Jahren sehr erfolgreich.

Sichtbarer Ausdruck des Erfolgs der Saar-
briicker Informatik sind die Neubauten und
Bauaktivititen am Platz der Informatik:
Max-Planck-Institut fiir Softwaresysteme,
Bioinformatik und Intel Visual Computing
Institute, Informatikhérsaalgebiude, Biblio-
thek der Informatik und Mathematik und
Exzellelenzclustergebiude.

Der Bericht folgt einer einfachen Gliederung. Nach einer Ubersicht iiber Gesamt-

- institut, Abteilungen und Forschergruppen stellen wir die Forschungsschwerpunkte
- des Instituts vor. An diesen Themen, die quer zu den Abteilungen verlaufen, werden
© wir auch in den nichsten Jahren weiter forschen. Dem schliebt sich ein kurzer
Uberblick zu aktuellen Ereignissen an. Im letzten Teil des Berichts finden Sie eine
 Auswahl von wissenschaftlichen Publikationen fiir die Jahre 2009 bis 2010 sowie

 Kennzahlen unseres Instituts fiir diesen Zeitraum.

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

° Kurt Mehlhorn Geschiftsfiihrender 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 Wissenschaft und Technik sowie in unseren Alltag und unsere Unterhaltung Einzug gehalten.
Heute ist die digitale Informationsverarbeitung aus praktisch keinem Bereich des Lebens mehr
wegzudenken. Damit ist sie ein gesellschaftlich bestimmender Faktor. Ferner sind Computer
sowie die auf ihnen laufende Software und die aus ihnen gebildeten Netzwerke — allen voran
das weltumspannende Internet — die komplexesten Strukturen, die je von Menschenhand
geschaffen wurden. In der Tat sind Hardware und in noch weit groBerem MaBe Software so
komplex, dass sie nicht mehr in all ihren Einzelheiten verstanden werden kdnnen. Das macht
Computersysteme zu einem sowohl machtvollen als auch mysteriosen Werkzeug. Sowohl das
Leistungsvermadgen als auch die Geheimnisse von Computersystemen verlangen nach ihrer

- wissenschaftlichen Erforschung.




Beim wissenschaftlichen Umgang
- mit Computersystemen handelt es sich
- um Grundlagenforschung, die jedoch in
© vielen Fillen in kurzer Zeit zu dramati-
schen Anderungen im Alltag fiihrt. Ge-

. rade die beiden letzten Jahrzehnte ma-

- chen dies deutlich: World Wide Web,

- soziale Netzwerke, Suchmaschinen,
Kompressionsverfahren fiir Video und

© Musik und (das Bemiithen um) sicheres
- Electronic Banking mittels kryptographi-
- scher Methoden sind wenige Jahre nach
- ihrer Entdeckung in Universititen und
Forschungsinstituten aus unserem All-

© tag nicht mehr wegzudenken.

Die Max-Planck-Gesellschaft als
fithrende Einrichtung der Grundlagen-
- forschung in Deutschland hat auf diese
- Entwicklung reagiert und 1990 das

© Max-Planck-Institut fiir Informatik

: (MPI-INF) in Saarbriicken gegriindet.
Im Jahr 2005 folgte die Griindung des
. Max-Planck-Instituts fiir Softwaresysteme
(MPI-SWS) mit den Standorten Saar-

. briicken und Kaiserslautern. In einigen
© weiteren Instituten gibt es Abteilungen
mit starken Informatikkomponenten.

* Die Neuausrichtung des Max-Planck-

- Instituts fiir Metallforschung in ein In-
© stitut fiir autonome Systeme wird die
Informatik in der Max-Planck-Gesell-

- schaft weiter stirken. Angesichts der

- Bedeutung des Gebiets wiire die Griin-

. oder in informatiknahen Gebieten wiin-
. schenswert.

- Zielsetzung

Das Max-Planck-Institut fiir Infor-

- matik will ein Leuchtturm der Wissen-

. ware verbreiten. Zurzeit konzentrieren

- sehr grofe multimodale Datenmengen.
- Multimodal steht dabei fiir Text, Spra-
- che, Bilder, Videos, Graphen und hoch-

. dimensionale Daten.

Zweitens durch die Ausbildung von

" Nachwuchs. inshesondere zur Promotion - Institute. Intel investiert 12 Millionen

© und danach. Wir bringen kiinftige Vor- US-Dollar in die neue Forschungsein-
denker und Fiithrungskrifte fir Wissen-
- schaft und Wirtschaft hervor. In unserem
- Institut arbeiten iiber 190 Forscher und
- Forscherinnen, die im Schnitt etwa 3
Jahre bei uns bleiben. Damit stellen wir :
- der Gesellschaft pro Jahr iiber 60 hervor- :
. ragend ausgebildete Nachwuchswissen- Intels umfangreichste Kooperation mit
- schaftler zur Verfiigung.

Drittens durch eine Leitrolle im

- Fach. Wir initiieren und koordinieren

- grofe Forschungsprogramme und iiber-
. nehmen Aufgaben in wichtigen Gremien,
© etwa dem Wissenschaftsrat. Bei der Ein-

. werbung des Exzellenzclusters , Multi- linguistik der Universitit des Saarlandes,

. dung weiterer Institute in der Informatik modal Computing and Interaction” und
- der Exzellenz-Graduiertenschule Infor-
. matik durch die Universitit des Saar-
landes hat das Institut eine wesentliche

- Rolle gespielt.

Viertens als Anziehungspunkt fiir

- Talente aus dem In- und Ausland. Von
- den Mitarbeiterinnen und Mitarbeitern
© schaft sein. Wir wirken entlang mehrerer des Instituts kommt etwa die Hilfte aus

Achsen. o dem Ausland. Damit stirken wir das
: * Deutschland zur Verfiigung stehende
: Erstens durch unsere wissenschaft- : lalent und bilden Briickenkopfe im
- liche Arbeit, die wir in Publikationen und

- Biichern aber auch in Form von Soft-

Ausland.

Fiinftens durch den Transfer unse-

o sich unsere Arbeiten auf Algorithmen fiir rer Ergebnisse in die Wirtschaft. Dieser
. Transfer geschieht in Kooperationspro-

- jekten, durch Ausgriindungen und durch
Personen. Intel griindete 2009 gemein-

- sam mit der Universitit des Saarlandes,

* dem DFKI, dem MPI-SWS und dem

MPI-INF das Intel Visual Computing

* richtung mit Sitz auf dem Campus der

Saarbriicker Hochschule. Im Mittel-

punkt steht die Entwicklung zukiinftiger
. Grafik- und Visual Computing-Techno-

- logien. Die Investition erfolgt iiber einen

Zeitraum von finf Jahren und ist bislang

. einer Universitit in Europa.

Sechstens durch den Aufbau eines

- Kompetenzzentrums von Weltrang in
. Kooperation mit den anderen Informatik-
. einrichtungen am Standort Saarbriicken

(Fachbereiche Informatik und Computer-

- Deutsches Forschungszentrum fiir kiinst-
- liche Intelligenz und Max-Planck-Institut

o fiir Softwaresysteme).



Historie und Institutsstruktur

Das Max-Planck-Institut fiir Infor-

matik wurde im Jahre 1990 gegriindet.

Kurt Mehlhorn war der Griindungsdi-

rektor und leitet seitdem die Abteilung
o Algorithmen und Komplexitit”. Auch

Harald Ganzinger war von Anfang an

 mit dabei und leitete bis zu seinem Tod
. im Jahr 2004 die Abteilung ,Logik der

© Programmierung". Im Jahre 1999 folgte
der Aufbau einer dritten Abteilung
 Computergrafik” unter der Leitung von

Hans-Peter Seidel. Thomas Lengauer

. kam im Jahre 2001 an das Institut und
leitet seitdem die Abteilung ,Bioinforma-
- tik und Angewandie Algorithmik". Seit

© 2003 leitet Gerhard Weikum die Abtei-

. lung ,Datenbanken und Informations-

o Abteilung , Bildverarbeitung und multimo-

" dale Sensorverarbeitung” hinzu, die von die Algorithmen von 1970 zugrunde, so

Bernt Schiele geleitet wird.

: Neben den Abteilungen beherbergt
- das Institut selbstindig arbeitende For- - der es heute ermdglicht, optimale Routen
¢ schungsgruppen. Derzeit ist die von

. Christoph Weidenbach geleitete For-

. schungsgruppe , Automatisierung der

. ge selbstindige Nachwuchsgruppen des

Exzellenzclusters Multimodal Computing

- and Interaction und der Max-Planck

Stanford Kooperation (Mario Albrecht,

Jan Baumbach, Ivo Thrke, Meinard

: Miiller, Ralf Schenkel, Robert Strzodka,
 Martin Theobald, Thorsten Thormihlen, :
. Michael Wand). Die Gruppe ,Informatik
fiir die Genomforschung und Epidemio-

- logie", geleitet von Alice McHardy, lauft
- wegen Wegberufung der Leiterin aus.

Forschungsthemen

- des Instituts ist der Algorithmus. Ein
Algorithmus ist eine Rechenvorschrift,
. eine genaue Anweisungsfolge an den

- Computer, wie er etwas zu berechnen
- hat. Unsere Arbeitshypothese ist, dass
. die Entwicklung neuer Algorithmen einen :
- schnelleren Fortschritt in der Informatik
bewirken kann als die Hardwarebeschleu-
* nigung. Um ein typisches Beispiel zu

* nennen: Der Stand von Hardware und

- Algorithmen im Jahr 1970 ermoglichte
die Berechnung einer optimalen Reise-

- route fiir einen Handelsreisenden (ein

¢ klassisches Optimierungsproblem und

. anerkannter Benchmark fiir die Rechen-
- leistung) durch 120 Stidte. Beim Hinzu-
fiigen einer weiteren Stadt multipliziert :
- sich die Laufzeit des klassischen Algo-

- rithmus mit 120, bei der nichsten Stadt
: mit 121 und so weiter — ein super-expo-
© nentielles Wachstum. Legen wir nun

systeme”. Im Sommer 2010 kam die neue also die durch die heutige Technologie

erhshte Hardware-Geschwindigkeit und

. kénnten wir heute lediglich optimale

Routen zwischen 135 Stidten ermitteln. :
Es ist der Fortschritt bei den Algorithmen, :

- zwischen Tausenden von Stidten zu
. finden. Wiirden wir uns hier nur auf den :
Fortschritt bei der Hardware verlassen, :
Logik" am Institut titig; ebenso wie eini- : wire 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

o die Frage, ob das Programm auch das
- berechnet, was beabsichtigt war, und
- dabei nicht ,abstiirzt®, ,einfriert” oder
. alle Ressourcen des Computers blok-
kiert. Zum anderen die Frage, ob das

Programm auch ,effizient" ist und der
bestmogliche Algorithmus gefunden

Der zentrale Forschungsgegenstand wurde. In der Abteilung ,Algorithmen :
. und Komplexitit” 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 ent-
wickelt, die den Bedarf an Rechenzeit
und Speicherplatz minimieren und somit
eine direkte hohe praktische Relevanz

haben, sondern es werden auch die grund- :

sdtzlichen Grenzen dieser Vorgehens-
weise beleuchtet: Wie viel Rechenzeit/
Speicherplatz ist grundsitzlich fiir eine
Berechnung notwendig?

Die Forschungsgruppe ,Automati-
sierung der Logik" erforscht mathematisch
prizise, generische Verfahren zur Lésung
schwieriger, so genannter harter Proble-
me. Typische Anwendungen der logik-
basierten Verfahren sind die Verifikation

von Hard- oder Software, sowie Optimie- :

rungsprobleme.

Computer werden heute vielfach da-
zu benutzt, Ausschnitte der realen oder
einer virtuellen Welt auf dem Rechner
nachzubilden, zu simulieren und darzu-
stellen. Aufgrund der Bedeutung visuel-
ler Information fir den Menschen hat
sich die Computergrafik deshalb im ver-
gangenen Jahrzehnt zu einer Schliissel-
technologie der modernen Informations-
und Kommunikationsgesellschaft ent-
wickelt. Ein wichtiges Charakteristikum

der Arbeiten in der Abteilung , Computer- -
grafik” ist dabei die durchgiingige Betrach- :

tung der gesamten Verarbeitungskette
von der Datenakquisition tiber die Mo-
dellierung (Erzeugung einer geeigneten
rechnerinternen Szenenbeschreibung)
bis zur Bildsynthese (Erzeugung von be-
liebigen Ansichten). Hieraus ergeben sich
folgende wissenschaftliche Herausforde-
rungen: Zum einen wollen wir Modellie-
rungswerkzeuge entwickeln, welche die
effiziente Handhabung und Weiterverar-
beitung der Datenflut auf der Eingabe-

seite erméglichen, zum anderen suchen
wir neue Algorithmen zur schnellen und
dabei qualitativ hochwertigen Darstel-
lung unter enger Verzahnung mit den
Méglichkeiten moderner Grafikhardware

auf der Ausgabeseite.

Die Abteilung , Bioinformatik und
angewandte Algorithmik” trigt der Tat-

sache Rechnung, dass die Lebenswissen- :

schaften durch die dramatischen tech-
nologischen Fortschritte im Umfeld der
Genomsequenzierung zunehmend vom
Computereinsatz abhingig sind. Der
Computer hat hier eine zentrale Rolle
iibernommen, sowohl bei der Vorberei-
tung und Konfiguration von biologischen
Experimenten als auch insbesondere bei
der Interpretation von den durch sie ge-
nerierten biologischen Daten. Der Rech-
ner ist heute ein wesentliches Instrument
der modernen Biologie und Medizin. Das
Verstidndnis biologischer Vorginge auf

molekularer Ebene ist ohne den Rechner

nicht méglich, zum einen, weil es in der
modernen Biologie immense Datenmen-
gen zu verarbeiten gilt, und zum anderen,
weil die Komplexitit der biochemischen
Interaktionen in einem lebenden Orga-
nismus das Studium dieser Kreisldufe
ohne Zuhilfenahme des Rechners aus-
sichtslos macht. Bioinformatische Me-
thoden sind somit ein Grundbestandteil
fiir die moderne Forschung zur Diagnose
und Therapie von Krankheiten geworden.

Die unabhiingige Forschungsgruppe
fiir , Informatik fiir die Genomforschung
und Epidemiologie” entwickelte unter
der Leitung von Dr. Alice McHardy neue
Methoden fiir die Analyse genomischer
Sequenzen fiir Fragestellungen von
medizinischer und biotechnologischer
Relevanz.

Die Abteilung ,Datenbanken und
Informationssysteme” widmet sich im Be-

sonderen der Thematik der Suche, Ver-
teilung und Organisation von Daten in
digitalen Bibliotheken, wissenschaftlichen
Datensammlungen sowie dem grofiten
aller Computernetze, dem World Wide
Web. Unser langfristiges Ziel besteht in
der Entwicklung von leicht zu bedienen-
den, skalierbaren und prizisen Werkzeu-
gen zur intelligenten Informationssuche,
die den Benutzer aktiv bei der Formulie-
rung von Anfragen und dem Finden von
relevanten Informationen in verschieden-
sten Datenformaten unterstiitzen. Ein
besonderer Augenmerk dieser Forschung
liegt in der automatischen Extraktion von
strukturierten Informationen aus unstruk-
turierten Quellen wie dem World Wide
Web. Unsere Extraktionsverfahren kom-
binieren dabei Ansitze zur Mustererken-
nung, Extraktionsregeln sowie linguistische
Methoden und statistische Lernverfahren.
Auf diese Weise hat die Abteilung in den
vergangenen Jahren bereits eine der um-
fassendsten, auf Wikipedia basierenden
und frei verfiigharen Wissensbasen ge-
schaffen. Fiir die effektive und effiziente
Suche in semistrukturierten und unstruk-
turierten Datensammlungen entwickeln
wir dariiber hinaus neue Methoden und
Software-Werkzeuge zur Suche und Ana-
lyse von XML-Dokumenten, graphbasier-
ten RDF-Daten und sehr datenintensiven
Internetarchiven. Zur besseren Skalierbar-
keit verfolgen wir verschiedene Ansitze
zur Implementierung dieser Methoden
in verteilten Rechnersystemen.

Die neu gegriindete Arbeitsgruppe
,Bildverarbeitung und multimodale Sen-
sorverarbeitung” beschiiftigt sich mit der
Verarbeitung und dem Verstehen von
Sensorinformation. Sensoren kénnen
sehr michtig (z.B. Kameras) oder relativ
einfach (z.B. GPS und Beschleunigung)
sein. Sie sind heutzutage in immer mehr
Geriten und Umgebungen eingebettet.
Auch wenn die rechnergestiitzte Verar-

"



beitung solcher Sensorinformation enor-
me Fortschritte erzielt hat, ist diese in
aller Regel auf einfache Sachverhalte
beschriankt. Das bedeutet insbesondere,
dass Gerite und Computer, die Zugriff
auf die Sensorinformationen haben, die-
se nicht vollstindig interpretieren und
somit ihre Umgebung nicht wirklich ver-
stehen kénnen. Solches Sensorverstehen

ist aber die Grundvoraussetzung fiir viele :

Bereiche wie z.B. die Mensch-Maschine-
Interaktion, die Indizierung von Bild- und
Videodatenbanken, oder fiir autonome
Systeme wie beispielsweise Roboter.

Exzellenzcluster Multimodal Computing
and Interaction

Das Institut spielt eine wichtige
Rolle im Exzellenzcluster ,Multimodal
Computing and Interaction”, der im No-
vember 2007 seine Arbeit aufgenommen
hat. Vier Direktoren des Instituts gehs-
ren zu den 13 Pls (Principal Investiga-
tors) des Clusters und Hans-Peter Seidel
koordiniert die Arbeit des Clusters. Der
Cluster hat jetzt zwei Jahre erfolgreicher
Arbeit hinter sich. Die folgende Zusam-
menfassung des Antrags war in 2007 noch
Ankiindigung, jetzt ist sie zum groben
Teil Realitit.

Die letzten drei Jahrzehnte haben
dramatische Verdnderungen unserer
Lebens- und Arbeitsumstinde mit sich
gebracht, die gemeinhin als Aufbruch in
die Informationsgesellschaft beschrieben
werden. Technologische Grundlage die-
ser Umwilzungen sind moderne Com-
puter, die Daten kompakter, billiger und
schneller speichern, verarbeiten und
iibertragen als je zuvor. Diese Kombi-
nation gestiegener Leistungsfihigkeit
und fallender Preise fiir Informations-
und Kommunikationstechnologie ist
beispiellos.

Die Herausforderung besteht heute
nicht linger darin, Informationen zu
tibermitteln, sondern sie in allen ihren
Formen effizient, intelligent und robust
zu durchsuchen, zu verstehen und zu
organisieren, und Systeme zu schaffen,
mit denen das auf natiirliche und intui-
tive Art moglich ist.

Der Exzellenzcluster Multimodal
Computing and Interaction stellt sich die-
sen Herausforderungen. Dabei bezieht
sich der Begriff ,multimodal” auf die
menschlichen Sinne (besonders Sehen
und Horen), die Vielfalt menschlicher
Ausdrucksformen und die unterschied-
lichen Typen digitaler Daten (wie Text,
Sprache, Bilder, Filme, 3D-Modelle,
hochdimensionale Daten). Der Cluster
gliedert sich in neun Forschungsbereiche.
Vier davon (Text and Speech Processing,
Visual Computing, Algorithmic Founda-
tions, Secure Autonomous Networked
Systems) sind grundlagenorientiert. Die
anderen finf (Open Science Web, Infor-
mation Processing in the Life Sciences,
Large-Scale Virtual Environments, Syn-
thetic Virtual Characters, Multimodal
Dialogue Systems) orientieren sich an
den Anwendungen.

Das vorgeschlagene Forschungs-
programm baut auf bestehenden Stirken
auf. Die fithrenden deutschen Fachbe-
reiche fiir Informatik sowie fiir Computer-
linguistik und Phonetik der Universitt
des Saarlandes tragen diesen Antrag ge-
meinsam mit dem Max-Planck-Institut
fiir Informatik, dem Deutschen For-
schungszentrum fiir Kiinstliche Intelli-
genz und dem neu gegriindeten Max-
Planck-Institut fiir Softwaresysteme.
Alle Partner geben ihm hochste Prioritit.
Die mafigeblich beteiligten Wissenschaft-
ler sind weltweit fithrend in den zentra-
len Forschungsbereichen des Clusters.
Sowohl die Universitit als auch die saar-




lindische Landesregierung haben ihre
Unterstiitzung fiir den Cluster zugesagt.

Diese enge Kooperation und Inte-
gration ist ein Garant fiir die national

und international herausragende Stellung *

des Clusters. Dartiber hinaus stellt es
eine Zielvorgabe fiir alle beteiligten Grup-
pen und Institutionen dar und fokussiert
ihre jeweiligen Forschungsprogramme.
Obwohl einzelne Gruppen bereits lang-
jihrig und erfolgreich zusammenarbei-

ten, ist dies das erste Mal, dass fithrende :

Forscher von allen teilnehmenden Insti-
tutionen ein gemeinsames Forschungs-
programm vorlegen.

Ein besonderes Ziel des Clusters
ist die Qualifikation und Férderung des
wissenschaftlichen Nachwuchses. Saar-
briicken nimmt hier schon lange eine
fithrende Rolle ein und hat sich iiber die
Jahre den Ruf einer ,Kaderschmiede” fiir
junge Wissenschaftler erworben. So soll
auch jetzt der tiberwiegende Teil der fi-
nanziellen Mittel fiir die Einrichtung von
Nachwuchsgruppen eingesetzt werden.
Dabei wird die Hilfte aller Gruppenlei-
ter von der Universitit und den teilneh-
menden Instituten finanziert. Diese Fi-
nanzierung ist dauerhaft tiber die Lauf-
zeit des Clusters hinaus gesichert. Eine
neue Professur fiir ,Image, Video and
Multimedia Systems® soll anfinglich aus

dem Cluster finanziert und anschlieBend -

von der Universitit dauerhaft iibernom-
men werden. Alle Institute haben offene
Stellen in Leitungspositionen, die sie im
Forschungsbereich des Clusters besetzen
werden.

Die Forderung junger Wissen-
schaftler zusammen mit der gesicherten

langfristigen Finanzierung der entstehen- :

den Forschungsstrukturen verstérkt die
bereits bestehende Exzellenz des Stand-
orts Saarbriicken und etabliert ihn als

international fithrendes Zentrum fiir

Informatik und Sprachtechnologie.

Publikationen und Software

Die wissenschaftlichen Ergebnisse
des Max-Planck-Instituts fiir Informatik
werden durch Vortrige, Publikationen,
in Form von Software und durch Web-

services verbreitet. Unsere Publikationen :

erscheinen auf den besten Tagungen und
in den besten Zeitschriften des Gebiets.
Die meisten Publikationen sind im Re-

positorium des Instituts frei zuginglich.

Einen Teil unserer Ergebnisse stellen wir

in Form von herunterladbarer Software
als Webservice zur Verfiigung. Beispiele
sind die CGAL (Computational Geome-
try Algorithms Library) bzw. die GISAID
EpiFlu Datenbank sowie der klinisch
genutzte Webservice geno2pheno zur
Beratung bei der HIV Therapie. Versf-
fentlichungen in Form von Software und
Webdiensten machen unsere Ergebnisse
direkter und fiir einen weiteren Kreis
von Nutzern zuginglich als klassische
Publikationen.

Nachwuchsférderung

Ein weiteres Ziel des Instituts ist
die Schaffung eines stimulierenden
Klimas fiir Nachwuchsforscher, damit
diese die Moglichkeit haben, ihre eige-
nen Ideen zu entwickeln und eigene
Gruppen aufzubauen. Das Max-Planck-
Institut fiir Informatik betreibt ein akti-
ves Forderprogramm fiir Doktoranden
und Postdoktoranden. Dieses beginnt
nach dem Bachelor mit dem Doktoran-
denprogramm der ,International Max
Planck Research School for Computer
Science" (IMPRS-CS, siche Seite 98)
und erlaubt nach der Promotion tiber
internationale Kooperationsabkommen
(wie dem ,Max Planck Center for Visual
Computing and Communication”, siche

Seite 25, im Bereich der Computergrafik
und dem ,Indo Max Planck Center for
Computer Science”, siche Seite 94), und
die Beteiligung an internationalen For-
schungsprojekten den Austausch mit
Spitzeninstitutionen in der ganzen Welt.
Wir ermutigen damit unsere Nachwuchs-
forscher, ihre eigenen Forschungsprogram-
me zu etablieren und zu anderen Ein-
richtungen zu wechseln. Seit Griindung
des Instituts gingen zahlreiche Forscher
vom Saarbriicker Max-Planck-Institut fiir
Informatik zu anderen Forschungseinrich-
tungen 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 iiber die Institutsarbeit, der
nach Themenbereichen gegliedert ist.
Der Bericht endet mit der Vorstellung
der IMPRS-CS, einer Ubersicht zu ak-
tuellen Ereignissen, einer Darstellung
des Instituts in Zahlen, infrastrukturel-
len Aspekten sowie einer tabellarischen
Auflistung von Kooperationen und
Publikationen.

Wir wiinschen Thnen viel Freude
bei der Lektiire und sind gerne bereit,
weiterfithrende Fragen zu beantworten.
Ansprechpartner werden fiir jedes
Thema separat genannt.
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| ABT.1 Algorithmen und Komplexitét

omplexitit

. Die Arbeitsgruppe existiert seit Griindung des Instituts und umfasst derzeit etwa 40 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 in den besten Zeitschriften, wir prasentieren unsere

Ergebnisse auf den groBen internationalen Tagungen des Gebiets, unsere Softwarebibliotheken

LEDA und CGAL werden weltweit genutzt, die CompleteSearch Suchmaschine bietet neuartige

Maglichkeiten fiir die effiziente und intelligente Suche in groBen Datenmengen. Viele ehemalige

- Mitglieder der Gruppe bekleiden Spitzenpositionen im In- und Ausland.

Hew Rekombinat:ion

Selektion Mutation

Kinder




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, pro-
blem-spezifische Methoden und allge-
meine Heuristiken, deterministische
und randomisierte Losungen, obere und
untere Schranken, Analyse im schlech-
testen Fall und im Mittel. Dabei geht es
um die Entwicklung effizienter Algorith-
men sowohl fiir Modellprobleme, d.h.,
die abstrahierte Version von Anwendungs-
problemen, als auch fiir konkrete Anwen-
dungen, z.B. das Platzieren von Wind-
turbinen in einem Windpark. Einen Teil
unserer theoretischen Einsichten setzen
wir um in Software-Demonstratoren und
Softwarebibliotheken, in einem Teil un-
serer praktischen Arbeiten kooperieren
wir mit Unternehmen.

Herausragende theoretische Ergeb-
nisse der letzten beiden Jahre sind neue
Algorithmen zur beweisbar korrekten
Isolation von Nullstellen, zum Finden
von guten Lésungen fiir das Handlungs-
reisendenproblem in geeigneten metri-
schen Rdumen, zur Lastbalancierung
in Rechnernetzen, oder zum Echtzeit-
Scheduling. Grundlegendes Verstindnis
fiir viele algorithmische Fragestellungen
liefern unsere jiingsten Analysen der
Gradverteilung von zufilligen planaren
Graphen oder unsere Arbeiten zur Kom-
plexititstheorie von randomisierten
Suchheuristiken.

Herausragende praktische Ergeb-
nisse der letzten Jahre sind unsere Bei-
triige zur Softwarebibliothek CGAL, die
die Behandlung auch von nicht-linearen
Objekten ermoglichen, die Complete
Search Suchmaschine und ihre Anwen-
dung in einer der wichtigsten Literatur-
datenbanken in der Informatik, sowie
evolutionére Algorithmen zur Berechnung
ertragsoptimierter Platzierungen von

Windturbinen in Windparks.

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. Die Algorith-
men in CGAL nutzen ein tiefes theo-
retisches Verstindnis von algebraischen
Kurven und Flichen.

Die Kombination von theoretischer
und experimenteller Forschung in der
Algorithmik hat sich inzwischen breiter
durchgesetzt. Die DFG unterstiitzt diese
Forschungsrichtung in ihrem Schwer-
punktprogramm Algorithm Engineering.

Die Gruppe ist in internationale
Projekte eingebunden: das GIF-Projekt
Geometric Computing (mit der Uni-
versitit Tel Aviv) und das Indo-German
Max-Planck-Center for Computer
Science (IMPECS). Zusitzlich besteht
ein reger internationaler Austausch
durch individuelle Férderungen der
Spitzenforschung. Beispielsweise sind
wird momentan Gastgeber fiir vier
Humboldt-Stipendiaten, einen Marie-
Curie Fellow, und einen Stipendiaten
des Schweizer Nationalfonds.

Eltern

Selekeion

In Deutschland nehmen wir am Schwer-
punktprogramm Algorithm Engineering
teil und sind Teil des Transregio-Sonder-
forschungsbereiches AVACS (Automatic
Verification and Analysis of Complex
Systems).

Die Forderung des wissenschaftli-
chen Nachwuchses ist ein integraler Be-
standteil unserer Arbeit. Wir halten Vor-
lesungen an der Universitit des Saarlan-
des, die sich an Studierende, aber auch
unsere Doktoranden richten. Zu unserem
Ausbildungskonzept gehért auch, dass
wir unsere Doktoranden nach erfolgrei-
cher Promotion erst nach einem minde-
stens einjihrigen Aufenthalt an einer
Forschungseinrichtung im Ausland wei-
terbeschiftigen. Die Gesamtheit dieser
Mafnahmen hat dazu gefiihrt, dass die
Mitglieder der Arbeitsgruppe nach ihrer
Titigkeit am Max-Planck-Institut fiir
Informatik bestens ausgeriistet auf sehr
attraktive Positionen in der Industrie, und
das nicht beschriinkt auf die Forschung,
wechseln oder ihre wissenschaftliche
Karriere an fithrenden Universititen
oder Forschungsinstituten im In- und
Ausland fortsetzen.

VR Kinder £
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‘ ABT .2 Bildverarbeitung und multimodale Sensorverarbeitung

1d multimodale Sensorverarbeitung

- Die Arbeitsgruppe wurde 2010 neu gegriindet und umfasst derzeit 10 Wissenschaftler.
* Die Arbeitsgebiete der Gruppe sind zum einen die Computer Vision mit einem Schwerpunkt
auf Objekterkennung und 3D-Szenenbeschreibung und zum anderen multisensorbasierte

-]

. Kontexterkennung im Bereich des Ubiquitous und Wearable Computing.

Skrew (top frame)
Nails (side frame)—|‘

Mirror\i




Sensoren wie Kameras, GPS und
Beschleunigungssensoren werden immer
hiufiger in Geriite und Umgebungen
eingebettet und sind uns heute schon
auf vielfiltige Weise niitzlich. Die rech-
nergestiitzte Verarbeitung der Sensorin-
formation hat enorme Fortschritte erzielt
ist aber in aller Regel auf einfache Sach-
verhalte beschrinkt. Das bedeutet ins-
besondere, dass Geriite und Computer,
die Zugriff auf diese Sensorinformation
haben, diese nicht vollstindig interpre-
tieren und somit ihre Umgebung nicht
wirklich verstehen koénnen. Die Arbeits-
gruppe beschiftigt sich deshalb mit dem
Verstehen von Sensorinformation, wobei
wir zum einen michtige Sensoren wie
Kameras aber auch eingebettete Senso-
ren wie z.B. Gyroskope und Beschleuni-
gungssensoren verwenden.

Im Bereich der Computer Vision
hat sich die Arbeitsgruppe z.B. mit dem
Problem der Objekterkennung beschif-
tigt, das eines der fundamentalen Proble-
me des Bildverstehens darstellt. In den
letzten Jahren hat dieses Gebiet der
Computer Vision beeindruckende Fort-
schritte erzielt, wobei der Arbeitsgruppe
hier eine Vorreiterrolle zukommt indem
sie neuartige Verfahren vorgestellt hat.
Eines dieser Verfahren erkennt und
segmentiert das Objekt simultan, was
zu deutlich verbesserten Ergebnissen
gegeniiber Standardverfahren fiihrte.

In aktuellen Arbeiten wurden Verfahren

vorgestellt, bei denen Objektmodelle
direkt von Grafikmodellen gelernt
werden oder auch Sprach- und Bildver-
arbeitung zu multimodalen Verfahren
verbunden werden.

Ein weiteres zentrales Thema der
Arbeitsgruppe ist die Detektion und
Verfolgung von Personen unter Verwen-

dung bewegter Kameras. Dieses Problem

stellt auf der einen Seite besondere He-
rausforderungen an die Computer Vision,
hat aber auch vielfiltige Anwendungen
wie z.B. das Verstehen von Bildern und
Videos, oder in der Robotik und im Auto-
mobilsektor. Wenn z.B. ein Auto mit einer

solchen Kamera ausgeriistet wird, konnte -
das Auto in der Zukunft die Bewegungen :

der FuBgiinger vorhersagen und somit
besser auf deren Verhalten reagieren.
Die Arbeitsgruppe hat Verfahren entwik-
kelt, die es ermdglichen die Personen
robust zu finden und diese tiber lingere
Zeitrdume zu verfolgen. Ein kiirzlich vor-
gestellter Ansatz erlaubt es hierbei nicht
nur die Personen, sondern die gesamte

3D-Szene zu beschreiben, was ein weite- :

rer Schritt in Richtung Bild- und Szenen-
verstehen bedeutet.

Neben der Computer Vision ist der
zweite zentrale Arbeitsbereich der For-
schung die Verarbeitung und das Verste-
hen multimodaler Sensorinformationen.
Die zugrundeliegende Beobachtung ist
hierbei, dass immer mehr Rechner und

Sensoren in unserer Umgebung, in Ob-

jekten und auch Kleidung zu finden sind.

Damit diese Rechner dem Menschen
niitzlich werden kénnen, ohne dass die-
ser mit all diesen explizit interagieren
muss, wird der Kontextsensitivitit, d.h.
dem automatischen Verstehen der je-
weiligen Situation des Menschen, eine
grofle Bedeutung beigemessen. In die-
sem Bereich hat die Arbeitsgruppe Ver-
fahren vorgestellt zur Erkennung lang-

fristiger Aktivitdten und auch der Model-
lierung des personlichen Tagesablaufes.

Es konnte auch gezeigt werden, dass die
Unterbrechbarkeit einer Person mit er-
staunlicher Genauigkeit vorhergesagt
werden kann aufgrund weniger in Klei-
dung eingebetteter Sensoren.

Der dritte Arbeitsbereich der Grup-
pe ist im Bereich des maschinellen Ler-
nens. Diesem kommt die wichtige Rolle
des Querschnittthemas zu, da die Gemein-
samkeit der anderen Arbeitsbereiche die
Verwendung probabilistischer Modellie-
rungs- und Inferenzverfahren darstellt.
Diese erlauben z.B. die Modellierung der
Unsicherheiten, die bei jeder Sensorver-
arbeitung existieren. Zum andern erlau-
ben diese die Verwendung grofler Daten-
mengen und auch Vorwissen elegant zu

integrieren.

l ' I I I max planck institut
informatik
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‘ ABT . 3 Bioinformatik und Angewandte Algorithmik

Angewandte Algorithmik

- Diese Abteilung existiert seit Oktober 2001 und wird von Prof. Dr. Dr. Thomas Lengauer
- geleitet. Die Abteilung beschiftigt derzeit etwa 20 Wissenschaftler, die ausschlieBlich

im Bereich Bioinformatik forschen.
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Die Abteilung forscht vornehmlich
an Themen, die im engeren oder weite-
ren Sinne fiir die Diagnose und Therapie :
von Krankheiten relevant 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 organi-
sche Molekiile binden. Auf diese Weise
katalysieren Proteine chemische Reak-
tionen, steuern das Ablesen von Genen ~ :
oder leiten Signale innerhalb und zwischen :
Zellen weiter. Die Aufkldrung dieser Funk- -
tionsweisen erfordert die Bestimmung
der dreidimensionalen Strukturen der be-
teiligten Proteine, sowie die Analyse von
Bezichungen zwischen Proteinstruktur
und Proteinfunktion (,Struktur-Funktions-
beziehungen von Proteinen”, Seite 38).
Zudem miissen Bindungsereignisse
zwischen Biomolekiilen modelliert und
komplexe Wechselwirkungs-Netzwerke
zwischen Proteinen analysiert werden
(,Regulatorische Wirknetze — wie wenig
wissen wir eigentlich?”, Seite 43).

Die Methoden werden dariiber
hinaus in konkreten Fallbeispielen auf
Infektionskrankheiten wie AIDS, Hepa-
titis B (,Analyse von HBV-Resistenzen”,
Seite 76) und Hepatitis C (,Bekidmpfung
des Hepatitis-C-Virus®, Seite 39) sowie

auf andere Krankheiten wie Krebs,

neurodegenerative und immunologische
Krankheiten angewandt. Withrend bei
Krebs die Fritherkennung anhand gene-
tischer und so genannter epigenetischer
Verinderungen im Vordergrund steht
(,Die genetischen Ursachen von Krebs®,
Seite 42), liegt der Fokus bei anderen
Krankheiten auf der Identifizierung und
Charakterisierung krankheitsinduzieren-
der Proteine (,Funktionsanalyse medizi-
nisch relevanter Proteine”, Seite 40).

Bei der Suche nach optimierten Therapien
fiir Infektionskrankheiten spielt AIDS
eine herausragende Rolle. Bei dieser
Krankheit gehen wir am Max-Planck-
Institut fiir Informatik sogar noch einen
Schritt weiter: Wir analysieren Resisten-

zen des HI-Virus gegen verabreichte Wirk-

stofftherapien (,Analyse von HIV-Resis-

tenzen”, Seite 77) sowie andere wichtige
virale Voraussetzungen fiir einen auf den
Patienten bezogenen effektiven Medika-
menteneinsatz (,Korezeptorvorhersage bei

HIV", Seite 41). Hierbei spielen auch die

neuesten Techniken zur Sequenzierung
von Genomen eine wichtige Rolle.

Ein GroBteil der Methodenentwick-
lung in der Abteilung fihrt zu Software-
systemen, die weltweit von zahlreichen
akademischen, klinischen und oft auch
industriellen Nutzern angewandt werden.
Beispiele hierfiir, tiber die in diesem
Band berichtet wird, gibt es im Bereich

der Epigenetik, der Analyse von Protein-
funktion (,Struktur-Funktionsbezichungen
von Proteinen”, Seite 38) und Protein-
wechselwirkungsnetzen sowie der Opti-
mierung von AIDS Therapien (,Analyse
von HIV-Resistenzen”, Seite 77, ,Korezep-
torvorhersage bei HIV", Seite 41). Tm
Bereich der Grippeforschung stellen wir
eine weltweit genutzte Datenbank zur

Verfiigung (,GISAID", Seite 86).

Die Abteilung ist eine der tragen-
den Siulen des Zentrums fiir Bioinfor-
matik Saar, einer wissenschaftlichen Ein-
richtung an der Universitit des Saarlan-
des, die Lehre und Forschung im Bereich
der Bioinformatik zum Gegenstand hat.
Die Abteilung ist Mitglied des Deutschen
Arevir-Netzes sowie des Europiischen
Konsortiums ,FuResist" die beide der
bioinformatischen Forschung zur viralen
Resistenzentwicklung dienen, der Klini-
schen Forschergruppe 129 der Deut-
schen Forschungsgemeinschaft zur Auf-
klarung der Funktion des Erregers HCV
der Hepatitis C, sowie des vom Bundes-
forschungsministeriums geférderten
Nationalen Genomforschungsnetzes.

l ' I I I max planck institut
informatik



| ABT.4 Computergrafik

- Die Arbeitsgruppe Computergrafik wurde 1999 gegriindet und umfasst derzeit knapp 40 Wissen-
schaftler. Ein wichtiges Charakteristikum der Arbeiten ist die durchgangige 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.




-

Computer werden heute oft ein-
gesetzt, um Ausschnitte der realen oder
einer virtuellen Welt auf dem Rechner
nachzubilden, zu simulieren und darzu-
stellen. Aufgrund der Bedeutung visuel-
ler Information fiir den Menschen hat

sich die Computergrafik im vergangenen :

- Jahrzehnt zu einer Schliisseltechnologie
der modernen Informations- und Kom-

munikationsgesellschaft entwickelt, deren :

zukiinftiges Anwendungspotential durch
Schlagworte wie Multimedia, digitales

Fernsehen, Telekommunikation, virtuelle :
Realitiit oder 3D-Internet lediglich ange- :

deutet wird. Typisch fiir das Gebiet ist

das Zusammentreffen sehr groBer Daten- :

sitze mit der Forderung nach schneller

(wenn moglich interaktiver) visueller Dar- -

stellung der Ergebnisse mit hoher Bild-
qualitit. AuBerdem soll der Benutzer in
die Lage versetzt werden, auf méglichst
intuitive Art und Weise mit seiner Um-
gebung zu interagieren.

Aufgrund der genannten Herausfor-
derungen werden auch in wissenschaft-
licher Hinsicht neue Ansiitze benotigt.
Ein wichtiges Charakteristikum der Ar-

beitsgruppe ist deshalb die durchgingige -

Betrachtung der gesamten Verarbeitungs-
kette von der Datenakquisition tiber die
Modellierung (Erzeugung einer geeigne-
ten rechnerinternen Szenenbeschreibung)
bis zur Bildsynthese (Erzeugung von
beliebigen Ansichten). Diese integrierte
Sichtweise ist notwendig, um die Leis-
tungsfihigkeit moderner Hardware so-
wohl bei der Eingabe (bildgebende Ver-
fahren) als auch bei der Ausgabe (Grafik-
hardware) adidquat auszunutzen. Inzwi-
schen wurde fiir diese integrierte Sicht-

weise der Begriff der 3D-Bildanalyse und

-synthese geprigt. Als zentrale wissen-
schaftliche Herausforderungen ergeben
sich hieraus insbesondere die Entwick-

lung geeigneter Modellierungswerkzeuge

zur effizienten Handhabung und Weiter-
verarbeitung der Datenflut auf der Ein-

gabeseite sowie die Entwicklung neuer
Algorithmen zur schnellen und dabei

qualitativ hochwertigen Darstellung unter

enger Verzahnung mit den Méglichkeiten
und Perspektiven moderner Grafikhard-
ware auf der Ausgabeseite.

Die wissenschaftlichen Aktivitdten
der Arbeitsgruppe Computergrafik sind
in eine Reihe von Projektaktivitidten auf
nationaler, européischer und internatio-
naler Ebene eingebettet.

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

der Stanford University mit mafigeblicher

Unterstiitzung des BMBF im Oktober
2003 gemeinsam eingerichtete ,Max-
Planck-Center for Visual Computing and
Communication”, das im vergangenen
Jahr fiir eine weitere Forderphase verlin-
gert wurde. Ziel dieses Briickenschlags
zwischen den beiden fithrenden Stand-
orten in Deutschland und den USA ist
es, die Forschungsanstrengungen auf
diesem Schliisselgebiet der modernen

Informations- und Kommunikationstech- :
nologie zu stirken und zu biindeln. Durch :

die Etablierung neuer Austauschmecha-

nismen mit attraktiven Riickkehrmglich-
: Jahre haben mehr als 30 ehemalige Nach-
- wuchswissenschaftler der Gruppe Rufe

keiten soll zudem ein wesentlicher
Beitrag zur Herausbildung und Riick-
gewinnung hervorragender Nachwuchs-
wissenschaftler geleistet werden. Die
Leitung des Zentrums liegt in den Hén-
den von Professor Bernd Girod (Stan-
ford University) und Professor Hans-
Peter Seidel (Max-Planck-Institut fiir
Informatik).

Auberdem ist die Gruppe mal-
geblich in die Aktivititen des Exzellenz-
clusters ,Multimodal Computing and

Interaction” eingebunden. Der Exzellenz- -

cluster wurde im Jahr 2007 im Rahmen
der Exzellenzinitiative des Bundes und
der Linder neu eingerichtet. Nach dem
Auftaktworkshop im November 2008

- von Intel, der Universitiit des Saarlandes

- fand die zweite regulire Begehung des

Exzellenzclusters durch den Fachbeirat
im November 2010 statt. Der Vorsitzen-
de des Gremiums, Prof. Thomas Gross
(ETH Ziirich) lobte hierbei insbesondere
auch den interdisziplindren Ansatz des
Clusters: ,Besonders beeindruckend ist,

*dass im Rahmen dieses Clusters unter-

. schiedliche Forschungsgruppen mit unter-
schiedlichen Ansiitzen sehr eng zusammen-
- arbeiten. Dadurch erreichen sie viel mehr
" als es in isolierten Einzelprojektenn mog-

lich wiire.“ Wissenschaftlicher Koordi-
nator des Exzellenzclusters ist Prof.
Hans-Peter Seidel.

Eine weitere wichtige Entwicklung
ist die Griindung des ,Intel Visual Com-

. puting Institute” im Mai des Jahres 2009.

Das neue Forschungsinstitut ist auf dem
Campus angesiedelt und wird gemeinsam

dem DFKI, dem Max-Planck-Institut fiir
Informatik und dem Max-Planck-Institut

- fiir Softwaresysteme getragen. Im Gover-

nance Board des Instituts ist die Max-
Planck-Gesellschaft durch Prof. Hans-
Peter Seidel vertreten.

Wihrend der vergangenen zehn

auf Professuren im In- und Ausland er-

- halten. Die Gruppe hat eine Reihe von

Preisen angezogen, darunter neben Nach-

. wuchspreisen fiir die Wissenschaftler

auch den Leibniz-Preis der Deutschen
Forschungsgemeinschalft fiir Professor

Hans-Peter Seidel. Mit der Berufung

- von Christian Theobalt (Stanford) auf

eine W2-Dauerstelle am Institut wurde
die Gruppe im vergangenen Jahr noch-
mals wesentlich gestirkt.

l ' I I I max planck institut
informatik
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‘ ABT .5 Datenbanken und Informationssysteme

Informationssysteme

- Die von Gerhard Weikum geleitete Abteilung forscht in fiinf Themenfeldern:

1. WissenserschlieBung im Web mit statistisch und logisch basierten Methoden der
automatischen Faktenextraktion aus Internet-Quellen wie Wikipedia

2. Text-Mining zur automatischen Klassifikation von Dokumenten und zur Identifikation
interessanter Muster in groBen Textkorpora, inshesondere in Text- und Web-Archiven
iiber lange Zeitskalen

3. Ranking- und Inferenz-Verfahren fiir Anfragen, bei denen nur die Top-k-Antworten
wichtig sind, und fiir den Umgang mit unsicheren Daten (z.B. fiir automatisch aus Texten
extrahierte Relationen)

4. Anfrageverarbeitung und Optimierung von Ausfiihrungsplanen fiir die effiziente Suche
auf strukturierten und semistrukturierten Daten (z.B. im XML- oder RDF-Format)

5. Analyse von verteilten Daten, inshesondere in skalierbaren Peer-to-Peer-Systemen,

und von Online-Communities, bespielsweise in sozialen Netzen und Web 2.0-Medien.




Ein zentrales Leitthema in den wis-
. senschaftlichen Arbeiten der Abteilung

- ist die automatische ErschlieBung um-
fassender Wissensbasen aus Informations-
- quellen im World Wide Web sowie das

- Entdecken, Verfolgen und Analysieren

- von Mustern und individuellen Entititen
. (Personen, Organisationen, usw.) und

. deren Querbeziehungen in dynamischen

Web-Quellen. Im YAGO-NAGA-Projekt

* wurde mittels Faktenextraktion aus Wiki-

: pedia und Integration mit der WordNet-
. Taxonomie eine sehr groie Wissenskol-

- Omntology) erstellt. Fiir die Exploration

© und intelligente Suche auf YAGO wurde
© eine neuartige Suchmaschine namens
NAGA (Not Another Google Answer)

- entwickelt. Beide beruhen auf dem

- Semantic-Web-Datenmodell RDF (Re-

© source Description Framework), und die
Gruppe hat eine der schnellsten RDF-
- Suchmaschinen entwickelt, genannt

* RDF-3X (RDF 'Triple Express). Eine

- Vielzahl weiterer Projekte, etwa zur Er-

- schlieBung multilingualer Information,
zur systematischen Sammlung multimo-
- daler Daten (z.B. Fotos von Personen),

- zur Analyse der zeitlichen Verinderungen
- im Wissen oder zur Deduktion neuer

: Zusammenhinge auf der Grundlage von
wahrscheinlichem, aber nicht hundert-

- prozentig sicherem Wissen, sind um den
- YAGO-NAGA-Kern gruppiert und mit-

. einander verzahnt.

Die Vision, die diese Arbeiten treibt,
- ist das langfristig erwartete Zusammen-
- wachsen des Semantic Web mit formalen
© Ontologien und logikorientierter Suche
und Inferenz, des Social Web (Web 2.0)
* mit seiner latenten ,Wisdom of the Crowds",
- und des de facto vorherrschenden Statis-
- tical Web, bei dem die Faktenextraktion

- aus natiirlichsprachigen Texten statistische :
- Lernverfahren benotigt und Suchmaschi- :
: nen inhirent probabilistisch arbeiten.
Das Web konnte damit die Grundlagen

- einer allumfassenden Wissensbasis wer-
- den, die das gesamte Wissen der Mensch-
. heit — von vollstindigen Enzyklopidien

. bis zu aktuellen Nachrichten — in formal
strukturierter, maschinenlesbarer und

- damit fiir Programme und Web-Dienste

leicht zu verarbeitender Form enthilt.

. Der Nutzen einer solchen Wissensbasis
. widre enorm.
- lektion namens YAGO (Yet Another Great -

Die Gruppe ist weltweit fithrend in

- ihrer Methodik der geschickten Verkniip-
© fung von logikbasierten Algorithmen fiir
strukturierte Datensitze und statistisch
© basierten Verfahren fiir unstrukturierte

- Textdaten. Erstere fallen in das Gebiet

- der Datenbanksysteme (DB) und Daten-
analytik, letztere in den Bereich von In-
- formation-Retrieval (IR) und Suchma-

- schinen. Historisch sind diese beiden

. Richtungen getrennt gewesen; ihre Ver-
: bindung wird aber bei mehr und mehr
gemischten Datenformen immer wichti-
- ger fiir digitale Bibliotheken, soziale On-
- line-Communities, e-Science-Verbiinde
- und nicht zuletzt in Unternehmen und

© im Web selbst. In diesem — oft als DB-
IR-Integration bezeichneten — aktuellen
- Forschungsgebiet gehort die Gruppe zu
* den Trendsettern.

Die Methodik umfasst das gesamte

Spektrum von der Theoriebildung bis zum
- praktischen Einsatz neuer Konzepte in
. Anwendungen und Experimenten. Viele
: der in der Gruppe entwickelten Prototyp-
systeme sind als Open-Source-Software
- offentlich verfiighar und werden weltweit
- von anderen Forschungsgruppen genutzt. :
. Dazu gehoren insbesondere: :

1. die XML-Suchmaschine TopX, die
tiber mehrere Jahre Spitzenplitze in
der INEX-Benchmarking-Reihe erzielt
hat und derzeit als Referenzsystem
fiir den INEX-Wettbewerb auf einem
semantisch annotierten Wikipedia-

Korpus dient,

2. die RDF-Suchmaschine RDF-3X, mit

der Semantic-Web-Daten und andere
graphstrukturierte Daten sehr effizient
nach komplexen Mustern durchsucht
werden kénnen,

- 3. die Softwarewerkzeuge, die zur auto-

matischen Erstellung und Pflege der
YAGO-Wissensbasis dienen, sowie
die Wissenskollektion YAGO selbst,

und

: 4. das skalierbare System PROSPERA,

das mit hoher Prizision neue Fakten
aus beliebigen Webseiten und nattir-
lichsprachigen Texten extrahiert.

Die Abteilung ist an einer Reihe

von Drittmittelprojekten beteiligt, ins-

" besondere an den aktuellen EU-For-

- schungsprojekten , Living Knowledge"

. und , Longitudinal Analytics of Web

© Archive Data" sowie am DFG-Exzellenz-
cluster ,Multimodal Computing and

- Interaction”. Die Gruppe wurde mehr-
- fach mit Google Research Awards aus-
: gezeichnet.
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(DI I S S B B U 'R G R UPPEN
‘ FG .1 Automatisierung der Logik

- Die unabhéngige Forschungsgruppe "Automatisierung der Logik" unter der Leitung von
. Prof. Dr. Christoph Weidenbach beschiftigt sich mit der kompletten Pipeline von der

Erforschung neuer Logiken bis hin zu industriell genutzten Werkzeugen.

Logiken sind Sprachen mit einer exakten Bedeutung und exakten Regeln zum
* Rechnen. Ein einfaches Beispiel dafiir sind lineare Gleichungssysteme, wie wir sie aus
. der Schule kennen mit den zu ihrer Losung gehsrenden Rechenverfahren. Logiken
wurden Ende des 19. Jahrhunderts entwickelt, um allgemein mathematische Argumen-
© tationen exakt zu beschreiben und zu rechnen. Seit der Erfindung des Computers und
* der Informationstechnologie wurden sie fiir Computersysteme weiterentwickelt, um
- auch diese prizise zu beschreiben, Eigenschaften zu formulieren, zu analysieren und
. letztendlich zu beweisen. Bis etwa Mitte der 90er Jahre erforderten solche Analyse-
und Beweisverfahren grundsitzlich eine massive manuelle Interaktion und damit einen
- hohen Zeitaufwand. Die Untersuchung der Eigenschaften ist typischerweise ,hart",
- d.h., wenn sie tiberhaupt mit einem automatischen Verfahren lgsbar sind, dann wichst
. die Anzahl der Berechnungsschritte mindestens exponentiell mit der GréRe des Pro-
© blems. Seit Mitte der 90er Jahre bis heute konnten trotzdem fiir viele Fragestellungen
praktisch relevante Verfahren entwickelt werden, die vollautomatisch arbeiten. Die
* automatische Anwendung von Logiken verbreitete sich in dieser Zeit von Fragestel-
- lungen der Mathematik auf die Eigenschaften von Computersystemen im weitesten
© Sinne. Zusitzlich stellte sich heraus, dass viele der entwickelten Techniken generell
erfolgreich auf harten Problemen sind, auch wenn sie nicht aus der Analyse von
: Computersystemen oder der Mathematik stammen. Damit verbreitete sich die
 Anwendung von Analyse- und Beweisverfahren in den letzten Jahren noch einmal
- generell auf harte Probleme, wie etwa kombinatorische Optimierungsprobleme.

: Unsere Arbeitsgruppe beschiftigt sich mit der Entwicklung von automatischen,
- logikbasierten Verfahren. Diese sollen in der Lage sein, in akzeptabler Zeit Lésungen

- fiir eine Reihe von Anwendungen zu berechnen. Wir interessieren uns insbesondere

. fiir die Verifikation von Steuerungen, Protokollen, Sicherheitseigenschaften, Software,
als auch fiir Entscheidungs- und Optimierungsprobleme. Um hier mit den immer

- komplexeren Systemen und Fragestellungen Schritt zu halten, miissen die heute

- verwendeten formalen Analyseverfahren ihre Produktivitit erheblich steigern.

. Das ist das Ziel unserer Forschungsgruppe ,Automatisierung der Logik".



Max Planck Center for Visual Computing and Communication

PROJEKTLEITUNG: PROF. DR. HANS-PETER SEIDEL

- Zur Starkung des Wissenschafts- und Forschungsstandorts Deutsch-
land wurde im Jahr 2003 unter maBgeblicher Forderung des BMBF
(Bundesministerium fiir Bildung und Forschung) das ,,Max Planck
Center for Visual Computing and Communication” gegriindet.

Das Max Planck Center verbindet mit dem Max-Planck-Institut fiir
Informatik in Saarbriicken und der Stanford University zwei weltweit

- fiihrende Einrichtungen auf diesem Gebiet und wurde vom BMBF seit
der Einrichtung mit 6,9 Mio Euro gefdordert. Aufgrund des Erfolgs des
Programms wurden im vergangenen Jahr Mittel von bis zu 7,8 Mio Euro

fiir eine weitere Forderphase bewilligt.

Die Forschungsschwerpunkte dieser Kooperation liegen

- auf der Grundlagenforschung im Bereich des Visual Computing *

- and Communication und umfassen insbesondere die Teilge-
. biete der Bildaufnahme (Bildakquisition), die Verarbeitung und

Analyse von Bilddaten (Bildanalyse), die Erzeugung von Bildern

und Bildsequenzen auf der Basis von Aufnahmen oder Simula-
tionen (Bildsynthese), die Visualisierung komplexer Daten so-

- wie den ungestérten und schnellen Austausch von Informatio-
nen in komplexen Netzwerken. 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

Ein wesentliches Ziel des Programms ist die Herausbil-
dung und Férderung des wissenschaflichen Nachwuchses.
Dies geschieht dadurch, dass besonders qualifizierten jungen
Informatikern ein Weg zu frither wissenschaftlicher Selbst-
stindigkeit bei gleichzeitiger enger Einbettung in ein interna-
- tional kompetitives, stimulierendes wissenschaftliches Um-
- feld eroffnet wird. Hierbei wird besonders herausragenden
- jungen Postdoktoranden die Maglichkeit gegeben, unter der
Betreuung je eines Mentors aus Deutschland und aus den
: USA eigenstindig mit einer kleinen Arbeitsgruppe bis zu
o fiinf Jahre lang zu forschen. Nach einem zweijihrigen Aufent-
halt in Stanford, wo sie den Status eines ,Visiting Assistant
Professors” innehaben (Phase I), kehren die Wissenschaftler

zuriick nach Deutschland und setzen ihre Arbeit als Nach-
wuchsgruppenleiter am Max-Planck-Institut fiir Informatik
fort (Phase II). Die zweite Phase des Programms steht
grundsitzlich auch herausragenden riickkehrwilligen Post-
doktoranden aus anderen Lindern offen.

Aktueller Stand

Seit nunmehr sechs Jahren setzt dieses Modell dem oft

beobachteten ,Brain Drain® in die USA attraktive Perspektiven

in Deutschland entgegen. Auf diese Weise liefert es einen
Beitrag zur Herausbildung und Sicherung hochqualifizierten
wissenschaftlichen Nachwuchses und damit auch zur nach-
haltigen Stirkung der Innovations- und Wettbewerbsfihigkeit
des Standortes. In diesen sechs Jahren hat sich das Max-
Planck-Center in der internationalen Fachwelt den Ruf einer
echten Talentschmiede erarbeitet. Seit Einrichtung des Pro-
gramms im Jahr 2003 haben bisher insgesamt 14 Nachwuchs-
wissenschaftler das Programm vollstindig durchlaufen. Hier-
von wurden inzwischen 12 Nachwuchswissenschaftler (86 %)
auf Professuren berufen, 11 davon in Deutschland (79 %),

7 davon auf W3-Professuren.

Der Erfolg des Programms zeigt, dass es in Deutschland
durchaus maoglich ist, im weltweiten Kampf um die besten
Képfe erfolgreich zu bestehen. Einige Kernelemente dieses
erfolgreichen Programms sind dessen internationale Ausrich-
tung sowie das flexible und hochdynamische Forschungs-
programm, dessen Ausrichtung die Bewerber selbst wesent-
lich mitgestalten. Weitere wichtige Elemente sind die frithe
wissenschaftliche Selbststindigkeit der Nachwuchswissen-
schaftler bei gleichzeitiger enger Einbettung in ein interna-
tional kompetitives, stimulierendes wissenschaftliches Umfeld
sowie die attraktiven Riickkehrperspektiven. So kénnten diese
strukturellen Elemente des Programms méglicherweise auch
fiir andere Fachdisziplinen Modellcharakter haben.

KONTAKT

Prof. Dr. Hans-Peter Seidel
Sekretariat Sabine Budde
Telefon +49 681 9325-400

Email  budde@mpi-inf.mpg.de
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‘ Projektbheschreibungen nach Forschungsschwerpunkten

Forschungsschwerpunkte

30 :

: Menschendetektion und Haltungsschitzung
© in anspruchsvollen Szenen der Realwelt
31 Skalierbarkeit der Objektklassen-Erkennung
32 3D-Szenenverstindnis mit monokularen Kameras
33 Bildbasierte 3D-Szenenanalyse
34 Markerlose Rekonstruktion dynamischer Szenen
38 Struktur-Funktionsbeziehungen von Proteinen
39 Bekimpfung des Hepatits-C-Virus
40 Funktionsanalyse medizinisch relevanter Proteine
! Korezeptorverhorsage bei HIV
42 Die genetischen Ursachen von Krebs
43 Regulatorische Wirknetze — wie wenig wissen wir eigentlich?
46 Der Umgang mit Egoismus in der Optimierung
47 Geometrische Algorithmen — exakt und effizient
48 Controlled Perturbation — wie man schwierige
. Spezialfille geschickt vermeidet
49 Automatisches Beweisen
50 Model Checking fiir hybride Systeme
51 Modulares Beweisen in komplexen Theorien
54 Zufillige Telefonketten — effiziente Kommunikation in Datennetzen
55 Suche und Analyse in Web-Archiven
56 Informationssuche in sozialen Netzen
57 YAGO - eine digitale Wissensammlung
58 URDF - effizientes SchlieBen in unsicheren RDF-Wissensbasen
59 EnBlogue — was ist neu und interessant im Web 2.0?
60 Entscheidungsverfahren fiir Ontologien



64 Erkennung menschlicher Aktivititen

65 Automatische ErschlieBung von Musikdaten

68 Theorie Bio-inspirierter Algorithmen

69 Approximationsalgorithmen fiir schwere Optimierungsprobleme
70 Positionierung von Windkraftanlagen

n Kombinatorische Optimierung in der Informationswissenschaft
72 Ganzheitliche Produktkonfiguration

76 Analyse von HBV-Resistenzen

n Analyse von HIV-Resistenzen

78 GBACE: Parallele Verarbeitung adaptiver Daten

79 TopX 2.0 — effiziente Suche in digitalen Bibliotheken

80 RDF-3X — schnelle Suche auf semantischen Daten

84 HDR - Bilder und Videos mit erh6htem Kontrastumfang

85 Echtzeit-Rendern komplexer Szenen

86 Rechnergestiitzte Fotografie

87 Statistische Modelle von Menschen

88 Korrespondenzen, Symmetrien und automatische Modellierung
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Das Verstehen von Bildern und Videos ist
eines der grundlegenden Probleme der
Bildverarbeitung. Hierbei reichen die wis-
senschaftlichen Fragestellungen von der
Modellierung und Verfolgung von Personen
und Objekten in Kamerasystemen bis hin
zur Rekonstruktion und Beschreibung von
3D-Szenen. Fiir diese Arbeiten gibt es viel-
faltige Anwendungen. Hierzu zéhlen die
Animation von Personen und Visualisierung
von 3D-Szenen, die Indizierung von Bild- und

Videomaterial oder auch die 3D-Erfassung

der Umgebung fiir Automotive-Anwendungen.

Di Forschun

gsgebiet liegt somit an der
Schnittstelle zwischen Computer Vision und
Computergrafik, woraus sich vielféltige

Maglichkeiten der Kooperation innerhalb

des Instituts ergeben.

Verschiedene Forschungsgruppen
des Max-Planck-Instituts fiir Informatik
beschiftigen sich mit verschiedenen As-
pekten des Bild- und Videoverstehens.
Im Bereich der Modellierung von Perso-
nen wird auf der einen Seite z.B. an der
Rekonstruktion von Animationsmodellen
aus Multi-Video-Daten gearbeitet. Hier-
bei liegt das primire Ziel darin, Personen
moglichst detailgetreu modellieren und
visualisieren zu kénnen. Auf der anderen
Seite werden Verfahren zur Detektion
und Verfolgung von Personen erforscht,
die nur monokulare Kameras benétigen
und viele Personen gleichzeitig in kom-
plexen Szenen detektieren und verfolgen
kénnen.

Auch wenn diese Arbeiten grund-
sitzlich verschiedene Zielsetzungen ver-
folgen und auch unterschiedliche Kame-
rakonfigurationen verwenden, profitieren
sie voneinander, da in beiden Bereichen
dhnliche Modelle und Algorithmen zur

Anwendung kommen.

Ein weiterer Bereich des Bild- und
Videoverstehens ist die Rekonstruktion
und Beschreibung von 3D-Szenen. Auch
hier gibt es verschiedene Arbeiten inner-
halb des Institutes, die voneinander profi-
tieren. Zum einen werden z.B. 3D-Szenen
aus Bildfolgen rekonstruiert, um eine
moglichst detailgetreue Oberfldchenbe-
schreibung von 3D-Objekten zu ermég-
lichen. Zum anderen wird die 3D-Um-
gebung eines fahrenden Autos beschrie-
ben. Hierbei liegt das besondere Augen-
merk auf der vollstdndigen Erfassung
und Beschreibung der Fufginger und
anderer Verkehrsteilnehmer. Alle diese
Arbeiten zeigen, dass durch die Integra-
tion und Verwendung von 3D-Szenen-
modellen deutlich robustere Ergebnisse

zu erzielen sind.

Eines der fundamentalen Probleme
des Bildverstehens ist die Erkennung von
Objekten. Durch die heutige Omniprisenz
von digitalem Bildmaterial werden auto-
matische, visuelle Objektklassenerken-
nungstechniken immer wichtiger. Auch
wenn heutige Verfahren bemerkenswerte
Ergebnisse erzielen kénnen, bleibt es eines
der bedeutendsten Probleme, wie Objekt-
modelle gelernt bzw. erstellt werden.
Deshalb ist ein zentrales Thema verschie-
dener Forschungsarbeiten am Institut,
wie solche Objektmodelle mit moglichst
geringem manuellem Arbeitsaufwand
erstellt werden kénnen, um eine breite
Anwendbarkeit heutiger Verfahren zu
erméglichen.
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Menschendetektion und Haltungsschiitzung

in anspruchsvollen Szenen der Realwelt

9

Menschen zu detektieren und zu

verfolgen ist eine Schliisseltechnologie

fiir viele Anwendungen z.B. in der Robo-

tertechnik und Fahrzeugsicherheit, bei
Szenarien der Mensch-Computer Inter-
aktion oder fiir die Indizierung von Bil-
dern und Videos aus dem Web oder von
Uberwachungskameras. Gleichzeitig ist
es eines der anspruchsvollsten Probleme
der Bildverarbeitung und eine wissen-
schaftliche Herausforderung fiir realisti-
sche und anspruchsvolle Szenen.

wickelt, Menschen zu detektieren und

ihre Haltungen in komplexen Strafien-

szenen zu schitzen, mit zahlreichen Men- :

schen und bei dynamischen Hintergriin-

den. Unser Ansatz benétigt kein synchro-
. 3D-Schitzung menschlicher Haltungen

- und Mehrpersonenverfolgung

nisiertes Multikamerasystem, sondern
kann Bilder aus einer bewegten, mono-
kularen und unkalibrierten Kamera ver-
arbeiten. Die Abbildungen zeigen einige
Beispiele der Menschendetektion und
der Schitzung von Korperkonfiguratio-
nen. Die Hauptherausforderungen bei
unserem Ansatz liegen in den hdufigen
Ganz- oder Teilverdeckungen der Per-

sonen, den iiberfiillten und wechselnden

Hintergriinden und in der Mehrdeutig-
keit bei der 3D-Interpretation von Kor-
perhaltungen bei monokularen Daten.

2D Menschliche Haltungsschatzung

Verschiedene Schliisselkomponen-
ten tragen zum Erfolg des Ansatzes bei.
Die erste ist eine neuartige und generi-
sche Prozedur fiir die Menschendetek-
tion und die 2D-Haltungsschitzung, die
es erlaubt in monokularen Bildern und

aufgrund robuster Bildmerkmale sowohl

die Modell-Parameter als auch die Blick-

winkel der Person zu schitzen.

hétzung unseres Ansatzes

Unser Ansatz fufit auf gelernten lo-

. kalen Erscheinungsmodellen der mensch-

lichen Kérperteile und eines kinemati-

schen Modells des menschlichen Kor-

. pers. Die Erscheinung der Korperteile ist
- durch eine Menge lokaler Bildmerkmale
. reprisentiert. Wir setzen einen diskrimi-
. nanten Klassifikator ein, der mit anno-
tierten Daten trainiert ist, um zu lernen,
 welche dieser lokalen Merkmale die

- Anwesenheit des Korperteils an einer

- gegebenen Bildposition am besten vor-
hersagt. Wird die Ausgabe jedes Klassi-
Wir haben einen neuen Ansatz ent- © fikators als lokale Wahrscheinlichkeit
- interpretiert, kénnen wir die optimale

Konfiguration der Kérperteile schitzen,
wobei wir Belief-Propagation einsetzen.

Das zweite Schliisselelement in

. unserem Ansatz erméglicht die Personen-

Im Kontrast zu vorherigen Arbeiten sam-

* meln wir die Information in mehreren

Schritten, um die Mehrdeutigkeiten der
3D-Haltungsschitzungen effektiv bei
jedem Schritt zu reduzieren.

Konkret schlagen wir eine neue

. mehrstufige Inferenzprozedur fiir die

3D-Haltungsschiitzung vor. Unser Ansatz

tibertrifft die bisherigen Arbeiten auf die-
. sem Gebiet, in denen Haltungsschétzun-
- gen oft auf einfachen Bildmerkmalen
. wie Silhouetten und Kantenabbildung
basieren, und hdufig annehmen, dass die

Information in den angrenzenden Frames

- von der Sequenz unabhingig ist. Im Kon-
- trast zu diesen Ansitzen basiert unsere

Schitzung der 3D-Wahrscheinlichkeit

sowohl auf den 2D-Kérperkonfiguratio-

- nen als auch den Blickwinkeln, die aus

- einem michtigen diskriminativen Be-

. rechnungsmodell erhalten werden. Zu-

- siitzlich verfeinern und verbessern wir
diese Schitzungen, indem wir sie tiber
* die Zeit verfolgen, wodurch Abdeckungs-
- ereignisse und verschiedene Hypothesen :
: in Bezug auf dieselbe Person miteinan-

der verbunden werden kénnen. Wir de-
: © monstrieren, dass eine Verbindung dieser :
- verfolgung und die 3D-Haltungsschiitzung.

Schitzungen die 3D-Haltungsschitzung

. signifikant eingrenzt und es erlaubt, viele :
- der Mehrdeutigkeiten der Schitzung zu
eliminieren, welche die erfolgreiche Op-

© timierung verhindern.

KONTAKT

© Mykhaylo Andriluka
: ABT.2 Bildverarbeitung und

multimodale Sensorverarbeitung

Email  andriluk@mpi-inf.mpg.de

* Bernt Schiele
© ABT.2

Bildverarbeitung und
multimodale Sensorverarbeitung

 Telefon +49 681 8325-2000

Email  schiele@mpi-inf.mpg.de



Skalierbarkeit der Objektklassen-FErkennung

Dadurch, dass digitales Bildmateri-
al heutzutage tiberall prisent ist, werden
automatische Techniken zum visuellen
Erkennen von Objekten immer wichtiger.
Dabei liegt der Schwerpunkt auf der Er-

kennung von ganzen Objektklassen — wie :

zum Beispiel Autos — im Gegensatz zur
Erkennung spezifischer Objektinstanzen
— wie zum Beispiel eines bestimmten
roten Sportwagens. Wihrend derzeitige
Systeme bemerkenswerte Erkennungs-
leistungen fiir individuelle Klassen bereit-
stellen, ist die gleichzeitige Erkennung
vieler Klassen nach wie vor eine grofe
Herausforderung: Das Lernen von Ob-

- jektklassenmodellen erfordert eine aus-
reichend grofle Anzahl von reprisentati-
ven Trainingsbeispielen, hiufig in Form
von manuell annotierten Bildern. Da das
manuelle Annotieren teuer ist, versucht
unsere Forschung die erforderliche An-
zahl von Trainingsbeispielen zum Lernen
von Objektklassenmodellen zu reduzieren,
um dadurch die Skalierbarkeit zu erhé-

hen. Wir untersuchen drei unterschiedli- :

che Wege, um dieses Ziel zu erreichen.

Wiederverwendung von Komponenten
von Objektklassenmodellen

In diesem Projekt entwickeln wir
ein Objektklassenmodell, das Objekte als

Ansammlung von lokalisierten Teilformen

reprisentiert. Ahnliche Objektklassen,
wie Pferde und Giraffen [Abbildung 1], tei-
len auch #hnliche Reprisentationen. Die

Komponenten eines Modells — beispiels- :
weise die erwartete Variation in der Loka- :

lisierung der Korperteile der Pferde —
konnen daher wiederverwendet werden,
um ein anderes Modell — zum Beispiel
ein Giraffen-Modell — zu generieren.
Wiederverwendete Modellkomponenten
miissen nicht neu gelernt werden. Da-
durch wird die Anzahl der erforderlichen
Trainingsbeispiele reduziert. Die Konzen-
tration auf die Objektform anstelle der
Erscheinung erlaubt es, Modellkom-
ponenten sogar fiir relativ unihnliche
Klassen wiederzuverwenden, wie etwa
fiir Pferde und Schwiine.

2
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Wiederverwendbare Komponenten
automatisch erkennen

Um Modellkomponenten in der

Praxis wiederverwenden zu konnen, miis- :

sen die wiederverwendbaren Komponen-
ten zuniichst automatisch identifiziert
werden. In diesem Projekt korrespondie-
ren die Modellkomponenten entweder

mit verschiedenen Attributen, also visuel- :

len Eigenschaften, wie Farbe und Textur
oder mit ganzen Objektklassenmodellen.
Wir schlagen vor, Objektklassen und At-
tribute in Bezug zu bringen, indem na-
tiirlich-sprachliche Informationsquellen
durchsucht werden. Hierzu gehéren bei-
spielsweise WordNet, Wikipedia, Flicke
und Yahoo web search. Die ermittelten
Beziehungen kénnen sogar zur Generie-
rung von Modellen der Klassen heran-
gezogen werden, fiir die keine Trainings-
beispiele verfiighar sind und die somit
ginzlich auf wiederverwendeten Kompo-
nenten anderer Modelle basieren. Die Er-
kennungsleistung des voll automatisier-
ten Systems entspricht hierbei der Er-
kennungsleistung eines Systems, bei
dem Objektklassen-Attributbeziehun-
gen durch menschliche Testpersonen o
bereitgestellt werden.

Von 3D-CAD-Daten lernen

In einem Versuch, vollstindig auf
Trainingsbilder zu verzichten, méchte
dieses Projekt Objektklassenmodelle
von 3D-Daten aus computergestiitzten
Zeichnungen (CAD) lernen [Abbildung 2].

Abbildung 1:
Wiederverwendung

von Modellkomponenten,
Beispielausgabe der
Erkennung

CAD-Modelle werden typischerweise in
der Produktentwicklung, in Computer-
spielen oder bei Filmproduktionen einge-
setzt und stehen fiir viele Objektklassen
zur Verfiigung. Weil CAD-Modelle eine
genaue und detaillierte Reprisentation
der Objektform zur Verfiigung stellen, eig-
nen sie sich fiir das Lernen von Objekt-
klassenmodellen. Da sie zudem unab-
hingig vom Blickwinkel sind, kénnen aus
CAD-Modellen Darstellungen beliebiger
Blickwinkel und somit kiinstliche Trai-
ningsbeispiele gewonnen werden. Die
arofite Herausforderung dabei ist, die
Kluft zwischen den kiinstlichen Trainings-
bildern und den Testbildern aus der rea-
len Welt zu tiberbriicken. Dies erreichen
wir tiber eine formbasierte Abstraktion
der Objekterscheinung. Unsere Experi-
mente demonstrieren die aulergewhn-
liche Leistungsfihigkeit bei der Erken-
nung von Autos aus vielfiltigen Blick-
winkeln — sogar im Vergleich zu Ansiit-
zen, die Trainingsbilder aus der realen

Welt verwenden.

wheel

Abbildung 2: Lernen von 3D-CAD-Daten,
Beispielausgabe der Erkennung
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3D-Szenenverstindnis mit monokularen Kameras

Szenenverstandnis — der ,heilige Gral”
des maschinellen Sehens

Inspiriert vom visuellen System des
Menschen, galt visuelles Szenenverstéin-
dnis vom Beginn der Forschungsaktiviti-
ten an als der ,heilige Gral“ des maschi-
nellen Sehens. In der Anfangszeit wurde
versucht ausgehend von Merkmalen wie
Kanten und deren Ausrichtung eine voll-
stindige Szenenbeschreibung und Szen-
enerfassung mittels Bottum-up-Metho-
dik zu erlangen. Dabei wurde versucht
sensornahe Merkmale zu extrahieren,

um diese fiir ein abstrakteres Verstindnis :

nach und nach zu gruppieren. Leider
erwies sich die zuverlissige Extraktion
dieser Low-level-Merkmale aufgrund
ihrer begrenzten Ausdruckskraft und
ihrer inhdrenten Mehrdeutigkeiten als
sehr schwierig. Als Folge dessen blieb
Szenenverstindnis trotz enormer Bemii-
hungen selbst fiir relativ eingeschrinkte
und einfache Szenen ein illusorisches
Ziel. Enttduscht von den Ergebnissen
dieser frithen Ansitze wandte sich die
Forschungsgemeinschaft leichteren Teil-
problemen zu und erzielte bemerkens-
werte Resultate im Bereich der Kamera-
geometrie, Bildsegmentierung, Objekt-
erfassung und Objektverfolgung. Da die
Leistungsfihigkeit dieser Algorithmen
beginnt ein bemerkenswertes Niveau zu
zeigen, glauben wir, dass das Problem
der automatischen ErschlieBung und
Erfassung von 3D-Szenen aus Einzelbil-
dern und Videosequenzen neu unter-
sucht werden sollte.

Anwendungen im Bereich Robotik und
automobiler Sicherheit

Ohne Frage sind Anwendungssze-
narien, wie zum Beispiel mobile Service-
roboter und Fufigingerschutz im Auto-
mobilbereich, von hoher wissenschaftli-
cher und wirtschaftlicher Bedeutung.
Daher benutzen wir die Erkennung von
Fubgiingern und Fahrzeugen mit einer
bewegten Kamera, die auf einem Auto
oder einem Roboter montiert ist, als
Anwendungsbeispiel fiir unsere Arbeit.
Fiir beide Anwendungsbereiche kénnen
wir doménenspezifisches Wissen wirk-
sam einsetzen. Die Kamera kann zum
Beispiel relativ zur Umgebung kalibriert
werden; daher ist die Kamerahohe tiber

Grund und die Ausrichtung der Kamera
relativ zur Umgebung ungefihr bekannt.
Dariiber hinaus kann angenommen wer-
den, dass der Grund in einer lokalen
Umgebung flach ist und sich alle Ob-

jekte auf ihm befinden. Zusitzlich kann
- die GroBe der FuBginger sowie die Fahr- :

zeughohe als normalverteilt angenom-
men werden. Diese Annahmen stellen
zusiitzliche Nebenbedingungen dar, die
es uns erlauben Mehrdeutigkeiten zu
eliminieren und das Szenenverstidndnis-
problem fiir solche Anwendungsbereiche
leichter zu 16sen. Eine Beispielszene ist
in Abbildung 1 gezeigt.

i Err
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Abbildung 1: Das Ziel unseres System ist es eine
3D-Szene hasierend auf einer Kombination von

a priori Wissen und Bildfolgen einer monokularen
Kamera zu erfassen.

Integriertes 3D-Szenenmodell

Das von uns entwickelte System
kombiniert a priori Wissen mit leistungs-
fahigen Objektklassendetekioren, semanti-

scher Segmentierung und dem Begriff von :

so genannten Tracklets. Objektklassen-
detektoren bestimmen die 2D-Position
von Objekten in einem Bild; semantische
Szenensegmentierung erkennt semanti-
sche Klassen wie Stralie, Himmel oder
Objekt fiir jeden Bildpunkt, withrend
Tracklets Bildinformationen tiber meh-
rere Einzelbilder hinweg akkumulieren.
Mit diesem Modell kann tiber die Zeit

auf Grund geometrischer und dynami-

scher Konsistenz ein robusteres Ergebnis :

erreicht werden (siche Abbildung 2 als
Beispiel fiir 2D-Detektionen, Segmen-
tierung und Systemergebnis). Durch die
3D-Modellierung ist unser System in der :
Lage, komplexe Interaktionen, wie zum :
Beispiel Verdeckungen und physische
Abgrenzung zwischen Objekten sowie
geometrische Konsistenz, darzustellen.
Unsere Ergebnisse sind ermutigend und
zeigen, dass die Kombination der indivi-
duellen Algorithmen nicht nur die Er-
fassung eines 3D-Welt-Modells erlaubt,
sondern gleichzeitig auch die Erken-
nungsleistung der Objektklassendetek-
toren verbessert. Und obwohl wir bei
diesem Forschungsprojekt durchweg
monokulare Kameras benutzen und
daher nicht in der Lage sind, Tiefenin-
formation aus der Disparitit eines Bild-
paares zu extrahieren, ist unsere Metho-
de in der Lage, vergleichbare Stereo-

Kamerasysteme zu iibertreffen.

Abbildung 2: 2D-Objektdetektionen, semantische
Szenensegmentierung und Ergebnisse unserer
3D-Szeneninferenz
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Bildbasierte 3D-Szenenanalyse

Abbildung 1: oben: Eingabebilder, unten: Linien-basierte 3D-Rekonstruktion

Linien-basierte 3D-Rekonstruktion

Automatische Verfahren zur 3D-Re-

konstruktion aus Bildfolgen erzeugen im
ersten Schritt in der Regel lediglich eine
3D-Punktwolke. Anschliefend wird ver-

sucht, eine Oberflichenbeschreibung der

3D-Objekte zu generieren. Die zuverlis-
sige Erzeugung von 3D-Linien ist dabei
ein wichtiger Zwischenschritt. In diesem

Zusammenhang wurde ein Verfahren ent- :

wickelt, das die Rekonstruktion von 3D-
Linien aus Bildfolgen verbessert. Der
Vorteil des Verfahrens ist, dass nicht jede
Linie einzeln betrachtet wird, sondern
zusitzlich mogliche Verbindungen zu
benachbarten Linien berticksichtigt wer-

Abbildung 2:

Diese Skelette wurden automatisch aus ver-

schiedenen 3D-Scans von Menschen gelernt:

a) ein Skelett, das die Korperform veréndert

b) verschiedene Korperformen mit einem Skelett,
das es erlaubt die Pose der Person zu verdndern

c¢) ein kombiniertes Skelett das sowohl Korperform
als auch Pose verandern kann

AN |/

den. Die 3D-Position von Verbiinden aus
Linien kénnen zuverlissiger und genauer
geschiitzt werden als einzelne Linien.
Unser Verfahren optimiert daher gleich-
zeitig die 3D-Position der Linien sowie
deren Verkniipfungen und erreicht damit
eine verbesserte 3D-Rekonstruktion.

Lernen von Skeletten zur Manipulation
von Kdrperform und Pose

In diesem Projekt wurde automa-
tisch aus einer grofien Anzahl von 3D-
Scans von Menschen verschiedener
Statur und in verschieden Posen ein
Skelett extrahiert. Es existierten bereits

j/f\l
f

i
i

Verfahren, die eine automatische Extrak-
tion von Skeletten erlauben, allerdings
beschriinkten sich diese Skelette auf die
Manipulation der Pose. Unser Ansatz
erzeugt ebenfalls ein Skelett, das die
Kérperform veridndern kann, aber auch
ein kombiniertes Skelett, welches sowohl
Korperform als auch Pose verindert [siehe
Abbildung 2]. Diese Skelett-basierte Repri-
sentation hat den Vorteil, das giingige
3D-Modellierungspakete oder 3D-Spiele,
die bereits zuvor Skelette zur Verinde-
rung der Pose verwendet haben, nun
ebenfalls die Korperform indern kinnen
ohne ihre interne Repriisentation anpas-

sen zu miissen.

Erzeugung von kiinstlichem Kamera-
wackeln

Animierte Kamerabewegungen in
virtuellen 3D-Szenen sehen hiufig kiinst-
lich aus, weil sie zu perfekt sind. Thnen
fehlt das leichte Kamerawackeln, wie es
bei realen Kameraaufnahmen auftritt.
In diesem Projekt wurde eine Software
entwickelt, welche das Kamerawackeln
realer Kameras analysiert und auf eine
kiinstliche Kamerafahrt tibertrigt. Dazu
wurde eine Datenbank von verschiede-
nen realen Kamerafahrten aufgebaut und
die Kamerabewegung automatisch aus
den Kamerabildfolgen geschitzt. Eben-
falls wurden zusiitzlich Eigenschaften
des Kamerawackelns in der Datenbank
abgelegt, wie z.B. ob es sich um eine
Kamerafahrt in einem Helikopter, auf
einem Fahrrad, auf einem Skateboard,
usw. handelt. Ein 3D-Animateur kann
nun einen virtuellen Kamerapfad erstel-
len und anschliefend ein Kamerawackeln
mit der gewiinschten Eigenschaft erzeu-
gen. Dabei wird lediglich das Spektrum
der passenden Kamerafahrt aus der Da-
tenbank verwendet und nicht das wirk-
lich beobachtete Kamerawackeln selbst.
Dies verhindert ungewollte Wiederho-

lungen in den Wackelbewegungen.
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Markerlose Rekonstruktion dynamischer Szenen

Rekonstruktion detaillierter Animations-
modelle aus Multi-Videodaten
Computergenerierte Personen, so-
genannte Avatare, haben sich zu einem
wichtigen Bestandteil visueller Medien
entwickelt, so zum Beispiel in Compu-
teranimationen, Filmen oder virtuellen
vernetzten Welten. Um eine virtuelle
Person tiberzeugend darstellen zu kén-
nen, miissen die einzelnen Eigenschaf-
ten der Person, wie zum Beispiel ihre
Bewegung, Geometrie und Oberflichen-
textur, extrem realistisch modelliert wer-
den. Eine Méglichkeit dies zu erreichen,
besteht darin, jeden Teilaspekt der Ge-
samterscheinung manuell in einem Ani-
mationsprogramm zu definieren. Dies ist
allerdings ein extrem zeitaufwendiger und
komplexer Prozess. Die Geometrie der

Person muss in priziser Detailarbeit kon- :

struiert werden und jede Nuance der
Bewegung muss fein abgestimmt werden.
Es ist daher leicht nachvollziehbar, dass

komplett manuell erzeugte Animationen,

insbesondere hinsichtlich der Qualitit der :

Bewegungsanimation, nicht den Detail-
grad eines echten Menschen erreichen.

Die Alternative zur manuellen
Modellierung besteht darin, Teilaspekte
der Animation an echten Menschen zu

messen. So erméglichen Motion Capture :

Systeme, die Bewegung eines Skelett-
modells aus Videobildstrémen einer
Person zu rekonstruieren. Leider ist
diese Bewegungserfassung ein sehr kom-
plexer Prozess und die zu vermessende
Person muss oftmals einen speziellen
hautengen Anzug mit optischen Markie-
rungen tragen. Zudem kénnen mit sol-
chen Systemen weder die sich iiber die
Zeit verindernde Geometrie noch die
Textur einer Person gemessen werden.

In unserer Forschung haben wir

vollig neuartige Performance Capture Algo-

rithmen entwickelt. Diese erméoglichen
zum ersten Mal, detaillierte Bewegung,
dynamische Geometrie und dynamische
Textur einer Person in komplexer Klei-
dung, wie zum Beispiel einem Rock oder
einem Ballkleid, allein aus Multivideo-
stromen zu rekonstruieren [Abbildung 1].
Unsere Verfahren erfordern keine opti-
schen Marker in der Szene.

Abbildung 1: Links: Ein Bild aus einer Multivideose-
quenz, die mit acht Kameras aufgezeichnet wurde.
Rechts: Das mit unserem neuen Verfahren rekon-
struierte Geometrie-, Skelett- und Kleidungsmodell.

Ein wichtiger Fortschritt war die
Neuentwicklung eines Verfahrens, mit
dem Animationsmodelle von Menschen
in beliebiger Kleidung geschitzt werden
konnen, deren Bewegungen nachtriiglich
verdndert werden kénnen. Eine Kern-
komponente hierbei ist ein neuer Algo-
rithmus, der physikalische Material- und
Simulationsparameter von Kleidung aus
Videostromen schitzt. Ein weiterer Mei-
lenstein war die Entwicklung eines kom-
binierten Segmentierungs- und Rekon-
struktionsverfahrens, mit dessen Hilfe

auch Bewegung und Geometrie mehre-

rer miteinander interagierender Personen :

gleichzeitig erfasst werden konnen.

Echtzeit Motion Capture mit Tiefensen-
soren

Die Performance Capture Metho-
den zur detailgenauen Rekonstruktion,
die im vorherigen Abschnitt beschrieben
wurden, erfordern sehr komplexe Be-
rechnungen und sind daher nicht echt-
zeitfihig. Zudem erfordern diese Metho-
den mehrere Videokameras. Bewegungs-
messung aus einer einzelnen Kamera-
perspektive ist ein extrem komplexes,
da hochgradig unterbestimmtes Berech-
nungsproblem.

Neuartige Tiefenkameras, wie zum
Beispiel so genannte Time-of-Flight
Kameras, messen 2.5D-Szenengeometrie
in Echtzeit. Durch die gemeinsame Ver-
wendung von Tiefen- und Videodaten ist
es leichter, Kérpebewegungen auch aus
einer einzelnen Kameraperspektive zu
rekonstruieren. Leider sind die Tiefen-
kameradaten in der Regel sehr verrauscht, :
besitzen eine sehr geringe Auflésung und -
weisen systematische Verzerrungen auf.
In unserer Forschung haben wir daher
Methoden entwickelt, um Tiefensensoren
zu kalibrieren, das Rauschen zu eliminie- :
ren, und die Auflésung der Kameras
durch Berechnungen auf den Original-
daten zu erhshen (Superresolutions-

Verfahren).

Mit den verbesserten Tiefendaten
und durch ein von uns neu entwickeltes
Verfahren kann die komplette Képer-
bewegung einer Person aus einer einzel-
nen Kameraperspektive gemessen wer-
den. Der Echtzeitalgorithmus zur Bewe-
gungsmessung kombiniert ein tiefenba-
siertes Posenoptimierungsverfahren mit
einem Verfahren zum schnellen Auf-
finden dhnlicher Posen aus einer grofen
Datenbank von Bewegungssequenzen
[Abbildung 2].

Abbildung 2: Die Bewegung der Person (unten links
als Intensitétshild) wird aus dem Time-of-Flight
Tiefenbild (Mitte) in Echtzeit rekonstruiert (rechts).
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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 sowie die Inter-
pretation der in sehr groBen Mengen anfal-

lenden Daten.

Seit etwa 20 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, sammelt Daten, die
aus allen Bereichen der Biologie stam-
men und wertet diese Daten mit compu-
tergestiitzten Methoden aus. Mit Hilfe
der Bioinformatik dringen Wissenschaft-
ler bis zu den molekularen Abldufen in
Zellen — den Grundeinheiten von leben-
den Organismen — vor, in ein komplexes
System, das Materie, Energie und Infor-
mation verarbeitet. Das Genom enthiilt
den Bauplan der Zelle und den Ablauf-
plan ihrer Stoffwechselprozesse in kom-
plex codierter Form. Um diese Zellpro-
zesse zu unterhalten, miissen immer
wieder Teile des Genoms ,abgelesen”
werden, so etwa Gene, die zum Beispiel
die Bauplidne von Proteinen, den zelluli-
ren Molekular-Maschinen, zur Verfiigung
stellen. Das Ablesen der Gene wiederum
wird durch komplexe molekulare Netz-
werke gesteuert. Fiir die Synthese von
Proteinen und auch fiir ihren Abbau gibt
es spezielle molekulare Komplexe, die
selbst wieder detaillierter molekularer

Steuerung unterliegen. Die Zelle wandelt :

Energie um, sie kommuniziert mit Zellen :

in ihrer Umgebung, sie nimmt unterschied-
liche Strukturen und Formen an und sie

bewegt sich. Sie reagiert auf Anderungen

in ihrer Umgebung, zum Beispiel auf Ver-
dnderungen des Lichts, der Temperatur
und des pH-Werts und sie wehrt Ein-
dringlinge ab. Fehlsteuerungen dieser Pro-
zesse sind die molekulare Grundlage fiir
Krankheiten. Therapien zielen darauf ab,
ein vertrigliches molekulares Gleichge-
wicht 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 (Trans-
kriptom). Erfasst werden ferner die Vari-
anten 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 abzu-
leiten, ist eine hoch komplexe informa-
tionstechnische Aufgabe. Dieser Heraus-
forderung stellt sich die Bioinformatik.
Am Max-Planck-Institut fiir Informatik
wird in vielen der hier angesprochenen
Bereiche geforscht.

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 BioSolvelT GmbH ge-
griindet, die Software fiir den Entwurf
von Medikamenten entwickelt und ver-
treibt. Zu den Nutzern dieser Software
gehoren Pharmafirmen weltweit.

Das bis zum Jahr 2010 von der DFG
geférderte Zentrum Bioinformatik Saar,
dessen Vorsitzender Professor Lengauer
ist, wurde unter den fiinf Zentren in
Deutschland bei der letzten Bewertung
(2007) als fithrend in der Forschung
eingestuft.
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Struktur-Funktionsbeziehungen von Proteinen

Hintergrund: Proteine, Bausteine des
Lebens

Proteine verrichten eine Vielzahl
von Aufgaben in Zellen. Die meisten
zelluldren Prozesse beruhen auf dem
Zusammenspiel mehrerer Proteine.
Fiir viele der etwa 25.000 proteinkodie-
renden Gene im Menschen ist jedoch
noch nichts iiber die Funktion der ent-
sprechenden Proteine bekannt. Ein
Protein besteht aus einer langen Kette
von Aminosiuren, die sich in der Zelle
zu einer charakteristischen dreidimen-

sionalen Struktur faltet. Diese 3D-Struk-

tur des Proteins hat direkte Auswirkun-
gen auf seine Funktion. So bestimmt
beispielsweise die Gestalt bestimmter
Bereiche an der Proteinoberfliche, ob
und wie gut das Protein an bestimmte
andere Proteine mit komplementirer
Oberfliche binden kann. Neben der In-
teraktion mit anderen Proteinen spielt
die Struktur auch fiir das Zusammen-
spiel mit kleinen Molekiilen, wie etwa
Wirkstoffen in Medikamenten, oder mit
DNA ecine Rolle. Die molekularen De-
tails haben folglich einen entscheiden-

den Einfluss auf die Fragen: Wer bindet

an wen? Welche Proteinregionen binden :

aneinander? Wie stark ist eine Bindung?
Wias passiert mit dem gebundenen Part-
ner: wird er transportiert, gespeichert,
chemisch modifiziert? Was ist die Rolle
dieser einzelnen Funktion im gréferen
Kontext zelluldrer Prozesse?

Methoden und Verfahren

Struktur-Funktionsbeziehungen von

Proteinen sind ein Forschungsschwerpunkt :

der Abteilung 3 des Max-Planck-Instituts
fiir Informatik. Exemplarisch sollen hier
zwei Verfahren vorgestellt werden:

(1) Vorhersage von molekularer Funktion

bei gegebener Proteinstruktur.

(2) Vergleich von Bindestellen und Inter- :
aktionsmustern in Kontaktstellen zwischen : Abbildung 2
zwei Proteinen, um wiederkehrende Mus- -

ter und Gesetzmifigkeiten aufzudecken.

Funktionsvorhersage: GOdot
Mit dem GOdot System lisst sich

die molekulare Funktion eines Proteins
mit bekannter Struktur vorhergesagen.
Das geschieht dadurch, dass das neue
Protein mit einer Menge von Referenz-
Proteinen strukturell verglichen und so
in eine lokale Region innerhalb eines
mathematischen Ahnlichkeitsraumes
eingebettet wird. In diesem Ahnlich-
keitsraum wird die lokale Konservierung
von molekularen Funktionen analysiert
und dadurch lisst sich abschitzen, wel-
che Funktionen, die in der betrachteten
Region des Ahnlichkeitsraumes vorherr-
schen, auf das Zielprotein tibertragen
werden kénnen. Das GOdot System ist
frei als Webserver verfiigbar. Neben der

Funktionsvorhersage bietet dieser Server :

Visualisierungsmoglichkeiten. In oben
genanntem Ahnlichkeitsraum wird die
lokale Umgebung eines Zielproteins gra-
phisch dargestellt; jedes Protein wird
auf einen Punkt reduziert, wobei dhn-
liche Proteine nahe beieinander liegen.
Die Proteine lassen sich dann entspre-
chend ihrer Funktionen und Familien-
zugehorigkeiten farblich markieren (in

Abbildung 1 ist die lokale Nachbarschaft
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Abbildung 1: Funktionsvorhersage: GOdot

PFO0343

EL

‘spot

um das Protein 1gyp:B visualisiert, wobei
Proteine der Funktion 'GO:0016757 =
transferase activity, transferring glycosyl
groups' blau und Mitglieder der PFAM
Familie 'PF00343 = Phosphorylase' rot
markiert sind.)

Charakterisierung von Protein-Protein-
Interaktionen: Galinter

Aufgaben wie die Vorhersage von
Interaktionspartnern zu Proteinen, der
Entwurf von Protein-Interaktionen oder
der Entwurf von kleinen Molekiilen, die
auf dem Wege einer medikamentésen
Therapie Interaktionen blocken sollen,
erfordern ein tiefes Verstindnis der Funk- -
tionsweise von Protein-Bindestellen. :
Hierzu haben wir Galinter, ein neues
Programm zum strukturellen Vergleich
von Protein-Protein-Interaktionen ent-
wickelt. Mit Galinter lassen sich Pro-
tein-Protein-Interaktionen vergleichen
und visualisieren. Damit ldsst sich der
Bindungsmodus der Interaktionspartner
analysieren. Ein Anwendungsbeispiel aus -
dem Bereich der HIV Medikamenten-
entwicklung ist in Abbildung 2 dargestellt.
Damit HIV menschliche Wirtszellen in-
fizieren kann, muss das HIV gp120 Pro-
tein an CD4 Rezeptoren auf der Ober-
fliche menschlicher Wirtszellen binden.
Das CD4M33-F23 Protein wurde als
Interaktions-Antagonist entwickelt,
indem die CD4 Bindungsstelle auf
ein Skorpion Toxin Protein iibertragen
wurde. Mit unseren Werkzeugen lassen
sich solche Bindungsmodi sehr effizient
untersuchen und vergleichen.
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Bekimpfung des Hepatitis-C-Virus

Infektionskrankheit mit weltweiter
Verbreitung

Weltweit sind iiber eine Viertel-
milliarde Menschen von der Infektions-
krankheit Hepatitis C betroffen — die
meisten von ihnen ohne es zu wissen.
Die Krankheit wird durch das erst 1989
entdeckte Hepatitis-C-Virus (HCV) aus-
gelost und bewirkt tiber die Jahre eine
fortschreitende Schidigung der Leber.
Sie bleibt zuerst unscheinbar, verursacht

jedoch unbehandelt oft Leberkrebs und

fithrt hiufig zum Tode. HCV ist wie HIV

und viele andere Viren dufierst anpassungs-
fihig und schafft es durch schnelle An-
derungen seiner Genomsequenz immer
wieder, seine Gestalt so zu maskieren,
dass antivirale Medikamente unwirksam
werden. Aus diesem Grund gibt es auch
noch keine Impfung gegen HCV. Insbe-
sondere kénnen fiinfzig Prozent aller in
Europa mit HCV infizierten Patienten
mit zurzeit zugelassenen Medikamenten
nicht wirksam behandelt werden. Daher
unterstiitzt die Bioinformatikforschung
am Max-Planck-Institut fiir Informatik
weltweit fihrende klinische Forschungs-
gruppen bei der Suche nach besseren
Wirkstoffen gegen HCV. Hierfiir nehmen
die Wissenschaftler das Virus gleich von

zwei Seiten in die Zange.

Analyse viraler Sequenzéinderungen

Das Virus reagiert auf Medikamen-
te, die es direkt angreifen und so seinen
Vervielfiltigungszyklus stéren, mit einer
Veriinderung seines Genoms. Ein erster
Ansatzpunkt zur bioinformatischen Un-
terstiitzung der HCV-Therapie ist daher
die computergestiitzte Analyse des Ge-
noms der im Patienten aufgefundenen
Virenvarianten. Dadurch werden die
Sequenzinderungen identifiziert, die es
dem Virus erlauben, den neuesten anti-
viralen Medikamenten zu widerstehen.
Hierzu werden in Kooperation mit dem
Universititsklinikum Frankfurt die Se-
quenzen der in Patienten gefundenen
Viren zu verschiedenen Zeitpunkten der
medikamentdsen Therapie bestimmt.
Da die dafiir eingesetzte Sequenzier-
technologie der neuesten Generation
(siehe auch ,Korezeptorvorhersage bei
HIV*, Seite 41) grofle Mengen von Se-
quenzdaten mit hoher Genauigkeit er-

Abbildung 1: Virale Sequenzfragmente (in rot und
blau) und ihre Zuordnung zum Genom des Hepatitis-
C-Virus (oben)

zeugt, miissen zunidchst Millionen von
Sequenzfragmenten den passenden Stel-
len im viralen Genom zugeordnet werden
[Abbildung 1]. Diese enorme Aufgabe kann
nur durch den Einsatz leistungsfihiger
Computer sowie durch Entwicklung und
Anwendung geeigneter Rechenverfahren
gelost werden. Mittels statistischer Me-
thoden werden danach die Verinderungen -
im viralen Genom identifiziert, die das
Hepatitis-C-Virus gegen antivirale Medi-
kamente unempfindlich machen. Diese
Informationen geben Arzten wichtige
Hinweise zum Verlauf der viralen Infek-
tion und helfen der pharmazeutischen
Forschung, eine auf den Patienten zuge-
schnittene Therapie und wirksamere
Medikamente zu entwickeln.

Analyse humaner Wirtsfaktoren

Ein alternativer Ansatz zur Bekdm-
pfung von HCV besteht in Wirkstoffen,
die nicht auf virale Molekiile, sondern
auf die fiir das Virus essentiellen mole-
kularen Faktoren des Wirtes Mensch ein-
wirken. Das Virus benétigt solche huma-
nen Wirtsfaktoren, um sich in mensch-

lichen Zellen vermehren zu kénnen.

Daher sind diese Faktoren vielverspre-
chende Ziele neuartiger Medikamente,
da das Virus den Erfolg einer solchen
medikamentsen Behandlung durch eine
Veridnderung seines Genoms nicht beein-
triichtigen kann. Zur Bestimmung der
Wirtsfaktoren fiir HCV unterstiitzen
Forscher am Max-Planck-Institut Viro-
logen des Universitétsklinikums Heidel-
berg, da die zu diesem Zweck verwende-
ten experimentellen Nachweisverfahren
spezielle bioinformatische Methoden zur
Auswertung und Interpretation der um-
fangreichen Messergebnisse erfordern
[Abbildung 2]. So trigt die medizinische
Bioinformatik dazu bei, vielversprechen-
de Wirtsfaktoren und ihre molekularen
Wechselwirkungen in der menschlichen
Zelle als mogliche Angriffspunkte neuer
Medikamente ausfindig zu machen.

< Wirtsfaktor - Wechselwirkungen
molekulare
I | Prozesse B | Relevanz des Wirtsfaktors

Abbildung 2: Schematische Darstellung humaner
Wirtsfaktoren des Hepatitis-C-Virus und ihre Wechsel-
wirkungen in verschiedenen molekularen Prozessen
der menschlichen Zelle

KONTAKT

Mario Albrecht

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

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

Hagen Blankenburg

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

Email  hagen.blankenburg@mpi-inf.mpg.de

Sven-Eric Schelhorn

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

Email  sven@mpi-inf.mpg.de

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

39


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

Funktionsanalyse medizinisch relevanter Proteine

Genetische Variation der DNA
Menschen unterscheiden sich
durch individuelle genetische Verdnde-
rungen voneinander. Am héufigsten tre-
ten so genannte Single Nucleotide Poly-
morphisms (SNPs) auf. Dabei handelt es
sich um Punktmutationen der DNA, also
Anderungen von einzelnen Buchstaben
im genetischen Text, die mit groferer
Wahrscheinlichkeit als andere Sequenz-

variationen auftreten. Populationsstudien :

zeigen, dass bestimmte SNPs gehduft in
einzelnen Bevolkerungsgruppen auftreten
und fiir die Anfilligkeit gegeniiber Krank-

heiten und die Schwere ihres Verlaufs

malgeblich sein kénnen. Auierdem kon-

nen SNPs die Vertriglichkeit und Wir-
kung von Medikamenten beeinflussen.
Die medizinische Forschung ist daher
besonders an den molekularen Veriin-
derungen interessiert, die durch krank-
heitsrelevante SNPs verursacht werden.

Proteinstruktur und -funktion

Die DNA-Sequenz eines Gens gibt

vor, in welcher Reihenfolge Aminosiuren :

zu einem Protein aneinander gereiht wer-
den. Somit stellt sie den Bauplan eines
Proteins dar. Proteine haben eine cha-
rakteristische dreidimensionale Struktur,
die durch atomare Wechselwirkungen
innerhalb der Proteinstruktur erzeugt
wird. Die meisten molekularen Prozesse
laufen aufgrund von Wechselwirkungen
zwischen Proteinen ab. Anderungen der
Proteinstruktur kénnen diese Interaktion
stéren. Derartige Modifikationen kénnen
zum Beispiel durch Punktmutationen wie
SNPs verursacht werden. So kann eine
Punktmutation zum Austausch einer
Aminoséure im Protein fithren und be-
deutende Verinderungen der intra- und
intermolekularen Wechselwirkungen des
Proteins zur Folge haben. Die hierdurch
beeintrichtigte Funktion des Proteins
und des involvierten biologischen Pro-
zesses kann sogar Krankheiten verursa-
chen. Bekannte Beispiele sind die Sichel-
zellandmie und die Mukoviszidose.

SNPs bei Darmentziindungen

Klinische Assoziationsstudien, wie
sie unsere medizinischen Kooperations-
partner an der Universititsklinik Kiel

IL17REL~-Human
IL17REL-Monkey
IL17REL-Horse
1L17TREL-Dog
IL1TRE-Human
IL1TRE-Mouse
IL17RC=Human
IL1TRC-Mouse
IL1TRA-Human

IL1TRE~-Human

IL1TREL-Human
IL1 TREL-Monkey
IL17REL-Horse

Die Abbildung zeigt einen Teil der sehr @hnlichen Proteinsequenzen des humanen IL17REL und eng verwandter

Proteine, wie sie in Menschen und Saugetieren vorkommen. Einer der

iden krankheit iierten SNPs

befindet sich am Sequenzende des Proteins IL17REL an der Position 333. Der Austausch der Aminoséure
Leucin (L) mit Prolin (P) an dieser Position (braun) kann die Funktion von IL17REL nachhaltig beeintrachtigen.

durchfiihren, durchsuchen die DNA
chronisch erkrankter Personen systema-
tisch nach genetischen Gemeinsamkei-
ten. Durch den Vergleich von Patienten
mit einer gesunden Vergleichsgruppe
werden krankheitsassoziierte SNPs in
der DNA des menschlichen Genoms
entdeckt. Bioinformatiker analysieren
dann diese Daten mit computergestiitz-
ten Methoden, um die genaue Funktion
relevanter humaner Proteine und ihrer
SNPs bei der Entstehung und dem Ver-
lauf chronischer Erkrankungen besser
zu verstehen. Ein Beispiel einer solchen
Krankheit ist Colitis ulcerosa, eine chro-
nische Darmentziindung mit familizrer
Héufung, deren molekulare Krankheits-
ursachen noch weitgehend unbekannt
sind. Es wird vermutet, dass die Barriere-
funktion des Immunsystems im Darm
gestort ist und die Darmwand tiberemp-
findlich auf die dort natiirlich vorkom-
menden Bakterien reagiert. In einer
Assoziationsstudie konnte kiirzlich ein
Zusammenhang zwischen dieser Krank-
heit und Variationen im Gen IL17REL
festgestellt werden. Das Protein IL17REL
ist ein bisher wenig erforschter Zellrezep-
tor [siehe Abbildung], an den bestimmte
Botenstoffe des Immunsystems binden
und dadurch wichtige Signalwege bei
Entziindungen erméglichen.

Computeranalyse des Proteins IL17REL

Die méglichen Auswirkungen zweier
SNPs auf die Struktur und Funktion des
Proteins IL17REL wurden anhand bio-
informatischer Verfahren niher unter-
sucht. Dabei wurde festgestellt, dass sich
beide Punktmutationen auf die Binde-
stellen des Zellrezeptors auswirken kén-
nen [siehe Abbildung]. So ist es naheliegend,
dass diese Sequenzvariationen die Inter-
aktion zwischen IL17REL und den bin-
denden Botenstoffen storen. Hierdurch
kénnen entziindungsrelevante Signal-
wege beeinflusst werden, was der Ent-
stehung chronischer Erkrankungen Vor-
schub leistet. Deswegen wird nun fir
Patienten die therapeutische Beeinflus-
sung von IL17REL zur Behandlung von
Colitis ulcerosa in Betracht gezogen.

Medizinische Bioinformatik

Auf diese Weise unterstiitzt die
medizinische Bioinformatik klinische
Forschungsarbeiten und hilft mit, geneti-
sche Befunde, wie hier von Patienten mit
Colitis ulcerosa, auf molekularer Ebene
zu interpretieren und besser zu verstehen.
Dadurch beschleunigen ihre rechnerge-
stiitzten Methoden die Aufkldrung der
molekularen Ursache von Erkrankungen
und erméglichen eine schnellere Medi-
kamentenentwicklung.
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Korezeptorvorhersage bei HIV

Die Immunschwichekrankheit
AIDS ist eine der grofiten globalen
Herausforderungen, verantwortlich fiir
Millionen Tote jihrlich. Trotz mehr als
zwei Dutzend verschiedener AIDS-Me-
dikamente ist noch immer keine Heilung

in Sicht.

Viraler Tropismus und Korezeptor-
inhibitoren

Der HI-Virus benétigt zum Eintritt
in eine Zelle zwei Zielmolekiile: den
CD4-Rezeptor, der sich vor allem auf
Immunzellen findet, sowie einen so
genannten Korezeptor. Dieser kann ent-
weder CCR5 oder CXCR4 sein. Nicht
- jeder Virus kann diese beiden Rezepto-
ren verwenden. Es gibt Viren die nur
CCRS5 benutzen (R5-Viren), wihrend
andere Zellen nur mittels CXCR#4 infi-
zieren konnen (X4-Viren). Viren, die in
der Lage sind, beide Rezeptoren zu ver-
wenden, werden als dual-trop bezeich-
net. Die Unterscheidung des Virus-Typs
wird auch viraler Tropismus genannt.

In den klinischen Alltag hat in den
letzten Jahren eine neue Medikament-

klasse Einzug gehalten: die so genannten :

Korezeptorantagonisten. Maraviroc (Cel-
sentri, ViiV Healthcare), der erste lizen-
sierte Wirkstoff dieser Klasse, bindet
selektiv an den CCR5-Rezeptor und ver-
hindert dadurch den Zelleintritt von R5-
Viren. Dual-trope oder X4-Viren sind da-
durch jedoch unberiihrt. Daher muss vor
Gabe des Medikaments der Tropismus
der Virus-Population bestimmt und das
Vorhandensein von Viren, die CXCR4 ver-

wenden kénnen, ausgeschlossen werden. :

Bestimmung des Korezeptorgebrauchs

Um den Tropismus einer Viren-
population zu bestimmen gibt es einen
phénotypischen sowie einen genotypi-
schen Ansatz. Beim phénotypischen An-
satz wird die Virenpopulation im Labor
zu Zellkulturen gegeben, die neben CD4
entweder nur den CCR5-Rezeptor oder
nur den CXCR4-Rezeptor auf der Zelle
exprimieren. Aus der Beobachtung, wel-
che Zellen das Virus infiziert, lisst sich
dann der Korezeptorgebrauch bestimmen.
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Vorhersage des Korezeptorgebrauchs durch
geno2pheno[coreceptor]

Beim genotypischen Ansatz sequenziert
man zuerst das virale Genom und schiitzt
auf dessen Basis dann den Tropismus
mit Computermodellen. Dafiir werden
moderne statistische Lernverfahren ein-

gesetzt.

geno2pheno[coreceptor] und
geno2pheno[454]
geno2phenol[coreceptor] ist ein
Webserver zur Bestimmung des Korezep-
torgebrauchs, der in der Abteilung 3 des
Max-Planck-Instituts fiir Informatik ent-

wickelt wurde. Das System sagt den Tro-

pismus einer Viruspopulation anhand der :

Sequenz der V3-Schleife des viralen Hiill-
proteins gp120 vorher. Zusitzliche Infor-
mationen iiber den Immunstatus des Pa-
tienten konnen bei der Vorhersage be-
riicksichtigt und damit genauer auf den
individuellen Fall eingegangen werden.

Seit seinem Start im Juni 2004
wurde der Webserver bereits mehr als
240.000-mal verwendet. Er wird in den
Deutsch-Osterreichischen AIDS Leit-
linien, sowie in den Europiischen Leit-
linien neben einem kommerziellen phi-
notypischen Test zur Korezeptorbestim-
mung empfohlen und wird daher in den
meisten Laboren Europas auch in der
Routine eingesetzt.

geno2pheno([454] stellt eine Er-

: weiterung von geno2pheno|coreceptor]

. dar, die es erlaubt, Daten zu analysieren
- die mit der modernen 454-Sequenzier-
technologie erstellt wurden. Mittels die-
- serist es nun moglich hunderttausende
- verschiedene Viren gleichzeitig aus ein

- und derselben Blutprobe zu sequenzie-
: ren und zu analysieren. Minorititen von
© X4-Viren kénnen dadurch entdeckt wer-
den, die moglicherweise zu einem Ver-

- sagen einer Korezeptortherapie fithren
 wiirden. Der Server erstellt aus den vie-
. len verschiedenen Virussequenzen eine
© quantitative und qualitative Vorhersage
tiber den Korezeptorgebrauch der gesam-
- ten Viruspopulation.

Weitere Ansitze

In den letzten Jahren haben wir

: weitere Ansiitze erforscht, um die Vor-

- hersagequalitit unseres Servers weiter zu
- verbessern. Ein Schwerpunkt lag dabei
auf der Analyse weiterer Genabschnitte
- des viralen Hiillproteins. Wihrend bis-
- lang nur die kurze V3-Schleife in die

. Analyse einflieBt, konnten wir zeigen,

dass sich die Vorhersagen mit der V2-
Schleife signifikant verbessern lassen

und dass auch das gp41-Hiillprotein
- Informationen iiber den Korezeptorge-
© brauch trigt.

Zusitzlich konnten wir in einer

- internationalen Kooperation zeigen,
. dass die Vorhersagen von geno2pheno

[coreceptor] genauso gut sind wie die

des phinotypischen Referenztests, wenn
* man das Ansprechen von Patienten auf
. eine Korezeptorantagonisten-Therapie

- als Kriterium verwendet.
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Die genetischen Ursachen von Krebs

Bei Krebs gerét das Genom durcheinander :

Mit Krebs bezeichnet man eine
recht diverse Gruppe von Krankheiten,
bei denen es zur unkontrollierten Zell-
vermehrung kommt. Um sich von gesun-
dem Gewebe zu Tumorgewebe zu verin-

dern, miissen eine Reihe von Verdnderun- :

gen in der Zelle eintreten, die die geneti-
schen Mechanismen der Zellregulation
schidigen. Eine bestimmte Sorte von ge-
netischen Verdnderungen, die in vielen
Krebsgeweben beobachtet wird, ist die
Anderung der Kopienanzahl von Genom-
segmenten im Zellkern. In der gesunden
menschlichen Zelle gibt es genau zwei
Kopien aller Chromosome (mit Ausnahme
des X- und Y-Chromosoms bei Miinnern):
eine Kopie kommt vom Vater, eine von
der Mutter. Krebszellen haben mehr
oder weniger Kopien einiger Anteile des
Genoms. Durch Verlust von Genom-
stiicken kann die Zelle genetische Ele-
mente einbiiflen, die unkontrollierte Zell-
vermehrung verhindern (Tumorsuppres-
sorgene). Durch Vergrifierung der Kopien-
anzahl von Genen, die die Zellteilung be-
fordern (Onkogene), wird die vermehrte
Zellteilung stimuliert. In der Regel miis-
sen eine ganze Reihe verschiedener sol-
cher Verinderungen auftreten, bevor das
Gewebe bésartig wird.

Die Entdeckung von Biomarkern
Neuere Entwicklung in der DNA

Chiptechnologie sowie in der Sequen-

zierungstechnologie erlauben die verglei-

chende genomweite Messung der Kopien-

anzahl von hunderttausenden Genom-
regionen in gesunden und krankhaften
Zellen. Die Ergebnisse dieser Experi-
mente fordern zutage, welche Genom-
regionen tibermifige oder mangelhafte
Kopienanzahlen aufweisen. Die Muster
dieser Verinderungen kénnen vielseitige
Informationen tiber die Art und den
Status eines Tumor beherbergen. Solche
Muster zu interpretieren ist jedoch sehr
schwierig, da der Zusammenhang zwi-
schen dem Verdnderungsmuster und der
klinischen Ausprigung des Tumors schr
komplex ist. Die biomedizinische For-
schung bemiiht sich darum, begrenzte
und leicht messbare Genomregionen zu
identifizieren, die charakteristisch fiir

einen bestimmten Krebstyp sind. Solche
Regionen nennt man (Krebs-)Biomarker.
Schon heute ergéinzen einige Biomarker
erfolgreich die klassische Diagnose.

Biomarker zu finden ist schwierig,
da eine grofle Menge experimenteller
Daten zu erheben sind und in der Regel
nur kleine Anzahlen von Tumorproben
zur Verfiigung stehen. Hier kommen bio-
informatische Methoden zum Einsatz.
Am Max-Planck-Institut entwickeln wir
statistische Lernmethoden zur Bestim-
mung und Validierung von genetischen
Biomarkern fiir Krebs.

Diagnaosis
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Die Abbildung illustriert die Anwendung maschi-
neller Lernmethoden in der Krebsdiagnostik.

clinical practice -

Die Charakterisierung von Genom-
veranderungen mit maschinellen
Lernmethoden

Maschinelle Lernmethoden zur
sogenannten Feature Selektion sind ein
ideales Werkzeug fiir die Suche nach
Krebs-Biomarkern. Ein Feature ist ein
genetischer Faktor, der experimentell
gemessen wird, etwa eine Mutation oder :
die Léschung einer genomischen Region. :
Die grofe Anzahl von Features fiihrt zu
einer hohen Dimensionalitit der Daten
und macht das Problem schwierig.
Unsere Losungen gruppieren die Ande-
rungen in benachbarten Genomregionen
und reduzieren dadurch Featureanzahl
und Dimension betrichtlich. So konnten
wir bestitigen, dass Neuroblastom Tu-
more sich in jungen und alten Patienten
hinsichtlich der genetischen Verinde-
rungen unterscheiden. Fiir Zellen der
Lunge kommen wir zu dem Schluss,
dass die Vermehrung des EGFR Gens
zur Resistenz gegen bestimmte Krebs-
medikamente fiihrt. Unsere Ergebnisse
kénnen und miissen durch Laborexperi-
mente bestiitigt werden.

In der Kooperation Oncogene mit
verschiedenen deutschen Universititen
und Forschungsinstituten, die vom BMBF
gefordert wird, suchen wir nach Genen,
deren Verinderung mit der Entwicklung
von Krebs in Zusammenhang steht und
die sich als Ziele medikamentéser The-
rapien eignen. Wir ibernehmen in dem
Projekt die Entwicklung statistischer
Methoden und ihre Anwendung auf die
von anderen Projektpartnern erhobenen
experimentellen Daten.
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Regulatorische Wirknetze — wie wenig wissen wir eigentlich?

Ein erniichterndes Bild

Wir haben den aktuellen Erkennt-
nisstand in einem der wichtigsten Berei-
che der modernen Genetik analysiert:
der Genregulation. Anhand der von uns

entwickelten Methoden kénnen wir sehr :

eindrucksvoll aufzeigen, dass das Gebiet
immer noch in Kinderschuhen steckt,
wenn es darum geht zu erkliren wie le-
bende Zellen ihre genetischen Program-
me an variable Umweltbedingungen

anpassen.

Unsere Grundlagenarbeit trug mal3-
geblich dazu bei, bisherige eher optimis-
tische Schitzungen deutlich nach unten
zu korrigieren und einen erhshten For-
schungsbedarf im Bereich Gen-regulato-

rischer Wirknetze aufzuzeigen. Mit Hilfe :

statistischen Simulationen gelang es uns
zu zeigen, dass selbst fiir die bestunter-
suchten Modellorganismen, ausgewihlte
Bakterien, mit optimistischsten Schiit-
zungen nur etwa ein Drittel aller Trans-
kriptionsfaktor-Zielgen-Bindungen, so
genannter transkriptioneller Genregula-
tionen, bekannt sind; ein recht erstaun-

liches Ergebnis.

Genregulationsnetze

Genregulationsnetzwerke entstehen *

aus dem komplexen Zusammenspiel von
DNA und mehreren Proteinen, so ge-

nannten Transkriptionsfaktoren, die ver-
einfacht gesagt die Produktion von Pro-
teinen in einem Organismus regulieren.
Sie sorgen z.B. dafiir, dass Proteine zum

Zuckerabbau in einer Zelle nur dann
produziert werden, wenn auch tatsich-
lich Zucker vorhanden sind. Das Ver-
stindnis dieser Regulationsnetzwerke ist
unabdingbar fiir das Verstindnis jeglicher
biologischer Prozesse, aller lebenden
Organismen.

Trotz bereits weit tiiber 1.000 voll-
stindig sequenzierten Organismen ist es
erstaunlich, dass eine der wichtigsten
Folgefragen, die nach dem Zusammen-
spiel der Gene dieser Organismen, fiir
noch keine einzige Spezies auch nur an-
nithernd vollstindig beantwortet wurde.
Wir bieten statistisch signifikante Abschiit-
zungen dariiber, wie viel wir denn bereits
iiber diese fundamentalen Netzwerke :
wissen, oder besser gesagt, wie wenig.

Wie schitzt man, wie wenig man weil?

Dazu haben wir die bekannten Tei-
le verschiedener Regulationsnetzwerke
statistisch untersucht und anschliefend
die erwartete Anzahl an genregulatori-
schen Interaktionen abgeschitzt. Das
Hauptproblem war hierbei die Validie-
rung der Ergebnisse: Es existiert ja kein
bekanntes, vollstindiges Netzwerk, mit
dem er die Schitzungen hitte verglei-
chen kénnen. Daher wurden komplexe
statistische Methoden angewandt, um
das entwickelte Modell zu validieren.
Abbildung 1 illustriert das Prinzip hin-
ter diesem Vorgang. Zusiitzlich wurden
Konfidenzintervalle fiir die Schitzungen

bestimmt um die Ergebnisse auf eine

Prediction Evaluation
|
Y
¥ Random
Sampling in sampling
Nature- wet-lab Public
given databases ——__ |
Network Subnetwork Sub-Subnetwork

Abbildung 1: Schétzen der GroBe eines nur teilweise
bekannten Genregulationsnetzwerkes

wissenschaftlich fundierte und glaub-

wiirdige Basis zu stellen.

AnschlieBend wurde das Modell
auf verschiedene Organismen angewandt.

Wie bereits erwihnt, hilt sich unser

Wissensschatz in Grenzen. So sind zum

Beispiel fiir das Bakterium E. coli, den

bestuntersuchten, lebenden Organismus,

bestenfalls ein Drittel aller transkriptio-

nalen Genregulations-Beziehungen be-

kannt.

Fiir komplexe Siugetiere wie den

Menschen, ist die Situation noch viel

gravierender: Hier legen die Ergebnisse

nahe, dass noch nicht mal ein Hunderts-

tel bekannt ist.

Was bedeutet das fiir uns?

Unsere Arbeit zeigt auf, wie wichtig

sowohl die methodische Weiterentwick-

lung zur Bestimmung von regulatori-

schen

Zusammenhiingen als auch die

konsequente Weiterforschung mit bereits

bekannten Methoden ist, um das kom-

plexe Zusammenspiel von Genen zu ver-

stehen. Davon abhéngig sind nicht nur

Fragestellungen, die dem wissenschaftli-

chen Erkenntnisgewinn dienen, sondern

auch solche, die dringende medizinische

Relevanz haben. Wenn wir beim Men-

schen

zeigen kénnen, dass wir weniger

als 1% der genetischen Interaktionen

kennen, bedeutet das im Umkehr-
schluss: Wir verstehen 99% nicht. Das
ist ein grofes Problem fiir die personali-

sierte Medizin als auch fiir die Entwick-

lung von Medikamenten.
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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 nicht hilfreich.

Die Suche nach Korrektheits- und Performanz-

garantien ist eine abteilungsiibergreifende

Fragestellung am Institut.

Computer, Netzwerke und mikro-
prozessorgesteuerte Systeme sind heute
ein allgegenwiirtiger Teil unseres Lebens.
Wir benutzen sie stindig — teils bewusst,
wie den Rechner auf dem Schreibtisch,
teils unbewusst, wie die elektronische
Steuerung im Auto, im Flugzeug oder in
der Waschmaschine. Je mehr wir unser
Leben abhiingig von Hard- und Software
machen, umso mehr stellt sich die Frage,
ob das Vertrauen, das wir in diese Pro-
dukte setzen, gerechtfertigt ist. Die Be-
antwortung dieser Frage ist insbesondere
deshalb so schwierig und komplex, weil
Hard- und Software nicht robust sind.
Eine kleine Anderung in einem Programm,
ein kleiner Fehler in einer Zeile eines

Programms mit mehreren hunderttausend :

Zeilen Code oder eine kleine Anderung

in der Berechnungsweise des Prozessors
kann dazu fiihren, dass das Programm als
Ganzes abstiirzt und nicht mehr funk-

tioniert. Oder die Entwickler haben eine
seltene aber mégliche Eingabe nicht be-
riicksichtigt und eine jahrelang zuverlis-
sig arbeitende Software generiert plétzlich

ein falsches Ergebnis. Die Gewithrung von :

Garantien wird noch komplexer, wenn wir
nicht nur ein einzelnes Programm, son-
dern ein System von Programmen unter-
suchen, in dem die Teile selbstindig aber
auch miteinander agieren und dabei ver-
schiedene Ziele verfolgen.

Im Artikel ,,Der Umgang mit Egois-
mus in der Optimierung” wird genau die
letztere Situation untersucht. Ein Beispiel
dafiir sind auch unsere aktuellen Internet-

provider, die sich auf der einen Seite ver- :

pflichtet haben, jeglichen Internetverkehr
weiterzuleiten, aber im Sinne einer Profit-

optimierung am liebsten den Datentrans- :

fer von gut zahlenden Kunden bevorzugen
wollen.

Garantien fiir geometrische Berech-
nungen sind insbesondere deshalb wich-
tig, weil heute fast jede grofiere Maschine,
wie ein Auto oder Flugzeug, am Compu-
ter konstruiert wird. Verklemmt sich z.B.
auf Grund eines Berechnungsfehlers das
Ruder eines Flugzeugs im Laufe seines
Lebenszyklus, so ist das keine wiinschens-
werte Situation. Die Artikel ,,Geometri-
sche Algorithmen — exakt und effizient”
und ,Controlled Perturbation — wie man
schwierige Spezialfille geschickt vermei-
det” zeigen zum einen, was fir ein exak-
tes Rechnen im Geometriekontext not-
wendig ist und zum anderen, wie man
den dafiir notwendigen, erheblichen Auf- :
wand in vielen Situationen dann doch
vermeiden kann.

Um allgemeine Garantien von
Programmen unabhiingig von konkreten
Problemstellungen zu gewihren, bedarf
es deduktiver Methoden, die es erlauben,
die gewtinschten Eigenschaften aus dem
Programm herzuleiten. Dazu sind sowohl
automatische Beweisverfahren notwendig,
wie sie im Artikel , Automatisches Bewei-
sen” diskutiert werden, als auch Tech-
niken, um das Programm und die Eigen-
schaften geeignet zu zerlegen. So kann
die Komplexitit der Beweise reduziert
werden. Dieser Aspekt wird im Artikel
,Modulares Beweisen in komplexen Theo-
rien” behandelt. SchlieBlich ist es heute
im Allgemeinen noch nicht méglich, alle
gewiinschten Garantien in akzeptabler
Zeit zu geben. In einem solchen Fall ist
es sinnvoll, systematische auf Modell-
annahmen basierende Verfahren anzuwen-
den, wie sie im Artikel ,Model Checking

© fiir hybride Systeme" vorgestellt werden.
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Der Umgang mit Egoismus in der Optimierung

In unserer Forschung konzentrieren :

wir uns auf Optimierungsprobleme, die
im weiteren Sinne mit Egoismus (selfish-
ness) zu tun haben. Ein Beispiel daftir
sind Planungsprobleme, bei denen Ma-
schinen von egoistischen Agenten kon-
trolliert werden und nur der jeweilige
Agent weil}, wie schnell seine Maschine
ist. Die Agenten sind nur an der Maxi-
mierung des eigenen Profits interessiert,
was nicht unbedingt mit dem globalen
Optimierungsziel tibereinstimmen muss.
Daher miissen wir Mechanismen kre-
ieren, die sicherstellen, dass die Angabe
der wahren Kosten die beste Strategie
fiir die Agenten ist. Ein Mechanismus
bekommt Eingaben von den Agenten
(die hoffentlich wahrheitsgemil} sind),
weist ihnen Jobs zu und bezahlt die
Agenten fiir ihre Arbeit.

Ein Problem, mit dem wir uns vor

kurzem in diesem Bereich befasst haben, :

ist die Maximierung der Mindestauslas-
tung egoistischer Maschinen, d. h. die
Optimierung der Max-Min-Fairness der
Jobzuteilung. Dabei handelt es sich um
ein Standardmal} von Fairness im Bereich
der gerechten Aufteilung (fair division).

Eine solche Zuteilung ist zum Beispiel in :

Szenarien von Bedeutung, bei denen die
Jobs Festplatten verschiedener Kapaziti-
ten darstellen und wir ein Backup-Me-
dium herstellen wollen, das aus Parallel-
speicherungen der maximal méglichen
Kapazitit besteht. Diese Kapazitit wird
dann durch die Gréfe der kleinsten
Speicherung begrenzt.

Der Profit eines Agenten ist die
Auszahlung vom Mechanismus abziiglich
der Kosten, die fiir die Bearbeitung der
zugeteilten Jobs entstehen. Diese Kosten
hingen von der Geschwindigkeit ab, die
nur der jeweilige Agent kennt. Unser
Ziel ist es, dass die Agenten dem Me-
chanismus ihre wahren Geschwindig-
keiten mitteilen, da wir sonst keine Ziel-
funktion gut optimieren kénnen. Wenn
die Zuteilung durch einen Mechanismus
monoton ist, ist eine wahrheitsgemile
Angabe der Kosten fiir die Agenten die
bestmdgliche Strategie. Monoton bedeu-
tet, dass wenn ein Agent sein Angebot
erhoht (d. h. seine angegebenen Kosten
fiir die Ausfiihrung einer Arbeitseinheit),
die Gesamtgrife der ihm durch den
Mechanismus zugeteilten Jobs als Er-
gebnis nicht erhoht wird (die Zusammen-
stellung der zugeteilten Jobs muss aller-
dings nicht unbedingt gleich bleiben).

Gemeinsam mit Giorgos Christo-
doulou und Annamaria Kovacs habe ich
vor kurzem den ersten monotonen Ap-
proximationsalgorithmus mit einem kon-
stanten Approximationsverhiltnis ent-
wickelt.

Ein Bereich, mit dem wir uns erst
seit kurzem beschiftigen, ist das Selfish
Routing, insbesondere auf Ringen. In die-
sem Bereich betrachten wir Netzwerke
mit Agenten; jeder Agent hat einen Start-
punkt und ein Ziel, und méchte so schnell
wie moglich von seinem Startpunkt zu -
seinem Ziel gelangen. Wie lange dies
dauert, hingt davon ab, wieviele andere
Agenten die gleichen Kanten benutzen.
Uber das Selfish Routing in Bezug auf
allgemeine Graphen ist schon viel be-
kannt, aber die Ringstruktur wurde bis
jetzt noch nicht sehr detailliert unter-
sucht (allerdings gibt es bereits erste
Forschungsergebnisse). Diese Struktur
ist jedoch sehr praxisrelevant, da das
Internet in Europa aus ineinandergrei-
fenden Ringen (interlocking rings) be-
steht (beispielsweise basiert das deut-
sche Netzwerk auf einem einzelnen
Ring).
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Geometrische Algorithmen — exakt und effizient

Geometrische Algorithmen spielen
eine wichtige Rolle fiir die Losung vieler
alltdglicher Fragestellungen. Ein klassi-

sches Beispiel ist das so genannte ,Piano :

Mover’s Problem®, bei dem es, verein-
facht ausgedriickt, darum geht, durch
Berechnung zu entscheiden, ob beim
nichsten Umzug das Klavier durch den
engen Treppenaufgang passt oder nicht.
Ein weiterer wichtiger Anwendungsbe-
reich sind sogenannte CAD (Computer
Aided Design) Verfahren, die bei der
Konstruktion und Visualisierung von
technischen Bauteilen inzwischen un-
abdingbar geworden sind. Bei der Im-
plementierung geometrischer Algorith-
men treten hiufig Schwierigkeiten auf,
die sich aus Rechenungenauigkeiten, als
Folge von Rundungsfehlern, ergeben.
Falsche Resultate, Abstiirze oder nicht-
terminiernde Programme kiénnen die
Folge sein.

Die Gruppe ,Geometric Compu-
ting” am Max-Planck-Institut méchte
mogliche Losungen fiir das oben ge-
nannte Problem bereitstellen. Hierbei
beschéftigen wir uns in erster Linie mit
dem algorithmischen Grundgeriist, auf
dem die jeweils spezialisierten Losungs-
verfahren aufbauen. Solche Grundope-
rationen umfassen im Wesentlichen
Boolesche Operationen (Schnitt, Verei-
nigung, etc.) von geometrischen Ob-

- jekten, wie etwa Geraden, Kreisen,

- Ellipsen, Ebenen, Kugeln, Ellipsoiden,
etc. Von Bedeutung sind auch so ge-
nannte Arrangementberechnungen.
Dabei handelt es sich um eine explizite
Beschreibung der Zerlegung der Ebene
bzw. des Raumes, die durch geometri-
sche Objekte implizit definiert ist.

Die von uns entwickelten Verfahren
sind so konstruiert und implementiert,
dass alle moglichen Eingaben exakt ver-
arbeitet werden konnen. Die Umsetzung
von Algorithmen mit dieser Eigenschaft
geht leider hiufig mit einer Reihe von
Nachteilen einher. Zum einen erhoht
sich die Komplexitit des Algorithmus
und, was noch viel schlimmer ist, er-
kauft man sich die Vollstindigkeit und

Exaktheit mit einer deutlichen Verschlech-
terung der Laufzeit. Der Grund dafiir ist, :

dass zur Behandlung gekriimmter geome-

CRE YN

trischer Objekte Losungen zu allgemei-
nen algebraischen Gleichungssystemen
gefunden und weiterverarbeitet werden
miissen und entsprechende Operationen
rechnerisch sehr aufwendig sind. Aus
diesem Grund vertraut man in kommer-
ziellen Systemen ausschlieBlich auf den
Einsatz numerischer Verfahren. Solche
Verfahren liefern allerdings nur dann
korrekte Ergebnisse, wenn man eine
Jhinreichend gutartige” Eingabe voraus-
setzt. Beispiele zeigen jedoch, dass es
durchaus seine praktische Berechtigung
hat, eine solche Voraussetzung nicht als
gegeben anzusehen.

In den ersten Jahren unserer For-
schung ist es uns gelungen, Verfahren
fiir die Untersuchung allgemeiner Kur-
ven und Flichen zu entwickeln. Dabei
haben wir symbolische Methoden aus
der Computeralgebra mit effizienten
(kombinatorischen) Verfahren aus der
algorithmischen Geometrie kombiniert.
Gemessen an den besten vergleichbaren
Methoden, zihlen die von uns entwik-
kelten zu den schellsten weltweit. Bei
der Untersuchung stark gekriimmter
Flichen ist der Rechenaufwand fiir die
symbolischen Berechnungsschritte aller-
dings betrichtlich, was den praktischen
Einsatz unserer Methoden stark limitiert.

Im Fokus unserer neusten Forschung
steht daher die Entwicklung von effizien- :

teren Methoden zur Durchfithrung der
unvermeidbaren symbolischen Berech-
nungen. Dabei werden die Berechnungen

N o v——— Arrangementberechnung
Bap e s .
R SRR T ebener algebraischer

Kurven

in viele kleinere Einheiten von deutlich
niedrigerer Komplexitiit zerlegt, und die
Einzelergebnisse werden schlieBlich wie-
der zu einer Gesamtlgsung zusammen-
gesetzt. Unter Verwendung von massiv
paralleler Hardwarearchitektur, wie sie
beispielsweise auf Graphikkarten vorzu-
finden ist, ist es uns gelungen, wichtige
symbolische Berechnungen (Resultan-
ten, grofBter gemeinsamer Teiler, etc.)
um ein Hundertfaches zu beschleunigen.
Nachdem wir die darauf aufbauenden
Algorithmen angepasst haben, profitieren
nun auch diese in vollem Umfang von
der Beschleunigung. Beim Losen alge-
braischer Gleichungssysteme haben wir
erstmals numerische Methoden mit
exakten Verfahren zur Nachzertifizierung
kombiniert. Es ist uns dadurch in vielen
Fillen gelungen, Losungen um ein Viel-
faches schneller als mit den vorigen Me-
thoden aufzufinden und diese auch als
solche nachzuweisen.

SchlieBlich interessieren wir uns
auch fiir die theoretische Komplexitiit
unserer Verfahren. Das heil3t, dass wir
eine obere Schranke fiir die Anzahl von
Operationen angeben wollen, die zur
Bearbeitung eines beliebigen Eingabe-
falles benotigt wird. Dabei ist es gelun-
gen, die bestehenden Schranken sowohl
fiir Basisoperationen wie das Auffinden
und Approximieren von Nullstellen, als
auch fiir komplexere Algorithmen wie
der Arrangementberechnung von Kurven
entweder einzustellen oder sogar zu ver-
bessern.
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Controlled Perturbation — wie man schwierige Spezialfiille geschickt vermeidet

Im Artikel tiber exakte und effizien- :

te geometrische Algorithmen ,Geome-
trische Algorithmen — exakt und effizient”
wurde bereits auf die Notwendigkeit
exakter Verfahrensmethoden zur Behand-
lung geometrischer Fragestellungen ein-
gegangen. Der dort vorgestellte Losungs-

weg beruht darauf, dass man alle Grund- :

operationen innerhalb des Verfahrens

so formuliert und implementiert, dass
alle auftretenden Entscheidungen unter
Garantie getroffen werden kénnen. Eine
solche Entscheidung ist tiblicherweise
dquivalent zur Auswertung des Vorzeichens
einer so genannten Pridikatsfunktion.

Wir versuchen dies mit Hilfe des
folgenden Beispiels zu verdeutlichen:
Gegeben drei Kreise in der Ebene, be-
rechne die Anzahl der Zellen, in die die
Ebene zerlegt wird! Die Losung dieser
Fragestellung setzt an einer Stelle des
Algorithmus voraus, dass man entschei-
den kann, ob sich die drei Kreise in ge-
nau einem Punkt treffen. Der Fall, dass
die Kreise einen gemeinsamen Schnitt-
punkt haben, ist dabei der schwierigste.
Er kann nimlich nur durch exakte alge-
braische bzw. symbolische Berechnungen
behandelt werden. Dariiber hinaus ist er
auch kombinatorisch als Spezialfall zu
betrachten, was den Gesamtalgorithmus
verkompliziert. Haben die Kreise jedoch
keinen gemeinsamen Schnitt, wird es
deutlich einfacher. Das liegt daran, dass
bei der Behandlung dieses Falles kleine
Fehler in der Berechnung erlaubt sind
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Controlled Perturbation (kurz CP)
bezeichnet eine Methode, einen solchen
idealisierten Algorithmus fiir alle Einga-
ben lauffihig zu machen. Der Trick ist,
die Eingabe, bestehend aus einer Menge
von geometrischen Objekten, leicht zu
storen, so dass schwierige Spezialfille

ausgeschlossen werden kénnen. In unse- :

rem obigen Beispiel heifit das, dass die
Kreise zuerst leicht verschoben werden,
was dazu fiihrt, dass sie sich mit hoher
Wahrscheinlichkeit nicht alle in einem
Punkt schneiden. Innerhalb des Algorith-
mus wird nun versucht, jede der anfal-
lenden Entscheidungen mit inexakter
aber sehr schneller Flielkommaarith-

metik zu treffen. Dabei werden mégliche -

Fehler der FlieBkommaarithmetik in Be-
tracht gezogen. Sollte dies gelingen, so

liefert der Algorithmus eine exakte Ausgabe

o fiir eine leicht veriinderte Eingabe (aber

und zum gleichen Ergebnis fiithren. Geo- :

metrisch kann man sich das so erkliren,

dass eine geringfiigige Verschiebung oder :

Skalierung der Kreise die Anzahl der
Zellen nicht verindert.

Viele idealisierte Algorithmen sind
nicht in der Lage, Spezialfille wie den
oben beschriebenen zu verarbeiten. Ent-

weder liefern sie falsche Aussagen in den :

Teilschritten (,Die Kreise schneiden sich :

nicht” obwohl sie sich eigentlich schnei-
den) aufgrund fehlender exakter Arith-
metik, oder sie kénnen den Spezialfall

kombinatorisch nicht verarbeiten. Beides :

kann zu falschen Endresultaten, Abstiir-
zen oder nicht-terminierenden Program-
men fiihren.

nicht unbedingt fiir die exakte Eingabe)
ohne jemals Spezialfille behandeln zu

miissen. Im Falle eines Misserfolgs (eine

Entscheidung kann mit approximativer
Arithmetik nicht getroffen werden) stort
man die Eingabe erneut und erhsht die
Priizision der FlieBkommaberechnungen.

CP wurde Ende der 90er Jahre
zum ersten Mal von Wissenschaftlern
der Universitit in Tel Aviv eingefiihrt
und seitdem erfolgreich auf eine Reihe
von Verfahren zur Behandlung von Ge-
raden, Strecken und Kreisen angewen-
det. Innerhalb der Gruppe ,Geometric
Computing” haben wir uns mit der Frage
beschiftigt, auf welche Arten von Algo-
rithmen CP im Allgemeinen anwendbar
ist. Dariiber hinaus interessiert uns der
Zusammenhang zwischen den CP Para-
metern (z.B. Prizision der FlieSkomma-
arithmetik, Grofe der Stérung) und der
Erfolgswahrscheinlichkeit des Verfahrens.
Es ist uns gelungen, die Machbarkeit von
CP fiir eine Vielzahl von Algorithmen
nachzuweisen sowie eine allgemeine
Analyse zur Behandlung von Polynom-
pridikaten bereitzustellen.In Zusammen-
arbeit mir der Universitit von Tel Aviv
wollen wir CP erstmalig auf die prakti-
sche Untersuchung nichtlinearer Pro-
blemstellungen ausdehnen.
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Automatisches Beweisen

Um garantieren zu kénnen, dass
eine Hardware oder Software korrekt ar-
beitet, muss man sie verifizieren — das
heif3t, 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 Godel 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 knnen 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 ausdrucksstérkeren als der
erststufigen Logik. Sie funktionieren al-
lerdings nur mit Benutzerunterstiitzung
und ohne jede Vollstindigkeitsgarantie.

Wie arbeitet ein Theorembeweiser
fiir erststufige Logik? Ein Programm zu
schreiben, das aus gegebenen Formeln

neue Formeln logisch korrekt ableitet, ist -

nicht schwer. Eine logisch korrekte Ab-
leitung ist allerdings nicht unbedingt eine
sinnvolle Ableitung. Wer zum Beispiel
2-a+3-aerstin2-a+3-a+0und
dannin2-a + 3-a + 0 + 0 umwandelt,

der macht zwar keinen Rechenfehler,
kommt seinem Ziel aber keinen Schritt
niher. Die eigentliche Herausforderung
besteht also darin, aus unendlich vielen
korrekten Ableitungen die wenigen sinn-
vollen 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

A60 X

y-z Y
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 méchte: Die Gleichung
(x-z)/(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 vorwiirts, andererseits
aber identifiziert und repariert er syste-
matisch die méglichen Problemfille in
einer Formelmenge, fiir die ein Riick-
wiirtsrechnen unvermeidbar sein kénnte.
Superposition ist damit die Grundlage
fast aller heutigen Theorembeweiser fiir
erststufige Logik mit Gleichheit. Das
gilt auch fiir unseren am Institut ent-
wickelten Beweiser SPASS.

Derzeit arbeiten wir in unserer
Forschungsgruppe insbesondere an
Verfeinerungen des allgemeinen Super-
positionsverfahrens fiir spezielle An-
wendungen. Beispielsweise entwickeln
wir Techniken, um die Fihigkeiten ver-
schiedener Beweisverfahren (Super-
position und arithmetische Entschei-
dungsverfahren) zu kombinieren. Wir
beschiiftigen uns mit der Frage, wie
man auch sehr grofle Datenmengen,
wie sie z.B. bei der Untersuchung von
Ontologien (Wissensbasen) auftreten,
mit Superposition behandeln kann.
AuBerdem benutzen wir Superposition,
um Netzwerkprotokolle zu verifizieren,
und um probabilistische Systeme zu
analysieren (d.h. Systeme, deren Ver-
halten teilweise von zufilligen Ent-
scheidungen abhingt).
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Model Checking fiir hybride Systeme

Das Verhalten vieler technischer
Gerite lisst sich beschreiben, indem
man ihre Zustinde und Zustandsiiber-
giinge angibt. Eine Waschmaschine kann
sich beispielsweise im Anfangszustand
,Tiir gedffnet, Trommel leer, Maschine
ausgeschaltet” befinden oder auch im
Zustand ,Waschgang”. Zustandstiber-
giinge sind Wechsel von einem Zustand
in einen anderen. Diese kénnen automa-
tisch stattfinden, wie der Wechsel zwi-
schen Waschgang und Abpumpen, oder
durch dufere Einwirkungen, beispiels-
weise weil ein Schalter betitigt wird.
Nun gibt es aber auch denkbare Zustin-
de, die offenbar unerwiinscht sind, zum
Beispiel ,Wasserzulauf gedfinet, Tiir
gedffnet”. Wenn wir nachweisen wollen,
dass das Geriit sicher ist, dann miissen
wir zeigen, dass es keine Moglichkeit
gibt, durch Zustandsiibergiinge aus dem
Anfangszustand in einen derartigen umnsi-
cheren Zustand zu geraten.

Wie kann man dabei vorgehen?
Man kann Zustinde und Zustandsiiber-
giinge durch einen Graphen beschreiben.
Hierzu symbolisiert man jeden Zustand
durch einen Kringel und jeden magli-
chen Zustandsiibergang durch einen
Pfeil. Das Ergebnis sieht vielleicht wie
folgt aus:

Beispiel

Angenommen A ist der Anfangs-
zustand und L ist unsicher. Was sind
dann die Vorgingerzustinde von L, also
die Zustinde, von denen aus ein Pfeil

nach L zeigt? Offenbar gibt es nur einen
solchen Zustand, namlich K. Also ist
auch K unsicher, denn sollte K erreich-
bar sein, dann kann man von dort aus
auch L erreichen. Ebenso sind die Vor-
giingerzustinde von K, nimlich G und J,
unsicher. Betrachtet man nun die Vor-
giingerzustinde von G und J, also L und
G, dann stellt man fest, dass diese be-
reits als unsicher bekannt sind. Das be-
deutet, es gibt keine Moglichkeit, von
aulen in die Zustandsmenge {G,J,K,L}

hineinzukommen.

Unsichere Zustande

Damit ist klar, dass {G,J,K,L} die
einzigen Zustinde sind, die per se unsi-
cher sind oder von denen aus man einen
unsicheren Zustand erreichen kann. Alle
anderen Zustinde, insbesondere auch
der Anfangszustand A, sind sicher. Man
bezeichnet dieses Verfahren, die Sicher-
heit eines Systems nachzuweisen, als

Model Checking oder Modelliiberpriifung.

Leider wird in der Praxis die An-
zahl der Zustinde schnell zum Problem.

Nehmen wir an, dass das Verhalten einer :

elektronischen Steuerung von 60 Bits
(by,....,bgp) abhingt, also von 60 Bau-
elementen, die jeweils den Wert wahr

oder falsch annehmen kénnen. Nun sind :

60 Bits nicht viel, aber wenn man alle
méglichen Kombinationen daraus be-
trachtet, erhilt man 260 Zustinde, also

tiber eine Trillion. Das symbolische Model

Checking bietet hier einen Ausweg: Man
zihlt die Mengen der unsicheren Zustin-

de und die zuldssigen Zustandsiibergiinge
nicht wie oben explizit auf, sondern re-

prisentiert sie symbolisch durch logische
Formeln. Beispielsweise steht die Formel

I/)S und nicht 1732

fiir alle Zusténde, bei denen b5 wahr

und by, falsch ist — das sind eine Vier-
teltrillion Zustinde, die man anderenfalls
explizit aufzihlen miisste.

Ein neues Problem taucht auf,
wenn wir versuchen, auf diese Weise
auch die Sicherheit einer Fahrzeug-
steuerung nachweisen. Eine solche
Steuerung ist ein hybrides System. Das
heilit, man hat es nicht mehr nur mit
diskreten Zustandswechseln (Beschleu-
nigen/Bremsen) zu tun, sondern auch
mit Variablen wie der Geschwindigkeit,
die sich kontinuierlich @ndern kénnen.
In den Zustandsformeln miissen also
auch numerische Variablen vorkommen,
zum Beispiel

bs und nicht b3, und (x, > 50)

Die diskreten Zustandsiiberginge
kann man mit solchen Formeln wie bis-
her behandeln. Wie sieht es mit den
kontinuierlichen Zustandsiibergiingen
aus? Solange das dynamische Verhalten
mathematisch gesehen einfach ist, wie
zum Beispiel bei gleichformiger Ande-
rung der Geschwindigkeit, kann man
hier ein Verfahren einsetzen, das als
Quantorenelimination bekannt ist. Man
benétigt allerdings einige technische
Tricks, um zu verhindern, dass man zu
schnell zu grofie Formeln erhilt. Tn un-
serer Arbeitsgruppe beschiiftigen wir uns
zur Zeit insbesondere mit der Entwick-
lung von Verfahren, die auch bei einem
komplizierteren dynamischen Verhalten
anwendbar sind.
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Modulares Beweisen in komplexen Theorien

Die groBen Fortschritte in der Ent-
wicklung der Informationstechnik haben
dazu gefiihrt, dass heutzutage komplexe,
rechnergesteuerte Systeme fast tiberall
eingesetzt werden: im Haushalt, in Autos,
Ziigen, Flugzeugen oder Kraftwerken.
Insbesondere in den letztgenannten
sicherheitskritischen Bereichen kénnen
Fehler katastrophale Folgen haben. Es
ist deshalb sehr wichtig, das korrekte
Funktionieren solcher Systeme zu garan-
tieren, das heil’t mathematisch zu be-
weisen. Eigentlich wire es wiinschens-
wert, solche Korrektheitsbeweise villig
automatisch vom Rechner durchfihren
zu lassen. Fundamentale theoretische
Ergebnisse von Godel, Church und
Turing zeigen aber, dass das nicht mog-
lich ist. Fiir konkrete Anwendungsbe-
reiche existieren jedoch effektive auto-
matische Verifikationsverfahren.

Unser Ziel ist es, Rahmenbedingun-
gen zu identifizieren, unter denen effi-
ziente Verifikationsverfahren fiir kom-
plexe Systeme existieren. Die formale
Beschreibung eines komplexen Systems
ist aus Teilen zusammengesetzt, die ver-
schiedenen Bereichen entstammen, so
finden sich beispielsweise numerische
Formeln neben Aussagen iiber Daten-
strukturen. In solchen komplexen Theo-
rien effizient schlussfolgern zu kénnen
ist deshalb ein wichtiges Ziel unserer
Forschung. Wir sind daran interessiert,
Beweisverfahren zu entwickeln, welche
die modulare Struktur der komplexen
Theorien ausnutzen, und es erlauben,
spezialisierte Beweiser fiir das Schluss-
folgern in den Teiltheorien zu benutzen.
Solche modularen Verfahren sind beson-
ders flexibel und effizient und in vielen
Bereichen anwendbar (wie etwa in der
Mathematik, Verifikation oder Wissens-
reprisentation [siehe Abbildung]).

Die einfachste Form der von uns
betrachteten komplexen Theorien sind
Erweiterungen einer gegebenen Theorie
(hier als Basistheorie bezeichnet) mit zu-
sitzlichen Funktionen. Solche Theorie-
erweiterungen kommen zum Beispiel in
parametrischen Ansitzen zur Verifikation
reaktiver oder hybrider Systeme vor: bei-
spielsweise in der Verifikation von Kon-
trollern, die Systeme von Ziigen steuern,

Programmverifikation Verifikation reaktiver und hybrider Systeme
nt || BugeLeSorr(int]] ) { ol L i=infouyL)) ““
intijt I -1‘:“.:&'“ 2y rl‘ll
for(i=lal-Li>0i=i-1f |t 3
for (=0 < ji=j+ 1) LHTL: w1} = ; ‘ J
if (] > afj-+ ) e = aljl; Ko brakingdetancs
A =alj+ 1] Mathematik
s U+1=1" | g Entscheidungsverfahren =
fiir komplexe Theorien 7 —
Datenbanken / A N

Primitive concepts:  protein, process, substance

Foles: catalyzes, produces

Kryptographie

Terminalogy:
(TBax)

enzyme = protein I Jcatalyzes.reaction
catalyzer = Jcatalyzes process

reaction = process I produces substance

Query enzyme C catalyzer?

Anwendungsbereiche

in denen entweder die Anzahl der Ziige,
oder bestimmte Grofien (z.B. deren Ge-
schwindigkeit) und ihre Verdnderungen
als Parameter betrachtet werden.

Im Allgemeinen ist es schwierig,
solche Erweiterungen zu behandeln,
auch wenn effiziente Verfahren fiir die
Basistheorie vorhanden sind. Wir gehen
die Losung dieses Problems an, indem
wir eine Klasse von Theorieerweiterungen
identifizieren, in denen es moglich ist,
das urspriingliche Problem auf ein Pro-
blem im Basisbereich zu reduzieren.
Dieses kann dann mit einem fiir die
Basistheorie spezialisierten Verfahren

gelost werden.

Dariiber hinaus entwickeln wir Ver- :

fahren fiir modulares Schlussfolgern in
Kombinationen von Theorien. Wenn wir
zum Beispiel bei der Programmverifika-
tion eine Aussage beweisen wollen, in

der sowohl von Zahlenlisten als auch von :

Zahlenfeldern die Rede ist, dann konnen
wir dieses Problem in zwei Teilprobleme
zerlegen — eines nur mit Zahlenlisten,
eines nur mit Zahlenfeldern — und fiir
jedes davon ein existierendes Beweisver-

g encode = ﬁ
3 )\

fahren benutzen. Wenn beide Verfahren
nun ausreichend viele Informationen
iiber die gemeinsamen Daten (also die
Zahlen) austauschen, dann ist gewihrlei-
stet, dass zum Schluss die Einzellssungen
beider Verfahren zu einer Gesamtlosung
kombiniert werden kénnen.

Unsere theoretischen Beitrige bil-
den die Basis fiir die Entwicklung von
praktisch einsetzbaren Verifikationswerk-
zeugen fiir die Verifikation sicherheitskri-
tischer Systeme, insbesondere im Rahmen
des SFB Transregio Projektes AVACS
(Automatic Verification and Analysis of
Complex Systems).

Wir benutzen unser Verfahren so-
wohl in der Programmverifikation, als
auch um verschiedene Kontrollsysteme
zu verifizieren, wie z.B. Radiokontroller
fiir Zugsysteme, aber auch hybride Re-
gelungsysteme fiir chemische Anlagen,
die die relative Konzentration verschie-
dener Substanzen kontrollieren. Dariiber
hinaus wenden wir unsere Ansitze auch
in der Verifikation verteilter Datenban-
ken, in der Sicherheit oder in der Ma-
thematik an.
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Digitale Information hat unsere Gesellschaft
und Wirtschaft, das Arbeiten in den Wissen-
schaften und das Alltagsleben fundamental
verandert. Moderne Suchmaschinen liefern zu
praktisch jeder Frage niitzliche Informationen,
und das Internet hat das Potential, die welt-
weit umfassendste Sammlung maschinell
verarbeitbaren Wissens zu sein. Doch Wis-
sensstrukturen im Internet sind amorph, und
Suchmaschinen haben selten préazise Antwor-
ten auf Expertenfragen, fiir die man Lexika
und Fachliteratur zu Rate ziehen muss. Eine
groBe Herausforderung und Chance ist der
Schritt vom Rohstoff ,,Information” zum com-
putergestiitzten, intelligenten Umgang mit

digitalem Wissen.

Parallel zum Anvisieren dieses
Quantensprungs beobachten wir eine
Komplexititsexplosion beim Rohstoff
digitaler Information: Quantitit, struk-
turelle Vielfalt, Multimodalitit, digitale
Historie und Verteilung.

m Zusitzlich zu den mehr als 20 Milli-
arden Webseiten zihlen heute Online-
Nachrichtenstréme, Blogs, Tweets und
soziale Netze mit mehreren hundert
Millionen von Benutzern, Web2.0-Com-
munities iiber Photos, Musik, Biicher,
wissenschaftliche Spezialthemen und
nicht zuletzt die Enzyklopidie Wikipedia
zu den potentiell wichtigen Informations-
quellen. Das Gesamtvolumen dieser
Daten liegt in der Grofienordnung von
Exabytes: 10 hoch 18 Bytes — mehr als
eine Millionen Terabyte-Platten.

m Dabei kommen zunehmend aus-
drucksstirkere Datenreprisentationen
zum Einsatz: XML-Dokumente, RSS-
Feeds, semantisch verkniipfte RDF-
Graphen und vieles mehr. Die reichere
Struktur und Heterogenitit der Daten
erhéht wiederum die Komplexitit zur
Beherrschung dieser digitalen Vielfalt.

m Zusitzlich zu textorientierten und
strukturierten Daten erleben wir eine
Explosion multimodaler Information:
Milliarden von Menschen werden zu
Datenproduzenten im Web, indem sie
ihre Bilder, Videos und Tonaufzeich-
nungen mit dem Rest der Welt teilen.
Dies geht hiufig einher mit zwischen-
menschlichen Kontakten, die iiber das
Internet entstehen und in groen On-
line-Netzen organisiert sind.

= Die Historie digitaler Information —
beispielsweise frithere Versionen unserer
Instituts-Webseite, die zum Teil vom
Internet Archive konserviert werden —
ist eine potentielle Goldmine fiir tiefer-

gehende Analysen entlang der Zeitdimen-
sion. Davon kénnen Soziologen und Po-
litologen profitieren, aber auch Medien-
und Marktanalysten sowie Experten fiir

geistiges Eigentum.

m Die Quantitit und Vielfalt der im
Internet verfiigharen Information ist so
hoch geworden, dass Suchmaschinen
ldngst nicht mehr alle relevanten Ver-
weise in einem zentralen Index vorritig
halten kénnen. Daher muss globale In-
formationssuche langfristig mit verteilten
Algorithmen angegangen werden, indem
beispielsweise viele lokale Suchmaschinen
fiir spezifische Aufgaben dynamisch féde-
riert werden.Hier spielen dann nicht nur
die lokale Rechen- und Suchgeschwin-
digkeit eine wichtige Rolle, sondern
auch die Kommunikationseffizienz im
Netz der Netze, dem Internet, und den
darin eingebetteten Peer-to-Peer-Netzen.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik wird dieses globale Thema unter
verschiedenen Blickwinkeln untersucht.
Zum einem beschiftigen wir uns mit der
effizienten Suche auf semistrukturierten
XML-Dokumenten, die vor allem in di-
gitalen Bibliotheken und bei e-Science-
Daten eine wichtige Rolle spielen. Einen
weiteren Forschungsbereich stellt der
skalierte Umgang mit graphstrukturierten
RDF-Daten dar, die im Semantic-Web-
Kontext entstehen, aber auch als Daten-
reprisentation in der Computational-
Biology an Bedeutung gewinnen. Bei
anderen Projekten steht die benutzerori-
entierte Sicht auf Web2.0-Communities
und multimodale Daten im Vordergrund.
Die grofe Vision vom Quantensprung in
der Wissenssuche wird schlieflich in Ar-
beiten tiber automatische Wissensextrak-
tion aus Web-Quellen wie zum Beispiel
Wikipedia verfolgt. Das Max-Planck-
Institut fiir Informatik hat hier eine

weltweite Vorreiterrolle.
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Zufillige Telefonketten — effiziente Kommunikation in Datennetzen

Wie kann man schnell und effizient :
eine eilige Nachricht an eine grofere Grup- -

pe von Menschen schicken? Ein klassi-
sches Verfahren ist die Telefonkette. Im
einfachsten Fall der sequentiellen Tele-
fonkette basiert es auf einer geordneten
Liste der Gruppenmitglieder. Dabei wird
die zu verbreitende Neuigkeit zundchst
dem Ersten auf dieser Liste mitgeteilt.
Der ruft nun den Zweiten an, der den
Dritten, und so weiter.

In der Informatik treten dhnliche
Aufgabenstellungen auf, wenn Infor-
mationen in Rechnernetzen verbreitet
werden miissen. Ein Unternehmen mit
Filialen an mehreren Standorten kiinnte
seine Kundendaten in jeder Filiale lokal
speichern. Dies hat den Vorteil, dass in
jeder Filiale schnell und unkompliziert
auf diese Daten zugegriffen werden kann,
und dass die Daten auch dann zur Ver-
fiigung stehen, wenn die zentrale Daten-
bank kurzzeitig nicht erreichbar ist. Bei
Verwendung solcher replizierter Daten-
banken miissen natiirlich Anderungen,
die sich im Datenbestand einer Filiale
ergeben, ziigig an alle anderen kommu-
niziert werden.

In zwei zentralen Aspekten unter-
scheidet sich dieses Telefonkettenproblem
der Informatik von dem der Alltagswelt.
Erstens kinnen solche Datenbanksyste-
me sehr grof} sein. Bei einem Netz von
einigen tausend Knoten, in diesem Bei-

spiel die Filialen, wiirde die Informations-

ausbreitung viel zu lange dauern, wenn
die Knoten in einer festen Reihenfolge
nacheinander die Nachricht weitergeben.

Ein zweiter Aspekt ist die Robust-
heit des Verfahrens. Unter Robustheit
versteht man, dass ein Verfahren auch
dann noch gut funktionieren soll, wenn
einzelne Teilschritte nicht fehlerfrei ab-
gelaufen sind. Bei einer Telefonkette be-
trifft dies hauptsichlich das Problem,
dass ein Teilnehmer nicht erreichbar ist,

oder dass er zwar erreichbar ist, aber dann *

aus irgendwelchen Griinden die Nach-
richt nicht weitergibt. Die klassische se-
quentielle Telefonkette ist augenschein-
lich nicht sehr robust. Sowie ein Teil-
nehmer die Nachricht nicht weitergibt,
bleiben alle nachfolgenden uninformiert.

Aus diesen Griinden sind Verfah-
ren, die sich an der klassischen Telefon-
kette orientieren, fiir die Anwendung in

der Informatik ungeeignet. Dennoch gibt :

es fiir die in der Informatik auftretenden

Telefonkettenprobleme eine tiberraschend

einfache Losung. Bei der zufilligen Tele-

© fonkette ruft jeder, der iiber die Nachricht

verfiigt, zufillig gewihlte andere Teil-
nehmer an. Zur Vereinfachung der Dar-
stellung sei angenommen, dass alle An-
rufe gleich lange dauern. Dies fiihrt dazu,
dass der Informationsaustausch in Run-
den ablduft. In jeder Runde ruft jeder
informierte Teilnehmer bei einem zufil-
lig gewiihlten anderen Teilnehmer an.
Dieser ist dann spitestens ab diesem
Zeitpunkt ebenfalls informiert.

Die zufillige Telefonkette ist er-
staunlich effizient und robust. Nehmen
wir als Beispiel ein Datennetz mit 1024
Knoten, die alle miteinander kommuni-
zieren kénnen. Dann benétigt die zufil-
lige Telefonkette im Schnitt nur 18,09
Runden, bis alle Knoten informiert wur-
den. Ahnlich gut sicht es mit der Robust-
heit aus. Selbst wenn wir annehmen,
dass jeder zehnte Teilnehmer nie erreich-
bar ist, geniigen im Schnitt nur 19,49
Runden, um die ibrigen zu informieren.
Dabei spielt es keine Rolle, welche 10%
der Teilnehmer ausfallen.

Die gute Performance der rando-
misierten Telefonkette motiviert weitere
Forschungsanstrengungen. Eine hoch-
spannende Frage ist, was die optimale
Menge an Zufall ist. Erste Ergebnisse
zeigen, dass eine einzige Zufallsentschei-
dung pro Teilnehmer genauso gute Er-
gebnisse liefern kann wie die vollstindig
zufillige Telefonkette. Tatsichlich liegt
das Optimum wohl dazwischen. Folgen-
des sehr einfache Protokoll zeigt dies.

Wir setzen voraus, dass alle Teil-
nehmer eine (bspw. alphabetisch) ge-
ordnete Liste aller Teilnehmer besitzen.
Wenn ein Teilnehmer informiert wird,
wiihlt er eine zufillige Position auf der
Liste und ruft, beginnend an dieser Po-
sition, in der Ordnung der Liste bei an-
deren an. Erreicht er jemanden, der schon
informiert ist, so wihlt er eine neue zu-
fillige Startposition und setzt dort sein
geordnetes Anrufen fort. Dieses einfache
Protokoll informiert 1024 Knoten im
Schnitt in nur 14,11 Runden. Selbst
wenn (zufillig gewihlte) 10% der Teil-
nehmer nie erreichbar sind, werden im
Schnitt nur 15,09 Runden benétigt.

Ein weiterer Vorteil dieses Verfah-
rens ist, dass wir ein Terminationskrite-
rium angeben konnen. Beispielsweise
konnen wir festlegen, dass Teilnehmer
aus dem Verfahren ausscheiden, wenn
sie zum vierten Mal einen informierten
Knoten angerufen haben. Dies ist das
erste Mal, dass ein Terminationskrite-
rium fiir eine randomisierte Telefonkette
angegeben wurde, und dennoch garan-
tiert wird, dass alle Teilnehmer erreicht
werden. Es sorgt ferner fiir ein sehr effi-
zientes Verfahren — im Schnitt titigt ein
Teilnehmer nur fiinf Anrufe. Das vorge-
schlagene Terminationskriterium fiihrt
allerdings zu einer minimalen Erhshung
der Laufzeit. Hier beispielsweise beno-
tigen wir 14,14 Runden, um 1024 Kno-
ten zu informieren. Offenbar liegt eine
Trade-off-Situation vor: Je frither die Teil-
nehmer aufhéren, desto linger benétigt
das Verfahren. Doch selbst wenn die
Teilnehmer sofort ausscheiden, nachdem *
sie einen informierten Knoten angerufen :
haben, ist das neue Verfahren noch leicht
besser als die vollstindig zufillige Tele-
fonkette und benétigt 17,63 Runden
statt 18,09.
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Suche und Analyse in Web-Archiven

Das World Wide Web (kurz: Web)
wichst stindig, und tdglich kommen
neue Inhalte hinzu. Ein Teil dieser In-
halte wird im Web erstmals und aus-
schlieBlich versffentlicht und spiegelt
aktuelles Geschehen wieder. In den
letzten Jahren ist das Bewusstsein dafiir
gewachsen, dass im Web versffentlichte
Inhalte wertvoll sind und langfristig be-
wahrt werden miissen. Nationalbibliothe-

ken und Organisationen wie das Internet -

Archive [http://www.archive.org] haben diese
Aufgabe tibernommen. Andere Inhalte
wurden urspriinglich vor langer Zeit ver-
offentlicht und sind nun erstmals, dank
verbesserter Digitalisierungsverfahren,
im Web verfiigbar. Ein Beispiel hierfiir
sind Zeitungsarchive. Das im Web zu-
giingliche Archiv der britischen Zeitung
The Times etwa reicht bis ins Jahr 1785

zurtick.

Unsere aktuelle Forschung beschif-
tigt sich mit ausgekliigelten skalierbaren
Suchverfahren, die dem Benutzer den Zu-
griff auf die oben genannten Web-Archive
erleichtern. Dartiber hinaus entwickelt
unsere Forschungsgruppe effiziente Ana-
lyseverfahren fiir Web-Archive. Mithilfe
solcher Analysen lassen sich unter ande-
rem Erkenntnisse tiber Verdnderungen im
Sprachgebrauch oder populdre Themen
der Vergangenheit gewinnen. Im Folgen-
den beschreiben wir drei Teilaspekte un-
serer Arbeiten.

Zeitreisen in Weh-Archiven

Bestehende Suchverfahren igno-
rieren die in Web-Archiven vorhandene
Zeitdimension. So ist es beispielsweise
nicht méglich, eine Suche nur auf jene
Dokumente zu beschrinken, die in ei-
nem gewissen Zeitraum oder zu einem
bestimmten Zeitpunkt existiert haben.
Unter solch einer Zeitreise-Anfrage ver-
stehen wir eine aus Schliisselwortern
bestehende Anfrage wie , Prognosen zur
Bundestagswahl”, die um einen zeitlichen
Kontext, beispielsweise September 2009,
erweitert ist. Ergebnis dieser Anfrage sind
relevante Dokumente, die im genannten
Zeitraum tatséchlich existiert haben.
Unsere Verfahren basieren auf dem in-
vertierten Index, welcher fiir jedes Wort

eine Liste der Dokumente enthilt, in
denen das Wort vorkommt. Je nachdem
welche Anfragen unterstiitzt werden sol-
len, speichert der invertierte Index fiir
jedes Dokument eine Identifikations-
nummer, wie hiufig das Wort im Doku-
ment vorkommt oder an welchen Stellen
im Dokument das Wort zu finden ist.
Wir erweitern die pro Wortvorkommen
gespeicherte Information um ein Giiltig-
keits-Zeitintervall. Zudem nutzen wir
aus, dass sich verschiedene Versionen
eines Dokumentes typischerweise nur
geringfiigig unterscheiden. Dies erlaubt
uns, die Grole des Index dramatisch zu

reduzieren. Eine Beschleunigung der An- -

fragebearbeitung ldsst sich durch redun-
dante Datenhaltung erzielen, indem man
fiir jedes Wort mehrere Listen mit den
Wortvorkommen in bestimmten Zeitriu-
men unterhilt. Daraus ergibt sich ein
Zielkonflikt zwischen Zeiteffizienz und
Platzbedarf. Unser Ansatz beinhaltet ver-
schiedene Optimierungsverfahren, um
in diesem Zielkonflikt unter bestimmten
Vorgaben (beispielsweise einer Beschriin-
kung des Platzbedarfs) zu vermitteln.

Informationsbediirfnisse mit Zeithezug

Informationsbediirfnisse von Be-
nutzern haben hiufig einen Zeitbezug.
Dieser kann unmittelbar aus der Such-
anfrage ersichtlich sein, beispielsweise
wenn diese explizit ein Jahr oder Jahr-
hundert erwithnt. Web-Archive sind ide-
ale Dokumentensammlungen, um solche
Informationsbediirfnisse zu bedienen.
Bestehende Suchverfahren scheitern je-
doch oft an diesen zeitbezogenen Infor-
mationsbediirfnissen. Der Grund hierfiir
ist, dass ihnen die Bedeutung in Doku-
menten enthaltener Zeitangaben verbor-
gen bleibt. Fiir die Suchanfrage ,,Deutsche
Maler 15. Jahrhundert* wird ein Dokument
mit Details zum Leben von Albrecht
Diirer, welches viele Jahresangaben wie
sein Geburtsjahr 1471 enthiilt, nicht
zwingend als relevant eingestuft. Der
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Grund hierfiir ist, dass bestehende Such-
verfahren nicht wissen oder erkennen
kiénnen, dass das Jahr 1471 im 15. Jahr-
hundert liegt. Um solche Beziehungen
zwischen Zeitangaben zu erkennen, re-
prisentieren unsere Verfahren Zeitan-
gaben formal als Zeitintervalle. Dieses
Wissen kann dann verwendet werden,
um bessere Suchergebnisse fiir Informa-
tionsbedtirfnisse mit Zeitbezug zu errei-
chen. Hierzu erweitern wir so genannte
Statistical Language Models um das
Wissen iiber Zeitangaben.

Identifikation charakteristischer Phrasen

Ein weiterer Gegenstand unserer
Forschung ist die Analyse von Web-Archi-
ven. Betrachtet man einen beliebigen
Ausschnitt eines Web-Archives, beispiels-
weise alle Dokumente, die von Olympi-
schen Spielen handeln, so lassen sich
darauf aufschlussreiche Analysen durch-
fithren. Man kann etwa fragen, welche
Personen, Orte oder allgemein Phrasen
besonders charakteristisch fiir ein be-
stimmtes Jahr sind. Eine Phrase wird
hierbei als charakteristisch angesehen,
wenn sie hiufig in Dokumenten des be-
stimmten Jahres jedoch selten in Doku-
menten anderer Jahre vorkommt. In
unserem Olympia-Beispiel kénnten etwa
die Phrasen Vogelnest, Michael Phelps
und Ammnesty International charakteri-
stisch fiir Dokumente des Jahres 2008
und damit fiir die Olympischen Spiele in
Peking sein. Um solche charakteristischen
Phrasen effizient zu ermitteln, benétigt
man Statistiken tiber die Hiufigkeit so
genannter n-Gramme (d.h. Folgen eines
oder mehrerer Waérter) in Dokumenten
eines bestimmten Jahres. Zur verteilten
Berechnung dieser Statistiken entwik-
keln wir Verfahren, die effizient sowie
elastisch sind und somit eine reibungs-
lose Skalierung der Rechenkapazitit
erlauben, um dem Wachstum von
Web-Archiven in Zukunft Stand halten

zu konnen. g
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Informationssuche in sozialen Netzen

Das Aufkommen des Web 2.0 hat
den Umgang mit dem Web revolutioniert.

Statt Informationen wie frither ausschlie- -

lich zu konsumieren, kann nun jeder-
mann einfach selbst Inhalte generieren
und veréffentlichen. Onlinedienste wie
del.icio.us, Flickr, LibraryThing, YouTube,
MySpace, Facebook oder die vor allem in
Deutschland verbreiteten Dienste Studi-
VZ und wer-kennt-wen bieten eine ein-
fache Moglichkeit, Bilder, Videos, Book-
marks und dhnliche Daten ins Web zu
stellen. Dariiber hinaus erlauben sie es,
dass Benutzer interagieren, indem sie
zum Beispiel Inhalte mit anderen Benut-
zern teilen oder die Daten anderer Be-
nutzer erforschen, kommentieren, bewer-

ten und sie mit Schlagwértern, so genan- :

nten Tags, versehen. Das manuelle Anno-
tieren von Inhalten — der eigenen, aber
auch der anderer Benutzer — ist dabei
eine der niitzlichsten Funktionen. Die
so vergebenen Tags sind oft sehr gute
inhaltliche Beschreibungen, weil sie frei
gewithlt werden kinnen, ohne sich an
ein vorgegebenes Schema halten zu
miissen. Verschiedene Benutzer belegen
hiufig das gleiche Bild oder das gleiche
Video mit unterschiedlichen Tags, die
ihre jeweiligen Interessen wiedergeben.
Die meisten Dienste bieten komfortable
und intuitive Schnittstellen, um Inhalte
basierend auf ihren Annotationen zu fin-
den, zum Beispiel iiber so genannte
JTagwolken”.

Zusitzlich erlauben es die Dienste,
explizite Listen von Freunden zu unter-
halten und bieten oft einen damit zu-
sammenhingenden Mehrwert. So wird

man zum Beispiel automatisch tiber neu- :

eingestellte Inhalte, neue Bewertungen
oder, insbesondere in letzter Zeit, iiber
den aktuellen Aufenthalt seiner Freunde
informiert. Auf diese Weise bildet sich

ein soziales Netz, ein dichtes Beziehungs- :

geflecht der Benutzer, in dem die An-
zahl der Freunde oft als Indikator fiir
das Ansehen im Netz interpretiert wird.

Wihrend die Liste der Freunde zunichst

mit Freunden und Bekannten aus dem
sechten” Leben gefiillt wird, die den glei-
chen Dienst nutzen, wichst sie im Lauf
der Zeit um vorher unbekannte Benutzer,
die dhnliche Interessen verfolgen.

Die dichte Vernetzung der Benutzer
zusammen mit den vielfiltigen Annota-
tionen erlauben es, die ,Weisheit der
Massen® auszunutzen, um wertvolle In-
halte zu finden, die von Freunden emp-
fohlen werden — entweder von direkten
Freunden oder transitiv von Freunden
der eigenen Freunde. Diese Empfehlung
kann entweder explizit (z.B. durch Be-

wertungen und Kommentare) oder impli-

zit (z.B. durch die intensive Vergabe von
Annotationen) erfolgen. Bei der Suche
in solchen Systemen miissen daher die
Beziehungen und die Distanz zwischen
den Benutzern beriicksichtigt werden,
da man in der Regel seinen engen Freun-
den stérker vertraut als fliichtigen Be-
kannten, also solchen Benutzern, die
im Beziechungsnetz weit entfernt sind.
Die vorhandenen sozialen Netze bieten
solche Funktionen aber nur sehr einge-
schriinkt (zum Beispiel nur fiir die eige-
nen, aber nicht fiir transitive Freunde)
oder tiberhaupt nicht an.

Die von uns entwickelte Such-
maschine SENSE (,Socially ENhanced
Search and Exploration”) schlieBt diese
Liicke, indem sie Inhalte in sozialen
Netzen anhand von Annotationen sucht
und dabei diese Annotationen nach der
Stiirke ihrer Beziehung zu dem Benutzer
gewichtet, der die Suchanfrage gestellt
hat. Neben dem Abstand der Benutzer
im Beziehungsnetz kann auflerdem die
inhaltliche Uberlappung der Annotati-
onen, die sie verwendet haben, die Ge-
wichtung beeinflussen. Im Vergleich zu
den in den meisten heutigen Systemen
vorhandenen, rein hiufigkeitsbasierten
Suchen lisst sich durch eine solche
personalisierte Suche eine signifikante
Steigerung der Ergebnisqualitit erzielen.
SENSE verwendet dabei hocheffiziente
und skalierbare Suchalgorithmen, um
mit der gewaltigen Datenmenge zurecht-
zukommen, die in den groflen sozialen
Netzen vorhanden ist. Das schnelle
Wachstum dieser Dienste und insbeson-
dere die sehr hohe Rate, mit der neue
Inhalte und Annotationen generiert wer-
den, erfordert optimierte Indexierungs-
strategien, um die gespeicherten, transi-
tiven Beziehungen der Benutzer stindig
aktuell zu halten. SENSE verwendet
dafiir eine neuartige Methode, die Ande-
rungen im Bezichungsgeflecht erst dann
effizient umsetzt, wenn dies durch eine

Anfrage notwendig wird.
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YAGO - eine digitale Wissensammlung

In den letzten Jahren hat sich das
Internet zu einer bedeutenden Informa-
tionsquelle entwickelt. Zugfahrpline,
Nachrichten, ja sogar ganze Enzyklopi-
dien sind inzwischen rund um die Uhr
online verfiighar. Mithilfe von Suchma-
schinen kénnen wir diese Informationen
abfragen, allerdings st6fit man gelegent-
lich an die Grenzen dieser Technologie.
Nehmen wir beispielsweise an, dass wir

wissen mochten, welche bekannten Wis- -

senschaftler auch politisch aktiv sind.
Diese Frage lisst sich kaum so formulie-
ren, dass sie von Google sinnvoll beant-
wortet werden kann. Alle Anfragen nach
,Wissenschaftler Politiker” geben lediglich
Stellungnahmen zu politischen Ereignis-
sen zurtick. Die Ursache fiir dieses Pro-
blem liegt darin, dass die heute verwen-

deten Computer zwar Unmengen an Da- :

ten speichern kénnen, aber weit davon

entfernt sind, diese in einen Kontext ein-
zuordnen oder gar zu verstehen. Wenn es
gelinge, dem Computer diese Daten als

Wissen begreiflich zu machen, so kénnte :
dieses Wissen nicht nur bei der Internet- -

suche helfen, sondern auch bei vielen
anderen Aufgaben, wie dem Verstehen
gesprochener Sprache oder der automa-
tischen Ubersetzung eines Textes in me-
. hrere Sprachen. Dies ist das Ziel des Pro-
. jektes ,.YAGO-NAGA" am Max-Planck-

Institut fiir Informatik.

Damit der Computer das Wissen
iberhaupt verarbeiten kann, muss es auf
eine strukturierte Art abgespeichert wer-
den. Eine solche strukturierte Wissen-
sammlung heifit Ontologie. Die Bau-
steine einer Ontologie sind Entititen.
Eine Entitiit ist jede Art von konkretem
oder abstraktem Objekt: der Physiker
Albert Einstein, das Jahr 1879 oder der
Nobelpreis. Die Entititen sind durch
Relationen miteinander verbunden. So
ist beispielsweise Albert Einstein tiber
die Relation ,geboren” mit dem Jahr
1879 verbunden (sieche Grafik). Wir
haben einen Ansatz entwickelt, der eine
solche Ontologie automatisch erstellt.
Dazu nutzen wir die Online-Enzyklopi-
die Wikipedia. Wikipedia enthilt Artikel
zu Abertausenden von Personlichkeiten,
Produkten und Organisationen. Jeder
dieser Artikel wird eine Entitiit in unse-
rer Ontologie.

Beispielsweise gibt es einen Artikel tiber
Albert Einstein, so dass der Physiker als
Entitét in die Ontologie aufgenommen
werden kann. Jeder Artikel in Wikipedia
ist bestimmten Kategorien zugeordnet,
der Artikel tiber Einstein zum Beispiel

der Kategorie ,Geboren 1879". Durch das :

Schliisselwort ,Geboren” kann der Com-
puter den Fakt aufnehmen, dass Einstein
1879 geboren ist. Dadurch erhalten wir
eine sehr grofie Ontologie, in der alle in

Wikipedia bekannten Entititen ihren Platz :

haben. Diese Ontologie heifit YAGO (Yet
Another Great Ontology, http://www.mpi-inf.

mpg.de/yago-naga/yago/). Momentan enthilt :

YAGO fast 10 Millionen Entititen und
rund 80 Millionen Fakten.

YAGO?2, eine kiirzlich erschienene
Erweiterung der urspriinglichen Wissens-

basis, legt besonderes Augenmerk auf die :

Einordnung von Entitdten und Fakten in
Raum und Zeit — zwei Dimensionen, die
bei der Suche in einer Wissensbasis von
groflem Nutzen sind. So ist zum Beispiel
die grofe Mehrheit der ca. 900 000
Personen-Entititen in YAGO2 iiber ihr
Geburts- und Todesdatum in der Zeit
verankert, um diese auch in ihren histo-
rischen Kontext stellen zu kénnen. So
lassen sich beispielsweise Fragen nach
wichtigen historischen Ereignissen zu
Lebzeiten eines bestimmten Prisiden-
ten, Kaisers oder Papstes beantworten
oder auch die Frage, wann die betreffen-
de Person tiberhaupt Prisident war.

Die meisten der ca. 7 Millionen
Orte in YAGO?2 sind mit geographischen
Koordinaten versehen, die sie auf der
Erdoberfliche platzieren. So kann bei
Anfragen an die Wissensbasis auch die
rdumliche Nihe zweier Orte ein Krite-
rium sein. Eine beispielhafte Suche in
Zeit und Raum mit Hilfe der Kriterien
Raum und Zeit wire dann: Alle Wissen-
schaftler, die im 20. Jahrhundert gelebt
haben und mit einem Nobelpreis ausge-
zeichnet wurden, sowie im weiteren
Umkreis von Stuttgart geboren wurden.
In YAGO?2 findet sich hier u.a. Albert
Einstein, da sowohl die Zeit, in der die-
ser gelebt hat (1879-1955), als auch
dessen Geburtsort Ulm (70 km Luftlinie
zu Stuttgart) in YAGO2 gespeichert sind.

ist ein

‘Mensch| ‘ Preis ‘ Stadt ‘
T ist ein 1 ist ein Arist ein

‘Physiker| |Nobelpreis| ] Ulm ‘

ist ein geboren in

In unserem nichsten Artikel iiber URDF
beschreiben wir, wie man das Wissen in
YAGO?2 verwenden kann, um neues

Wissen abzuleiten.
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URDF — effizientes SchlieBen in unsicheren RDF-Wissensbasen

Automatisches SchlieBen in unsicheren
Wissenshasen

Trotz verbesserter Techniken zur
Wissensextraktion kénnen automatisch
extrahierte Wissensbasen oft ein hohes
Maf} an Unschirfe bzw. Inkonsistenzen
enthalten. Oft sind solche Inkonsisten-
zen nicht leicht zu entdecken und sogar
einem menschlichen Benutzer nicht auf
den ersten Blick ersichtlich. In grofien
RDF-Wissensbasen mit Millionen von
Fakten kann eine automatisierte Suche
nach Inkonsistenzen hiufig nur durch
komplizierte, logikbasierte Inferenztech-
niken ausgefiihrt werden, wobei ein tiber-
eifriges Entfernen von Inkonsistenzen
sogar zum Verlust korrekter Daten fithren
kann. Automatisches Schliefien in grofien
Wissensbasen braucht daher eine hohe
Robustheit im Hinblick auf unvollstin-
dige, ungenaue oder sogar inkonsistente
Daten, welche wir im Folgenden unter
dem Begriff unsichere Daten zusammen-
fassen wollen. Wihrend sich traditionelle
Anfragetechniken auf den Umgang mit
sicheren Daten beschrinken, fokussiert
sich die Forschung in unserem neuesten
Projekt, URDF, speziell auf die Anfrage-
bearbeitung tiber unsicheren RDF-Wis-
sensbasen.

So kénnen wir beispielsweise in
URDF ausdriicken, dass viele Personen
im gleichen Ort wie ihr Ehepartner woh-
nen. Hierbei handelt es sich um eine eher
heuristische Regel, die auch von einigen
Instanzen (in diesem Falle Personen) in
der Wissensbasis verletzt werden kann.
Andererseits kinnen wir jedoch mit
Sicherheit ausschliefien, dass eine Person
in mehreren, geographisch unterschied-
lichen Orten geboren wurde. Dies stellt
also eine strikte Bedingung dar, die bei
der Antwortbearbeitung nicht verletzt
werden darf. In einer logikbasierten Re-
prisentation werden solche Regeln hiu-
fig als Implikationen, so genannte Horn-
Klauseln, reprisentiert, wobei eine kon-
junktive Bedingung von Fakten einen
neuen Fakt impliziert:

marriedTo(person;, person,) N\
livesIn(person,, location )
— livesIn(person;, location;)

Die obige Formulierung liegt in Pri-
dikatenlogik erster Ordnung vor. Wir kén-
nen also hiufige Muster zwischen den
Instanzen in der Wissensbasis erkennen,
und wir verallgemeinern (bzw. lernen)
dann solche Muster als Regeln erster
Ordnung auf induktive Weise. Umge-
kehrt kénnen wir von einer solchen Re-
gel erster Ordnung wiederum deduktiv
auf einzelne Instanzen schliefen. In die-
sem Falle konnen wir die Regel also zum
Beispiel auf die Personen , Angela
Merkel®, ,Joachim Sauer” und den Ort
,Berlin-Mitte“ anwenden:

married 1o(Joachim_Sauer, Angela_ Merkel)
N\ livesIn(Angela_Merkel, Berlin-Mitte)

— livesIn(Joachim_Sauer, Berlin-Mitte)

Eine spezielle Variante von Horn-
Klauseln besteht in der Gruppierung von
rein negierten Fakten innerhalb einer
Disjunktion, also beispielsweise:

= bornln(Angela_Merkel, Hamburg)\/
=1 bornln(Angela_Merkel, Bremen)

Diese Horn-Klausel lisst uns aus-
driicken, dass ,Angela Merkel” nicht in
,Hamburg" und ebenfalls in ,Bremen"
geboren worden sein kann. Durch den
Einsatz von Negationen wie im obigen
Beispiel kénnen wir nun Inkonsistenzen
formal identifizieren. Wenn also im Ex-
traktionsschritt beide Fakten
bornIn(Angela_Merkel, Hamburg) und
bornIn(Angela_Merkel, Bremen)
irrttimlich als Eingabefakten in die
Wissensbasis eingefiigt wurden, kénnen

wir durch die obige Negation formulieren, :

dass nur einer der beiden Fakten wahr

sein kann.

Effiziente Auswertungsstrategien

URDF unterstiitzt sowohl logikba-
sierte als auch probabilistische Auswer-
tungsstrategien zum Beantworten von
Benutzeranfragen. Beim propositionalen
(aussagenlogischen) Schliefen wird ver-
sucht, dem Benutzer eine konsistente
Sicht tiber eine moglicherweise inkonsi-
stente Wissensbasis als Antwort auf eine
Anfrage zu liefern. Dieses Problem wird
in URDF auf das Maximale-Erfiillbar-
keitsproblem (Max-Sat), ein klassisches
Problem in der Aussagenlogik, zuriickge-
fithrt. Fiir URDF wurde dabei ein neu-
artiges, hocheffizientes Verfahren zum
Losen einer Verallgemeinerung dieses
Max-Sat-Problems unter Einbeziehung
strikter und nichtstrikter Regeln entwik-
kelt. Probabilistisches Schlieflen erlaubt
es uns andererseits, Fakten nicht nur
binidre Wahr/Falsch-Werte zuzuordnen,
sondern auch Konfidenzgewichte, die
einer probabilistischen Interpretation
ihrer Ableitungen entsprechen.

Diese enorme Expressivitiit von re-
gelbasierten und probabilistischen Infe-
renztechniken stellt natiirlich auch enor-
me Herausforderungen an neue, effizien- :
te Auswertungsstrategien fiir Anfragen.
Beiden oben genannten, logikbasierten
und probabilistischen Auswertungsstra-
tegien liegt eine enorm hohere kombina- -
torische Komplexitiit als klassischen Aus-
wertungsstrategien in relationalen Daten-
banken zugrunde. Exakte Auswertungs-
algorithmen koénnen daher nicht mehr
fiir grobe Datenmengen, wie sie bei der
Wissensextraktion aus dem World Wide
Web entstehen, eingesetzt werden.
Unsere Forschungen konzentrieren sich
aus diesem Grunde auch auf effiziente
Approximationsalgorithmen mit guten
Approximationsgarantien, die speziell
auf diese Auswertungsstrategien zuge-
schnitten sind.

KONTAKT

Martin Theobald

ABT.5 Datenbanken und Informationssysteme
Telefon +49 681 9325-507

Email  martin.theobald@mpi-inf.mpg.de



59

EnBlogue — was ist neu und interessant im Web 2.0 ?

Die Popularitit des Web 2.0 und
die damit verbundene Masse an verfiig-

baren Webinhalten macht es zunehmend :

schwierig oder sogar unméglich stindig
tiber aktuelle und wichtige Themen in-
formiert zu bleiben. Benutzer des Inter-
nets, die zuvor meist reine Konsumenten
von Webinhalten waren, generieren nun
ihrerseits Informationen. Dies geschieht
hiufig in Form so genannter Micro-News

(z.B. Twitter) oder Blogeintrigen, die tiber :

das ganze Web verteilt sind. Um in die-
sem endlosen Strom von Informationen
nicht den Uberblick zu verlieren, braucht
man Methoden, die die Essenz der aktu-
ellen Ereignisse extrahieren und in ge-

eigneter Form an Anwender weitergeben. :

Mit enBlogue wurde am Max-Planck-

Institut fiir Informatik ein Ansatz ent-
wickelt, der Datenstrome des Web 2.0
kontinuierlich nach interessanten Ereig-
nissen durchsucht, die Aufmerksamkeit
in Blogs, Twitter oder anderen Medien
erregt haben. Der Name enBlogue soll
an die Redensart ,etwas ist en vogue”

erinnern.

EnBlogue verarbeitet zeitlich und
inhaltlich annotierte Webinhalte und
untersucht diese auf iiberraschende Ver-
dnderungen, die Hinweise auf ein inter-
essantes Ereignis geben. Dabei werden
nicht nur einzelne Themen und Annota-
tionen (so genannte Tags) in ihrer Popu-
laritat bewertet, sondern auch die Korre-
lationen zwischen verschiedenen The-
men berticksichtigt. Zwei Themen sind
stark korreliert, falls die relative Anzahl
der Dokumente, die iiber beide Themen
zugleich berichten, hoch ist. Dabei sind
besonders die dynamischen Anstiege der
Korrelation interessant.

Beispielsweise sind unter normalen
Umstidnden die Themen Island und
Flugbetrieb nicht sonderlich stark korre-
liert. Dies dnderte sich abrupt mit dem
Ausbruch des Eyjafjallajokull im Friih-
jahr 2010.

u ,,Lo en B}oglfe

SEE WHAT'S EN BLOGUE

WHAT DO WE DO?

Most interesting emergent topics

PH

Die enBlogue Webseite

Die Auswahl der Themen ist a priori

unbeschrinkt, richtet sich aber in erster
Linie nach den von Benutzern generierten
Annotationen. Dabei kénnen auch Me-
thoden zur Klassifizierung in Themen-
bereiche sowie zum Entdecken von Per-
sonennamen und Orten zum Einsatz
kommen. Das enBlogue-System erlaubt
auch eine Mischung von Personen, Or-
ten und reguldren Themen.

Ein Modell, welches sowohl die
Quantitiit der Anderung als auch deren
zeitliche Nihe und Intensitit beriicksich-
tigt, wird angewandt, um Themenpaare
in einer iibersichtlichen und benutzer-

freundlichen Art und Weise zu ordnen.

EnBlogue erméglicht einen Ein-
stieg in aktuelle und interessante The-
men, mit deren Hilfe Benutzer zu den
eigentlichen Daten weitergeleitet wer-

»*e

den. Eine Personalisierung, die bestimm-
te Themengebiete je nach Benutzerinte-
ressen bevorzugt und dabei auch den
Ort des Geschehens (falls vorhanden)
berticksichtigt, ist derzeit Bestandteil
der Forschung.

Von enBlogue identifizierte Ereignisse des 8. Juli
1996 (anhand des New York Times Archivs)
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Entscheidungsverfahren fiir Ontologien

Die Antworten auf viele Fragen
lassen sich bereits heute mit Hilfe von
Suchmaschinen im Internet finden.
Allerdings erlauben diese Suchmaschinen
eine Suche nur rein syntaktisch anhand
von Schliisselwértern. Aus der Anfrage
Welcher Physiker ist dort geboren, wo alle
seine Kinder geboren sind?" extrahiert ein

Suchdienst die Schlisselworter ,Physiker”,

JKind", ,alle” und ,geboren” und liefert als
Ergebnis Dokumente, die diese Schliissel-
worter enthalten. Die Woérter der Anfrage
miissen in den gefundenen Dokumenten
exakt vorkommen. Auf die obige Anfrage
bekommt man eine Fiille von Dokumen-
ten, die die extrahierten Schliisselworter
enthalten, aber typischerweise nicht das
gesuchte Ergebnis. Eine Umformulie-

rung der Frage kann zum gewiinschten

Ergebnis fithren. Das Problem liegt darin,

dass die Suchmaschine die Bedeutung
der Informationen in den Dokumenten

und der Anfrage nicht kennt, sondern nur :

rein syntaktisch mit den Wértern, also
den Zeichenketten, arbeitet.

Damit die Bedeutung von Wértern
und Sitzen und das damit transportierte
Wissen von einem Computer verarbeitet
und verstanden werden kann, muss die-
ses Wissen explizit und nutzbar gemacht
werden. Fiir obiges Beispiel handelt es

sich bei solchem Wissen um die Tatsache, :

dass Physiker und Kinder Menschen sind
und man nur an einem Ort geboren sein
kann. Die Aggregation allgemeinen Wis-
sens dieser Art heifit Ontologie. Bestim-
mte Ontologien kénnen automatisch er-
stellt werden. Ein Beispiel fiir eine auto-
matisch generierte Ontologie ist YAGO
(siche ,YAGO — eine digitale Wissen-
sammlung", Seite 57).

Eine Herausforderung besteht ak-
tuell darin, all die Fragen in kurzer Zeit
zu beantworten, die sich mit Hilfe des
in einer Ontologie verankerten Wissens

beantworten lassen. Dazu ist es zunichst -

notwendig, die Ontologie in eine geeig-

nete Sprache, eine so genannte beschrei- :

bende Logik, zu tiberfiihren. Eine in
Logik tibersetzte Ontologie hat die Eigen-
schaft, dass der Computer, mit Hilfe ge-
eigneter Methoden, alles herleiten kann,
was aus der Ontologie folgt. Um auf
diese Weise effektiv Fragen beantworten

Mensch

!

ist

is|t

da,y

hat Eigenschaft

Person Ort
/ ist /
Wissenschaftler
ist ist ist ist ist
Pl SN

Physiker(xz) A geborenIn(z,y) A ¥z hatKind(x, z) — geborenIn(z, y)

hat Eigenschaft

Wy /

jeder Mensch hat genau einen Geburtsort

zu konnen, wird die Ontologie zunichst
kompiliert; sie wird in eine kompakte
Darstellung aller notwendigen logischen
Konsequenzen tiberfiihrt, die frei von
Widerspriichen ist. Mit Hilfe dieser
Darstellung kann der Computer effizient
Antworten auf Fragen finden, die aus
der urspriinglichen Ontologie folgen.
Allerdings sind die zur Kompilation not-
wendigen Operationen auf der Logik
sehr rechenintensiv. Die bisher bekann-
ten Verfahren liefern auf Ontologien mit
mehreren 10 Millionen Eintrigen keine
Antworten in akzeptabler Zeit. Die Ope-
rationen auf die Struktur von Ontologien
so abzustimmen, dass eine effiziente
Kompilation méglich ist, ist die Heraus-
forderung, die es zu bewiltigen gilt, um
effektive Entscheidungsverfahren zu
erhalten. Im Moment kompilieren wir

=

Ontologien von bis zu 10 Millionen Ein-
trigen in etwa einer Stunde und kénnen
dann schnell Anfragen beantworten.

Die oben genannte Anfrage besitzt
die Struktur einer so genannten Alter-
nierung; ,es gibt (Physiker) — fiir alle
(Kinder)". Anfragen mit solch einer
Struktur sind besonders aufwendig zu
beantworten. Mit unserem Ansatz lassen
sich prinzipiell beliebige Verschachte-
lungen solcher Alternierungen bearbei-
ten. Bei der Frage ,Hat jeder deutsche
Physiker mindestens einen Vorfahren, der
auch Naturwissenschaftler war?“ handelt
es sich zum Beispiel um eine fiir alle —
es gibt" Anfrage. Diese Anfragen koénnen
wir bereits heute auf einer kompilierten
Ontologie in weniger als einer Sekunde
beantworten.
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Die Menge aber auch die Wichtigkeit multi-
modaler Daten ist in den letzten Jahren gera-
dezu explodiert. Deshalb wird Forschung zur
Handhabung solcher Daten immer wichtiger.
Diese reicht von der Modellierung iiber die
Indizierung bis hin zum Verstehen multimo-
daler Sensordaten. Das Max-Planck-Institut
fiir Informatik trégt dieser Entwicklung
Rechnung und verfolgt einige der interessan-

testen Fragestellungen in diesem Gebiet.

Sensoren wie Kameras, Mikrophone,
GPS und Beschleunigungssensoren wer-
den immer héufiger in Gerdte und Um-
gebungen eingebettet und sind uns heu-
te schon auf vielfiltige Weise niitzlich.
Die rechnergestiitzte Verarbeitung der
Sensorinformation hat enorme Fort-
schritte erzielt, ist aber in aller Regel
auf einfache Sachverhalte beschrinkt.
Das bedeutet insbesondere, dass Geriite
und Computer, die Zugriff auf multi-
modale Sensorinformation haben, diese
nicht vollstindig interpretieren und
somit ihre Umgebung nicht wirklich
verstehen kénnen.

Im Folgenden werden zwei Arbeits-
bereiche vorgstellt, die unterschiedliche
Probleme der multimodalen Sensorver-
arbeitung adressieren. Der erste Bereich
beschéftigt sich mit der automatischen
Verarbeitung von Musikdaten. Ein zen-
trales Thema ist hierbei das effiziente
Auffinden einzelner Audioausschnitte
oder anderer Musikfragmente in groien
Musikdatenbestinden. Die erforschten
Verfahren sind nicht nur fiir die Bearbei-
tung von Suchanfragen verwendbar, son-
dern auch zur inhaltsbasierten Musik-
analyse. Unter anderem geht es hier um
die Erkennung und Verlinkung semanti-
scher Beziige in verschiedenen Versio-
nen unterschiedlicher Modalititen eines
Musikstiickes.

Ein zweiter Bereich erforscht die
Verwendung von tragbaren Sensoren, wie
sie heute schon in Handys, Uhren oder
auch in Kleidungsstiicken zu finden sind.
Hierbei liegt der Fokus auf dem Erfassen
und Verstehen des Kontextes der Person.
Dieser spielt eine entscheidende Rolle
bei der Mensch-Computer-Interaktion.
Die Kontexterfassung kann natiirliche
Kommunikation erméglichen, zum
Beispiel mit Robotern, die die Ziele des
Benutzers verstehen und zum richtigen
Zeitpunkt Unterstiitzung bieten. Die
hier beschriebenen Arbeiten konzen-
trieren sich auf eine bestimmte Art des
Kontextes: die Erkennung menschlicher
Aktivititen.
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Erkennung menschlicher Aktivititen

Erkennung menschlicher Aktivitiaten
mit tragharen Sensoren

Das Erfassen und Verstehen des
Kontexts eines Benutzers spielt eine ent-
scheidende Rolle bei der Mensch-Com-
puter-Interaktion. Diese kann natiirliche
Kommunikation erméglichen, zum Bei-
spiel mit Robotern, die die Ziele des Be-
nutzers verstehen und zum richtigen
Zeitpunkt Unterstiitzung bieten. In un-
serer Arbeit konzentrieren wir uns auf
eine bestimmte Art von Kontext: die
Erkennung menschlicher Aktivititen.

Bei der Erkennung von kurzen und
individuellen Aktivititen, wie zum Bei-
spiel dem Hindeschiitteln oder Laufen
konnten bereits beeindruckende Fort-
schritte erzielt werden. Dagegen sind
komplexere menschliche Aktivititen, die
mehrere Minuten oder Stunden dauern
kénnen und typischerweise aus einer
Reihe von Subaktivititen bestehen, wie
zum Beispiel die Morgenroutine oder
eine Montageaufgabe, bisher weitaus
weniger adressiert worden. In unserer
Forschungsgruppe untersuchen wir ver-
schiedene Aspekte bei der Erkennung
komplexer menschlicher Aktivititen.

Abbildung 1: Sensor am Handgelenk,
Embedded Sensor Systems TU Darmstadt

Erfassung von Bewegungsdaten zu
menschlichen Aktivititen

Am Korper angebrachte, tragbare
Sensoren [Abbildung 1] kénnen Aktivititen
direkt aus der Ich-Perspektive zu jeder
Zeit und an jedem Ort erfassen. Ange-
sichts der Fortschritte in der Mikrotech-
nologie sind kostengiinstige Sensoren be-
reits heute weit verbreitet und in Uhren,
Handys oder sogar Kleidungsstiicken zu
finden. Bewegungsdaten kénnen dann
erfasst und analysiert werden, um die
Aktivititen mithilfe von Techniken des
maschinellen Lernens zu verstehen.

Abbildung 2: Relevante Teile zusammengesetzter
Aktivitaten

Zusammengesetzte Aktivitaten:
Entdecken und Kombinieren relevanter
Subaktivitdten

Im Allgemeinen ist nicht die blofe
Abfolge individueller Aktivitdten interes-
sant, sondern vielmehr das iibergeord-
nete Ziel, das durch kombinierte Sub-
aktivititen erreicht werden soll. Da eine
zusammengesetzte Aktivitdt neben den
relevanten Subaktivititen auch irrelevan-
te Aktivititen enthalten kann, kann die
Beobachtung aller auftretenden Subak-
tivitdten suboptimal sein und die Erken-
nung verwirren. Viele zusammengesetzte
Aktivitdten kénnen bereits durch eine
Untermenge an diskriminativen Sub-
aktivititen erkannt werden [Abbildung 2].
So kann beispielsweise das Mittagessen
durch das Gehen zu einer bestimmten
Tageszeit charakterisiert werden, ohne
die eigentliche Aktivitit des Essens zu
beobachten. In einer Diskriminanzanaly-
se haben wir beobachtet, dass ein iiber-
raschend kleiner Bruchteil relevanter
Subaktivititen ausreichen kann, um die

zusammengesetzte Aktivitit zu erkennen. :

Hierarchisches Modell fiir zusammen-
gesetzte Aktivitiaten

Aktivititen als Hierarchie betrach-
tet, bringt Vorteile mit sich. Beim Um-
setzen einer Bauanleitung fiir einen Spie-
gel [Abbildung 3] besteht eine Aufgabe da-

Abbildung 3: Zusammengesetzte Aktivitat fiir eine
Konstruktionsaufgabe

rin, den Rahmen zu befestigen. Diese
scheinbar einfache Aufgabe setzt sich aus
mehreren Schritten zusammen, die von
verschiedenen Nutzern niemals exakt re-
produziert wird: Zusammengesetzte Akti-
vititen kénnen unterbrochen werden, die
Dauer kann sehr unterschiedlich sein und :
deren Subaktivititen kénnen in verschie-
dener Reihenfolge erfolgen. Die Verwen-
dung der gleichen Ansiitze wie bei der Er-
kennung individueller Aktivititen ist sub-
optimal, da diese eine grofle Menge an :
Trainingsdaten benétigen. Daher schlagen :
wir ein hierarchisches Modell vor, das re-
levante Subaktivitidten erkennt und ver-
bindet, um zusammengesetzte Aktivitdten
in dhnlicher Weise zu erkennen, wie man
auch Buchstaben zu Worten verbindet.
Experimente zeigen iiberlegene Leistun-
gen im Vergleich zu Standardansitzen,
die zur Erkennung von individuellen
Aktivititen verwendet werden.

Zusammengesetzte Aktivitaten und
Wissenstransfer

Subaktivititen, die in verschiede-
nen Aktivititen vorkommen, kénnen
dhnlich zu einem Vokabular wiederver-
wendet werden. Durch Ubertragung
gemeinsam verwendeter Subaktivititen
kénnen dann neue zusammengesetzte
Aktivitdten mit minimalen Trainings-
daten gelernt werden.
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Automatische ErschlieBung von Musikdaten

Bei der automatisierten Verarbei-

tung von Musikdaten steht man aufgrund :

der Vielfiltigkeit von Musik in Form und
Inhalt vor grolen Herausforderungen.
Bei dem noch jungen Forschungsgebiet
des Music Information Retrieval (MIR)
geht es um die Entwicklung von Metho-
den und Systemen, die Benutzern grol3e,
in digitaler Form vorliegende Musikkol-
lektionen in vielfiltiger Weise zugiinglich
machen. Insbesondere die Analyse von
auf Wellenformen basierenden Audio-
daten ist im Hinblick auf effizientes und
effektives Musikretrieval von fundamen-
taler Bedeutung. Exemplarisch wollen

wir auf drei aktuelle inhaltsbasierte Such- :

aufgaben eingehen.

Aufgabe der Audioidentifikation
(auch als Audio-Fingerprinting bezeich-
net) ist es, einen gegebenen Ausschnitt
einer Audioaufnahme als Bestandteil
genau dieser Aufnahme zu erkennen.
Mit Hilfe der Audioidentifikation kann
man also exakt ermitteln, in welchem
Stiick und an welcher Position einer
Audio-CD ein bestimmter Audioaus-
schnitt enthalten ist. Die effiziente Audio-
identifikation (unter Zulassung gewisser
Signalverzerrungen und Kompressions-
artefakte) kann als im Wesentlichen ge-
lost angesehen werden und findet An-
wendung in kommerziellen Produkten
wie Shazam.

Die Fragestellung des Audiomatching

kann als Verallgemeinerung der Audio-
identifikation aufgefasst werden. Aus-
gangspunkt ist hier eine grofle Musik-
datenbank, die typischerweise mehrere
verschiedene Aufnahmen desselben
Musikstiicks enthilt. Diese Aufnahmen
wurden dabei im Allgemeinen von unter-
schiedlichen Interpreten und in eventuell
verschiedenen Instrumentierungen ein-
gespielt. Bei Anfrage eines 10- bis 30-
sekiindigen Audioausschnitts sollen dann
automatisch alle musikalisch entsprechen-
den Passagen in allen in der Datenbank
verfiigharen Interpretationen gefunden
werden. Aktuelle Verfahren zum Audio-

matching basieren auf so genannten
Chromamerkmalen, die stark mit dem
Harmonieverlauf des zugrundeliegenden
Musikstiicks korrelieren und einen
hohen Grad an Robustheit gegentiber
Anderungen in Instrumentierung, Dyna-
mik, Klangfarbe und Artikulation aufwei-
sen. Insbesondere eignen sich chroma-
basierte Merkmale als allgemeine Mid-
Level Darstellungen fiir sowohl akusti-
sche als auch symbolische Musikre-
prisentationsformen und erlauben damit
einen Vergleich multimodal vorliegender
Versionen. Die Abbildung 1 zeigt eine
Benutzerschnittstelle, die eine simultane
Prisentation eines Notentextes und die
Wiedergabe von Audioaufnahmen er-
laubt. Dargestellt sind die ersten Takte
des dritten Satzes (Rondo) von Beetho-
vens Klaviersonate Op. 13 (Pathétique).
Dabei kann weiterhin multimodal ge-

sucht werden. Bei einer visuellen Anfrage :

(griin markierte Takte; Thema des Ron-
dos) werden alle Audioaufnahmen, die
Treffer zu dieser Anfrage enthalten, auf-
gelistet. Hierbei kann eine Audioaufnah-
me mehrere Treffer (griine Rechtecke;
Thema erscheint vier mal im Rondo)

enthalten.

Benutzerschnittstelle zur multimodalen Suche in und
Présentation von Notentexten und Audioaufnahmen.

Wihrend es beim Audiomatching
um das Auffinden von musikalisch in
Beziechung stehenden Audioausschnitten
geht, gibt es eine Reihe von verwandten
Fragestellungen, bei denen die Ahnlich-
keit ganzer Musikstiicke zu bewerten ist.
Besondere Beachtung findet hierbei die
Fragestellung der Cover Song Identifika-
tion mit dem Ziel zu einem gegebenen
Song alle Varianten (unter anderem
Cover-, Remake-, Remix-Versionen)
aufzufinden. Auch hier werden sehr
erfolgreich chromabasierte Merkmale
in Verbindung mit lokalen Alignment-
verfahren (zum Beispiel Smith-Water-
man-Algorithmus) eingesetzt. Durch
Einsatz von so genannten Shingling-
Techniken und Indexierungstechniken
wie Locality Sensitive Hashing (LSH)
lisst sich die Dokumentensuche wesent-
lich beschleunigen.

Das interdisziplindre Gebiet des
Music Information Reterival hat sich in
den letzten zehn Jahren zu einem eigen-
stdndigen und regen Forschungsbereich
entwickelt, der sich neben klassischen
Suchaufgaben mit ganz unterschiedli-
chen Aspekten der inhaltsbasierten
Analyse von Musikdaten beschiftigt.
Aufgrund der Komplexitit und Viel-
schichtigkeit von Musik benétigt man
intelligente Methoden und Werkzeuge,
die Beziehungen zwischen den verschie-
densten Modalititen, Versionen und
Interpretationen eines Musikstiicks er-
kennen und herstellen kinnen. Dies
muss trotz erheblicher akustischer und
musikalischer Variabilitdten zu leisten
sein. Eine vielverspechende Forschungs-
richtung besteht daher in der Entwick-
lung mehrschichtiger Analyseverfahren,
die simultan unterschiedliche zeitliche
Auflssungsstufen, verschiedene musikali-
sche Aspekte (zum Beispiel Zeit, Rhyth-
mus, Dynamik, Harmonie, Klangfarbe),
und mannigfaltig vorliegende Versionen
eines Musikstiicks berticksichtigen.
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Optimierungsverfahren sind heutzutage von
zentraler Bedeutung fiir die Effektivitét von
Unternehmen. Sie werden zum Beispiel ein-
gesetzt, um den Bedarf an teuren Ressourcen
wie Arbeit oder Rohstoffen einzusparen. Die
Herausforderung an die Wissenschaft ist es,
effektive Verfahren zum Losen von Optimie-
rungsproblemen zu entwickeln. Mit Hilfe
dieser Verfahren sollen sich schnell optimale
Losungen finden lassen oder zumindest

solche, die nahe am Optimum liegen.

Gute Optimierungsverfahren sind

in verschiedensten Bereichen von zentra- :

ler Bedeutung. Bei groien Unternchmen
haben sie einen entscheidenen Einfluss
auf die Wettbewerbsfihigkeit. Durch sorg-
filtige Planung kénnen in Industriepro-
jekten oft grole Mengen an Ressourcen
eingespart werden, was zu geringeren
Kosten fiihrt. Allerdings sind solche Pla-
nungsprobleme meist sehr komplex und
haben viele unterschiedliche Anforderun-
gen zu berticksichtigen. Das macht es fiir
den Computer schwer, optimale oder zu-
mindest sehr gute Lésungen zu finden.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik beschiftigen wir uns mit schwieri-
gen Optimierungsproblemen aus ver-
schiedensten Anwendungsbereichen wie
der industriellen Optimierung oder der
Medizin. Zum einen entwickeln wir aus-
gefeilte Verfahren, um hochst effizient
optimale Losungen zu finden. Ist das
zugrunde liegende Problem zu schwierig,

um eine optimale Losung schnell zu be-
rechnen, entwickeln wir Verfahren, die
zumindest eine Losung finden, die nahe
am Optimum liegt. Aulerdem erforschen
wir, in welcher Weise die Verwendung
von Zufallsentscheidungen zu effektive-
ren und einfacheren Optimierungsver-
fahren fiihren kann. Hierbei betrachten
wir auch Verfahren, welche durch Opti-
mierungsprozesse in der Natur inspiriert
sind. Solche Verfahren erméglichen es
oft, eine gute Losung fiir ein gegebenes
Problem ohne viel Entwicklungsaufwand

zu erzielen.

Da die Optimierung in sehr vielen
verschiedenen Bereichen eine wesentli-
che Rolle spielt, untersuchen Wissen-
schaftler aus allen Forschungsgebieten
des Instituts Optimierungsprobleme.
Optimierung ist heutzutage ein wesentli-
cher Schliissel zur effizienten Gestaltung
von Planungsabliufen. Diese Bedeutung
wird auch in Zukunft weiter zunehmen. :::
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Theorie Bio-inspirierter Algorithmen

Bio-inspirierte Algorithmen sind
allgemeine Suchverfahren, die in den
Ingenieurdisziplinen und im Bereich der
kombinatorischen Optimierung vielfiltig
angewendet werden und aus dem Opti-
mierungsverhalten verschiedener biolo-
gischer Systeme abgeleitet wurden. Ein

Beispiel fiir solche Algorithmen sind evo- :

lutionére Algorithmen (EAs). Diese Klas-
se von Losungsverfahren folgt dem Vor-
bild der Evolution und dem Darwinschen
Prinzip des ,survival of the fittest”. Ange-
lehnt an das natiirliche Evolutionsprin-
zip, wird ein spezieller Losungskandidat
als Individuum und eine Menge solcher
Kandidaten als Population bezeichnet.
Eine so genannte Fitnessfunktion, wel-
che vom gegebenen Problem abhingt,
bewertet die Losungskandidaten. Nach
dem biologischen Prinzip wird aus einer
Eltern-Population eine Kinder-Population
erzeugt. Dies geschieht durch so genann-
te Verdnderungsoperatoren, die das gene-
tische Material der Eltern an die Kinder
vererben. Die wichtigsten Operatoren
sind in diesem Fall Rekombination und
Mutation. Die Rekombination erzeugt
gewodhnlich 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 maglichst -

guter Losungskandidaten zu erhalten.
Nachdem zunichst durch Verinderungs-
operationen Kinder erzeugt worden sind,
werden anhand der Fitnessfunktion aus
der Eltern-Kind-Menge Individuen aus-
gesucht und so eine neue Elternpopula-
tion geschaffen. Dieser Prozess wird dann
solange wiederholt, bis eine gute Losung
gefunden wurde [siehe Abbildung].

Eine andere Klasse Bio-inspirierter
Algorithmen sind Ameisenalgorithmen,
welche die Pfadfindungs- und Kommu-
nikationsmechnismen von Ameisen zum
Vorbild haben. Diese Algorithmen kon-
struieren viele mogliche Losungen fiir
ein gegebenes Problem aus verschiedenen
Komponenten; Komponenten, welche an
sauten“ Losungen teilhaben, werden mit
einem Botenstoff, so genannten Pheromo-
nen, markiert und in spiteren Losungen

mit hoherer Wahrscheinlichkeit verwendet.

Eltern Rekombination

Selektion Mutation

Kinder
Ablaufschema eines evolutionéren Algorithmus

Dadurch hofft man eine optimale Lésung
als Kombination vieler guter Komponen-
ten zu erstellen.

Bio-inspirierte Algorithmen werden
insbesondere dann eingesetzt, wenn fiir
ein gegebenes (neues) Problem kein gu-
ter problemspezifischer Algorithmus vor-

handen ist. Man kann daher nicht erwar- :

ten, dass sie speziell fiir ein Problem ent-
worfene Lsungsverfahren iibertreffen.
Es ist also nicht Ziel der Forschung, zu
zeigen, dass Bio-inspirierte Algorithmen
problemspezifischen Algorithmen iiber-
legen sind. Vielmehr steht im Vorder-
grund, die Arbeitsweise dieser neuen
Verfahren zu verstehen.

Forschungsschwerpunkt

Wiihrend Bio-inspirierte Verfahren
bereits vielfach erfolgreich angewendet
werden, steckt das theoretische Verstind-
nis dieser Algorithmen im Vergleich zu
klassischen Algorithmen noch in den
Kinderschuhen. Wir untersuchen, wie
Bio-inspirierte Suchverfahren in der Lage
sind, bestimmte Probleme zu l6sen, und
mit welchen Strukturen sie gut oder

schlecht umgehen kénnen. Das Haupt-
augenmerk ist darauf gerichtet, wie viel
Zeit die Algorithmen benétigen, um fiir
ein gegebenes Problem eine optimale
Losung zu generieren. Da Bio-inspirierte
Algorithmen eine spezielle Klasse rando-
misierter Algorithmen sind, kann man
auf eine grofe Zahl klassischer Analyse-
methoden zuriickgreifen. Des Weiteren
werden neue Analysemethoden entwik-
kelt, um auf die speziellen Eigenheiten
der Bio-inspirierten Verfahren einzugehen.

Es zeigt sich, dass Bio-inspirierte
Algorithmen oft gute Lésungen fiir be-
kannte Probleme finden. Sie sind bei
vielen Problemen in der Lage, sich &hn-
lich wie problemspezifische Algorithmen
zu verhalten. Zum Beispiel wurde formal
gezeigt, dass Bio-inspirierte Algorithmen
kiirzeste Wege zwischen allen Knoten in
einem gegebenen Graphen effizient be-
rechnen kénnen. Ein anderes Beispiel ist,
dass EAs mit Rekombination und Muta- -
tion einen beweisbaren Vorteil gegentiber -
EAs haben, welche lediglich Mutation
als Variationsoperator verwenden.

Andere Studien zeigen, dass An-
sitze der multikriteriellen Optimierung
Bio-inspirierten Algorithmen zusitzliche
Méglichkeiten der effizienten Suche ge-
ben. Viele Optimierungsprobleme sind
durch eine Zielfunktion gegeben, welche
unter einer Menge von Nebenbedingungen
optimiert werden soll. Beim multikrite-
riellen Ansatz werden nun diese Neben-
bedingungen als zusitzliche gleichwertige
Zielfunktionen betrachtet. Dies gibt der
Suche evolutionirer Algorithmen zusiitz-
liche Suchrichtungen, was bei verschie-
denen kombinatorischen Optimierungs-
problemen zu effizienteren Verfahren
fiihrt.
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Approximationsalgorithmen fiir schwere Optimierungsprobleme

Eine der grundlegenden Methoden
zum Umgang mit NP-schweren Optimie-
rungsproblemen ist der Entwurf von
Algorithmen mit polynomineller Lauf-
zeit, welche eine Losung finden, die vom
Optimum beweisbar nicht weit entfernt
ist. Man bezeichnet einen Algorithmus
als X-Approximationsalgorithmus fiir ein
Maximierungs- (oder Minimierungs-)
Problem, wenn er in polynomieller Zeit
in Griéfle der Eingabe liuft und eine
Losung ausgibt, deren Zielwert von der
optimalen Lésung héchstens um einen
Faktor x abweicht. In diesem allgemei-
nen Rahmen habe ich mich mit Proble-
men aus unterschiedlichen Bereichen
beschiiftigt, einschlieBlich Problemen
auf Graphen, Computational Economics,
algorithmischer Geometrie und mathe-
matischer Programmierung. Ein Beispiel
dafiir werde ich im Folgenden erldutern.

Matching von Videobildern lebender
Zellen

In Zusammenarbeit mit Stefan
Canzar, Gunnar W. Klau und Julian
Mestre betrachteten wir ein Problem,
das in natiirlicher Weise bei der rechner-
gestiitzten Analyse von Videodaten leben-
der Zellen auftaucht. Die Untersuchung
der Zellbeweglichkeit mit Hilfe von Video-
daten lebender Zellen férdert das Ver-
stdndnis wichtiger biologischer Prozesse,

wie z.B. die Wundheilung oder die Wirk-

samkeit von Medikamenten und Immun- :

antworten. Auf Segmentierung basieren-
de Methoden zum Zelltracking verfolgen
normalerweise einen zweistufigen Ansatz:
Das Ziel des ersten Nachweisschritts ist
die separate Identifizierung der einzel-
nen Zellen in jedem Bild des Videos. In
einem zweiten Schritt erfolgt die Verbin-
dung aufeinanderfolgender Bilder und
damit das Tracking einer Zelle, durch
Zuordnung von in einem Bild erkannten
Zellen zu im nichsten Bild erkannten
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Beispiel eines giiltigen Matchings zwischen Segmentmengen von zwei Videobildern

Zellen. Jedoch fiihren ein beschrinkter
Kontrast und Stérungen in der Video-
sequenz oft zu Ubersegmentierung in der
ersten Stufe: eine einzelne Zelle besteht
aus mehreren Segmenten. Eine der
Hauptherausforderungen in diesem
Bereich der Anwendung besteht daher
in der Fihigkeit die biologische Zelltei-
lung von Ubersegmentierung zu unter-
scheiden.

Ein Losungsansatz besteht in der Ab-

stimmung von Segmentmengen zwischen
benachbarten Bildern, wo die Segment-

mengen aus einer hierarchischen Cluste- :

ring-Prozedur enstehen. Eine Illustration
hierfiir findet sich in der Abbildung, wel-
che das hierarchische Clustering von
zwei aufeinanderfolgenden Videobildern
darstellt. Ein Matching hier bedeutet,
dass eine Segmentmenge in einem be-
stimmten Level der Hierachie in einem
Videobild mit einer Segmentmenge in
dem anderen Videobild identifiziert wird.
Da Segmentmengen, die verschiedene
Zellen im gleichen Bild darstellen, dis-
junkt sein miissen, kénnen keine zwei

Knoten auf einem Pfad von Wurzel bis
Blatt gleichzeitig gematcht werden. In
der Abbildung ist ein solches giiltiges
Matching mithilfe der gestrichelten
Linie exemplarisch dargestellt. Typischer-
weise weist man jedem Paar von Seg-
mentmengen (eins von dem ersten und
das andere von dem zweiten Videobild)
ein nichtnegatives Gewicht zu, das die
Wahrscheinlichkeit wiederspiegelt, mit
der dieses Paar die gleiche Zelle reprisen-
tiert. Das Ziel ist ein giiltiges Matching
zwischen den Segmentmengen der bei-
den Videobilder zu finden, welches die
Summe der Gewichte maximiert.

Wihrend das Problem urspriinglich
aus dem Bereich ,Computational Biology"
stammt, haben wir es in Bezug auf seine
Approximierbarkeit studiert. Als erstes
zeigten wir, dass das Problem NP-schwer
ist; wir haben sogar gezeigt, dass es eine
konstante Zahl x > 1 gibt, so dass es NP-
schwer ist, eine x-Approximation zu fin-
den. Auf der anderen Seite konnten wir
einen 2-Approximationsalgorithmus fiir
dieses Problem konstruieren.
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Die Positionierung von Windkraftanlagen

Erneuerbare Energie spielt bei der
Energieversorgung weltweit eine immer
wichtigere Rolle und ist die stirkste Waf-
fe im Kampf gegen den Klimawandel.
Seit 2005 hat sich die Gesamtkapazitiit
der Windenergie im EU-Raum beinahe
verdoppelt (von 40000 MW auf 74000
MW), und im Jahr 2009 basierten 39%
der neu installierten Energiekapazitit
auf Windkraft. Derzeit sind rund 8800
Windturbinen in Europa im Einsatz,
sie haben seit Anfang dazu beigetragen,
180 Millionen Tonnen CO2 einzusparen.
Erst kiirzlich wurde mit der Errichtung
von groflen Offshore-Windparks begon-
nen (wie zum Beispiel dem Windpark
Thanet mit einer Kapazitit von 300 MW),
was zu einem steigenden Interesse in
der offentlichen Berichterstattung ge-
fiihrt hat.

Um die Produktivitit von Wind-
parks weiter zu steigern (Onshore und
Offshore), ist es wichtig Methoden zu
nutzen, die helfen die Arbeitsleistung
dieser Anlagen zu optimieren. Der Bau
von Windparks und die Nutzung des
Windes zur Deckung des Energiebedarfs
umfassen zahlreiche komplexe Aufgaben-
stellungen, die iiber den Erfolg ihres Ein-
satzes entscheiden. Es gibt bislang nur
wenige Versuche, Optimierungsmetho-
den in Sachen Windenergie zu nutzen.
In unserem Projekt arbeiten wir an der
optimalen Positionierung von Windtur-
binen in grofen Windparks, um einen
aroftmoglichen Energie-Output zu er-

zielen.

Wir entwickeln und beurteilen neue
Ansitze zur Optimierung der Mikroposi-

tionierung von Turbinen in groflen Wind- :

parks. Die Anordung der Anlagen und

- die Standortwahl sind zu komplex, um in :
- jene Klasse von Optimierungsproblemen

zu passen, die mit traditionellen Metho-
den gelost werden kinnen. Thre Nicht-
linearitit und Suchraumgréfie verhindern
eine erschopfende Suche (exhaustive
search), stattdessen ist eine Art stocha-
stischen Samplings erforderlich, d.h. es
kann nur ein Teil des Suchraums unter-
sucht werden. Die ,Optimierungskompo-
nente” von OpenWind zum Beispiel ver-
folgt zwei Strategien fiir das Sampling,
die aber verschiedene Schwachpunkte
aufweisen, wie in den FAQ ihrer Web-
site dargelegt wird.

Die Optimierungsaufgabe erfordert
ein Vorhersagemodell fiir den Energie-
Output einer bestimmten Standortwahl.
Der Aufwand einer derartigen Evaluie-
rung hiingt von der Genauigkeit des ein-
gesetzten Modells ab, das die Energie-
effizienz vorhersagt. Genaue Modelle
konnen die Effekte von Abschattung,
Temperatur, Druck, Windgeschwindig-
keit und Windrichtung und auch andere
Faktoren des jeweiligen Gebiets, in dem
die Windturbinen aufgestellt werden
sollen, berticksichtigen. Bei unserem
Problem kann eine Lésung nur mithilfe
eines komplexen Modells zur Energie-
gewinnung bestimmt werden. Wir ver-
suchen dieses Optimierungsproblem
mit Evolutionidren Algorithmen (EAs)

zu l6sen. Diese Algotithmen sind beson-
ders gut dafiir geeignet, hochkomplexe,
nichtlineare Optimierungsprobleme zu
lssen. EAs arbeiten in jedem Zeitschritt
mit einem Satz von Losungen, der Popu-
lation genannt wird. Diese Losungen
konnen parallel bewertet werden, was
die Berechnung beschleunigt. Derzeitige
Ansitze konnen jedoch nur eine kleine
Anzahl von Turbinen und nur einfache,
unprizise Modelle handhaben, sie zeigen -
daher eine eher schwache Performance. :
Wir entwickelten einen effizienten und
parallelisierbaren Algorithmus fiir die
Anordnung von hundert, dann von tau-
send Turbinen. Er ist modular aufgebaut
und erlaubt folglich, verschiedene Ab-
schattungsmodelle einzubinden. Der
erforderliche Rechenaufwand ist abhén-
gig von der Anzahl der Windkraftanlagen
und von der Berechnungskomplexitiit
der Abschattungsverluste. Es zeigt sich,
dass damit eine Gewinnmaximierung
erreicht werden kann und man kann
tiberpriifen, wie die Abschattungsver-
luste mit der Energiecausbeute und der
Anzahl der Windrider korrelieren.
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Kombinatorische Optimierung in der Informationswissenschaft

Wir sind heute dazu in der Lage,
enorme Datenmengen zu erfassen und
sehen uns mit zahlreichen Schwierigkei-
ten konfrontiert, diese Daten in brauch-
bare Informationen zu gliedern. Daher
arbeiten Wissenschaftler kontinuierlich
an der Entwicklung besserer Websuch-
maschinen.

In der Biologie liefern Microarray-
Experimente Informationen iiber die Ex-
pressionsniveaus tausender Gene. Diese
Daten miissen gegliedert und analysiert
werden. Internet-Reseller wiirden den
Benutzern gerne mafigeschneiderte Emp-
fehlungen auf Grundlage der bekannten
Benutzerpriiferenzen, der Benutzereinga-
ben und vorausgegangener Kiufe erteilen.

Eine Frage, die beim Versuch diese
Probleme zu lsen auftaucht, ist die Fra-
ge, wie Informationen von verschiedenen
Quellen verkniipft werden kénnen. Wie
ist beispielsweise eine Rangliste von Kan-
didaten zu erstellen, die auf verschiede-
nen durch Mitglieder eines Auswahl-
gremiums vorgegebenen Priferenzreihen-
folgen basiert?> Was ist ein gutes Cluste-

ring einer Gengruppe, wenn unterschied-

liche Microarray-Experimente auch im-
mer unterschiedliche Clusterings emp-
fehlen? Und wie sind Webseiten auf
Grundlage von Ahnlichkeitstreffern zu
gruppieren?

Rank Aggregation

Einige dieser Fragen beschiftigen
uns schon sehr lange, wie beispielsweise
die Frage nach dem Ranking von Kandi-
daten auf Grundlage der Priferenzen ver-
schiedener Wihler. Das beriihmte Un-
moglichkeitstheorem von Arrow besagt,
dass kein Abstimmungssystem gleichzei-
tig drei natiirliche Kriterien erftillen kann.

Bei dem ersten Kriterium handelt es sich

um die so genannte Nicht-Diktatur, d.h.
wir mochten nicht einfach der Priferenz-
reihenfolge eines einzelnen Wihlers fol-
gen. Das zweite Kriterium ist die Unab-
hingigkeit von irrelevanten Alternativen,
d.h. wenn die Ausgabereihenfolge Anna
vor Bob rankt sollte dies auch der Fall
sein, wenn einer oder mehrere Wihler
ihre Meinung iiber die Qualifikationen
von Charlie dndern. Als drittes Kriterium

fithrt Arrow die Pareto-Effizienz oder
Einstimmigkeit an, d.h. wenn alle Wih-
ler die Alternative Anna gegentiber der
Alternative Bob vorziehen, so gilt dies
auch fiir die Ausgabereihenfolge.

Ungeachtet dieses negativen Ergeb- :

nisses versuchen wir nach wie vor einen
Weg zu finden, um eine Rangfolge von
Kandidaten auf Grundlage der Priferen-
zen verschiedener Withler zu erstellen.
Diese Problematik ist bei Computer-
wissenschaftlern auf besonders grofes
Interesse gestofen, da sie bei Metasuch-
maschinen fiir die Internetrecherche auf-
tritt. Unterschiedliche Suchmaschinen
verwenden unterschiedliche Algorithmen

und koénnen in bestimmten Bereichen

besser und in anderen Bereichen schlech- :

ter abschneiden. Dartiber hinaus sind
Algorithmen anfillig fiir Spam, wenn
Webseiten versuchen, den Algorithmus
zu manipulieren, um weiter oben in den
Suchergebnissen zu erscheinen. Zudem
kann es vokommen, dass selbst Suchma-
schinen Bestechungsgelder akzeptieren,
um bestimmte Webseiten in auffilliger
Position anzuzeigen. Das Ziel einer Meta-
suchmaschine besteht demnach darin,
die Suchergebnisse verschiedener Such-
maschinen zu einer neuen Ergebnisliste
zusammenzufassen, die die Anzahl der

Nichtiibereinstimmungen mit den Ein-

gabelisten auf ein Mindestmal} reduziert. *

Unter Nichtiibereinstimmungen vesteht
man die Anzahl von Ergebnispaaren, die
verglichen mit den Originallisten der
Suchmaschinen in der neuen Liste in
umgekehrter Reihenfolge erscheinen.

Sicherlich sind neben der Mini-
mierung der Anzahl von Nichtiiberein-
stimmungen auch andere Zielsetzungen
moglich und laut Arrows Unméglichkeits-

resultat erweist sich keine Zielsetzung
als universell geeignet. Vielleicht mochte
man ein faires Ranking erhalten, beispiels-
weise durch die Sicherstellung, dass kei-
ner der eingegebenen Priferenzreihen-
folgen zu stark widersprochen wird.
Vielleicht méchte man sich auch vor
eigenntitzigen Withlern schiitzen und
sicherstellen, dass sich keine Wihler-
mehrheit abspalten und ein besseres
Ergebnis erzielen kann.

Zahlreiche dieser Zielsetzungen fiih-
ren zu NP-harten Problemen. Das bedeu-
tet, dass die Laufzeit der einzigen Algo-
rithmen, die uns zur optimalen Lésung
dieser Probleme bekannt sind, mit der
Grole des Problems exponentiell zu-
nimmt und es wird weithin angenommen,
dass dieses Verhalten probleminhirent
ist. Demnach befinden wir uns auf der
Suche nach Approximationsalgorithmen.
Ein Approximationsalgorithmus ist ein
effizienter Algorithmus zur Lésung eines
solchen Problems, also ein Algorithmus,
dessen Laufzeit polynomiell anstatt ex-
ponentiell zunimmt. Die durch einen
Approximationsalgorithmus gelieferte
Losung ist nicht unbedingt optimal, je-
doch nicht allzu weit von der optimalen
Problemlssung entfernt.

In den vergangenen Jahren wurden
Algorithmen fiir das Problem der Meta-
suchmaschinen entwickelt, die nicht
nur in der Theorie gut funktionieren,
sondern nach Mafgabe der durchge-
fithrten Computerstudien auch in zahl-
reichen praktischen Anwendungen opti-
male Ergebnisse erzielen. In unserem
gegenwirtigen Forschungsprojekt unter-
suchen wir, ob derart gute Ergebnisse
auch fiir andere Zielsetzungen erreicht
werden kénnen.
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Ganzheitliche Produktkonfiguration

Viele Automobilfirmen bieten heute :

Konfiguratoren fiir ihre Produkte im In-
ternet an. Typischerweise stellt ein Kunde
ausgehend von der Wahl eines Modells

sein personliches Fahrzeug durch Auswahl :
méglicher Optionen zusammen. Fiir man- :

che Optionen ist die Auswahl verpflich-
tend, wie etwa die Wahl einer Farbe des
Autos oder die des Motors. Andere sind
optional, wie etwa eine Anhéngerzugvor-

richtung oder ein Telefonmodul. Zwischen :

den Optionen gibt es Abhéngigkeiten:
ein starker Motor bedingt durch die mag-

liche Erzielung hoher Geschwindigkeiten

bestimmte Radkombinationen, wiithrend
die Anhingerzugvorrichtung schwache
Motoren ausschliet. Unsere Gruppe
forscht an generischen Methoden, um
aus Einzelteilen komponierte Produkte
wie etwa ein Auto, in ihrer ganzheitlichen
Struktur darzustellen und daraus auto-
matisch Anfragen zu ihrer Konfiguration

zu beantworten.

Dabei ist zu beachten, dass z.B. die -

Herstellersicht eines Autos sehr viel kom-
plexer ist als die Verkaufssicht, weil sie
nicht nur die fiir den Verkauf relevanten
Optionen/Teile, sondern letztendlich das
ganze Auto bis zur einzelnen Schraube
beinhaltet. Weiterhin unterscheiden Her-
steller die Konstruktionssicht (Welche
Teile bilden das Produkt?) von der Her-
stellungssicht (Wie baue ich das Produkt?)
von der Finanzsicht (Was kostet das Pro-
dukt? Welchen Deckungsbeitrag erzielt
es?). Zusitzlich arbeiten Hersteller heute
nicht mehr auf der Grundlage einzelner

Produkte, sondern so genannter Produkt- -

linien, bei denen auf der Basis eines
moglichst hohen Anteils gemeinsamer
Teile verschiedene Produkte realisiert
werden. So gehoren z.B. der Audi A3
und der VW Golf zur gleichen Produkt-
linie des VW Konzerns. Heute werden
diese Sichten typischerweise nicht zu-
sammen, sondern getrennt voneinander
abgebildet. Unser Ziel ist es, eine ganz-
heitliche Sicht auf ein Produkt zu ermag-
lichen und seine Eigenschaften automa-
tisch zu berechnen.

Auto
T
/’/
_—
Sport Kombi Luxus
Motor Farbe

Verkaufssicht eines Autos

Beispiele fiir solche Eigenschaften
wiren im Fall des Automobils auller der
Konfiguration die Anzahl der méglichen
Produkte aus einer Produktlinie unter
Vorgabe bestimmter zu verwendender
Teilegruppen, oder die Konsistenz von

Teilegruppen in Bezug auf die méglichen

Konfigurationen, d.h., ob diese iiber-
haupt zu einem Produkt beitragen.
Weitere Moglichkeiten wiren die Frage

nach einem Produkt mit minimalen Her- :

stellungskosten oder die oben erwiihnte
verkaufsorientierte Konfigurationssicht
auf das Produkt. All diese Eigenschaften
sind ,hart”, d.h. es gibt bis heute kein
Verfahren, das sie fiir beliebige Produkte
aus vielen Teilen in aktzeptabler Zeit lost.

Fiir das Automobilbeispiel konnen wir -
im Moment Produkte bis zu einer Grole :
von etwa 6000 Teilen in verniinftiger :
Zeit behandeln. Potentiell repriisentiert
das Produkt dann 26000 yerschiedene
Konfigurationsméglichkeiten, deutlich
mehr als die geschiitzte Anzahl 2 1300
der Atome im Universum. Solch grofie
Probleme lassen sich nur durch die
automatische, intelligente Ausnutzung
der Abhiingigkeitsstrukturen bearbeiten.
Eine komplette Produktlinie im Auto-
mobilbau benétigt etwa 50000 Teile.
Verfahren fiir Probleme dieser Grifien-
ordnung sind Gegenstand der aktuellen

Forschung.
Motor
—
///
- X
Kopf Block Anbau
1.81 2.0 2.2
Turbo Sauger Direkt
FilterG1 FilterG2

Konstruktionsdarstellung eines Motors
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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 auch den Charakter
einer Ingenieurwissenschaft und lebt von
den vielfaltigen Beriihrungspunkten mit ver-
schiedensten Anwendungen. Die Entwicklung
von Software erfiillt in diesem Kontext viele
Funktionen. Sie ist Grundlagenforschungs-
gegenstand, Resultat der Umsetzung neuer
Ergebnisse der Grundlagenforschung, als
auch die ingenieurmaBige Realisierung einer
Spezifikation zur Losung eines konkreten
Anwendungsproblems. Somit ist Software
inharenter Bestandteil und Bindeglied der

Informatikforschung.

Am Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik wird diese Philosophie seit der
Griindung des Instituts mit grolem
Erfolg umgesetzt. Alle Abteilungen und
Gruppen arbeiten daran, die Ergebnisse
ihrer Grundlagenforschung in praxisrele-
vante Softwaresysteme umzusetzen und

fir Wissenschaft und Industrie verfiigbar

zu machen. Es gibt eine beachtliche An-
zahl am Institut entwickelter Software-
systeme aus allen Abteilungen und Grup-
pen, die ihren Weg in die Wissenschafts-
gemeinde gefunden haben und an vielen
Orten der Welt fiir Forschungsarbeiten
verwendet werden. Dabei handelt es sich

tiberwiegend um kostenfreie Open-Source- :

Software. In einigen Fillen wurden aber
auch Startup-Firmen gegriindet, die die
Software weiterentwickeln und vertreiben.

Die geschickte Umsetzung mathe-
matischer Modelle und Algorithmen in

lauffihige Software ist wie bereits erwihnt :

ein wichtiger Forschungsgegenstand. Algo-

rithmen, die abstrakt sehr gute, mathema- -

tisch analysierbare Laufzeit- und Speicher-
platzeigenschaften haben, so genannte
asymptotische Komplexititsmalie, sind
in der Implementierung auf modernen
Rechnern und gerade auf den aktuellen
verteilten Mehrprozessor- und Cluster-
Systemen nicht automatisch effizient.
Eigenschaften der Kommunikation, Pro-
zessoren, Speicher und Magnetplatten
sowie die Charakteristika realer Daten
miissen im Engineering geeignet bertick-
sichtigt werden, um einsatztaugliche

Softwaresysteme zu erstellen. Gelingt

die Erstellung eines Softwaresystems fiir
ein neu entwickeltes Verfahren, so liefert :
das System wiederum wertvolle Hinweise
auf relevante Spezialfille oder sinnvolle
Generalisierungen des behandelten Pro-
blems oder der verwendeten Methoden.

Die Artikel zum Forschungsschwer-
punkt Software sind ein Querschnitt
durch unsere Aktivititen. Ein aktuelles
Forschungsthema ist die Erweiterung der
syntaktischen Suchméglichkeiten im :
World Wide Web (WWW) um seman-
tische Information. Die Artikel , TopX 2.0
— effiziente Suche in digitalen Bibliothe-
ken* und ,RDF-3X — schnelle Suche auf
semantischen Daten” beschreiben zwei
Softwarelgsungen zu diesem Thema. In
der Bioinformatik arbeiten wir an Soft-
ware zur automatischen Generierung von :
Medikamententherapien. Tn den Artikeln :
JAnalyse von HIV-Resistenzen” und ,Ana- :
lyse von HBV-Resistenzen” werden zwei
Softwaresysteme fiir diese Problemstel-
lung vorgestellt. Die Entwicklung von
Algorithmen, die auf den inzwischen
zum Standard gewordenen parallelen
Hardware-Architekturen deutlich an
Leistung gewinnen, ist eine grofe
Herausforderung. Der Artikel ,GBACE:
Parallele Verarbeitung adaptiver Daten”
beschreibt eine Software, die eine Schicht
zwischen einer parallelen Architektur
und einem Algorithmus bildet.Diese er-
leichtert dem Entwickler die Ausnutzung
von Parallelitt.
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Analyse von HBV-Resistenzen

Hepatitis-B-Virus

Das Hepatitis-B-Virus (HBV) infi-
ziert humane Leberzellen, wodurch eine
akute oder chronische Leberentziindung
(Hepatitis) entsteht. Nach Schitzungen
der Weltgesundheitsorganisation (WHO)
haben weltweit 300 bis 420 Millionen
Menschen eine chronische Hepatitis B
und ca. eine Million Menschen sterben
jahrlich an den Folgen dieser Erkrankung.
Um die Spitfolgen wie Leberzirrhose
und Leberkrebs zu vermeiden, ist friih-
zeitig mit einer antiviralen Therapie zu
beginnen. Ziel dieser Behandlung ist die

dauerhafte Unterbindung der Vermehrung

des Virus in den Leberzellen. Hierfiir
stchen mehrere Medikamente zur Ver-

fiigung.

Hepatitis-B-Viruspartikel (Bildquelle: Antonio Siber)

Reverse-Transkriptase-Inhibitoren

Von groBer medizinischer Bedeutung

sind die Reverse-Transkriptase-Inhibitoren.
Diese hemmen die Vervielfiltigung der
viralen DNA durch einen einfachen,
aber genialen Trick. Die Bausteine der
DNA, die Nukleotide, werden normaler-
weise zu einer langen Kette miteinander
verbunden. Hierzu befinden sich an bei-
den Seiten der Nukleotide entsprechende
chemische Bindestellen. Die Reverse-

Transkriptase-Inhibitoren, welche bei der :

Therapie von Hepatitis B zum Einsatz
kommen, sind ihrer chemischen Eigen-

schaft nach normalen Nukleotiden nach-

empfunden und werden daher von der vi-
ralen Polymerase in die DNA Kette mit
eingebaut. Jedoch fehlt ihnen die chemi-
sche Gruppe, an welcher die Kettenver-
lingerung stattfindet, so dass es zu einem

Kettenabbruch kommt und die virale DNA

nicht vervollstindigt werden kann. Diese

Therapie verlangsamt die Vermehrung des
Virus entscheidend und verhindert damit :

verbundene Folgeerkrankungen der Leber,
aber nur solange sich das Virus nicht der
Therapie angepasst und Resistenzen ent-
wickelt hat. Die Entwicklung von Resis-
tenzen stellt eine grofe Schwierigkeit
bei der langfristigen Behandlung von
Hepatitis B dar.

Resistenzfaktor

Um die Auswahl und den Einsatz
der Medikamente zu optimieren, haben

wir uns zusammen mit unseren Koopera- :

tionspartnern aus Medizin und Virologie
ein grofles Ziel gesetzt. Unsere Aufgabe
ist die umfassende Vermessung des He-
patitis-B-Virus. In aufwindigen Laborver-
suchen kann fiir ein Virus die Resistenz
in Form eines leicht interpretierbaren
Zahlenwertes bestimmt werden. Dieser
Resistenzfaktor sollte idealerweise vor
jeder Therapieentscheidung neu auf
Basis der Patientenprobe fir alle vorhan-
denen Medikamente bestimmt werden.
Leider ist dies aus verschiedenen Griin-
den nicht méglich. Zum einen sind die
Laborversuche zu teuer und zum ande-
ren benétigen diese mehrere Wochen bis
die Ergebnisse feststehen. Wir méchten
deshalb einen Weg beschreiten, den wir
bereits bei der Analyse des Humanen
Immundefizienz-Virus (HIV) erfolgreich
erprobt haben.

Resistenzlandschaft

Die Basis unserer Forschung ist,
dass die Eigenschaften des Virus in sei-
nem Genom verschliisselt sind. Wenn
wir also einen Weg finden den Resistenz-
faktor aus dem Virusgenom abzuleiten,
kinnen wir stets auf dieses Modell zu-
riickgreifen. Hierzu benétigen wir einige
hundert Messungen des Resistenzfaktors
fiir verschiedene Virusgenome. Die ge-
schickte Auswahl dieser Messungen ist
fiir unser Vorhaben von grofier Bedeu-
tung. Denn zum einen kénnen wir nur
Zusammenhinge wiedergeben, die wir
vorher in den Messungen gesehen haben,
und zum anderen miissen wir versuchen, :
den genotypischen Ursachen auf den
Grund zu gehen, um die relevanten
Schlussfolgerungen abzuleiten. Daher
haben wir ein System entwickelt, das
aus mehreren tausend Hepatitis-B-Viren
aus ganz Europa einige hundert virale
Prototypen auswithlt. Diese Auswahl soll
die Diversitiit des Virus wiederspiegeln
und es uns ermdaglichen einen Algorith-
mus zu entwickeln, der uns in Zukunft
bei der Auswahl der effektivsten Thera-
pie unterstiitzen kann.

queissed

Hepatitis-B-Resistenzlandschaft
(schematische Darstellung)
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Analyse von HIV-Resistenzen

HIV-Therapie

Seit der Humane Immunodefizienz-
virus (HIV) vor etwa 30 Jahren als Aus-
l6ser von AIDS entdeckt wurde, sind
Medikamente entwickelt worden, die in
vier verschiedenen Phasen des viralen

Lebenszyklus eingreifen. Zur Behand-

lung von HIV-Patienten setzt man gegen- -

wiirtig 24 Medikamente ein. Grund fiir
die hohe Zahl an Medikamenten ist die
Tatsache, dass Viren immer wieder neue

Resistenzen gegen die verabreichten Wirk-

stoffe entwickeln. Die Ursache dafiir
sind so genannte Resistenzmutationen —

bleibende Verinderungen im viralen Erb- :

gut, die den Krankheitserreger gegen das
Medikament schiitzen. Die Behandlung
von HIV-Patienten wird dadurch enorm
erschwert. In der Abteilung 3 des Max-
Planck-Instituts fiir Informatik wird eine
Softwaresammlung gewartet und weiter-
entwickelt, die Virologen und Kliniker
bei der Auswahl von HIV-Therapien

unterstutzt.

geno2pheno[resistance]

Die Resistenz einer HIV-Variante
(der Phinotyp) kann in einem zeit- und
kostenintensiven Verfahren im Labor ge-
messen werden. Schneller und kosten-
giinstiger ist die Bestimmung der Muta-
tionen im viralen Erbgut, die die Ursache
der Resistenzentwicklung darstellen (der
Genotyp). Mit diesen Mutationen kann
man erst nach komplexer Interpretation
eine Aussage iiber die virale Resistenz
treffen. Die Software geno2phenolresis-
tance] verfiigt iiber eine Datenbank, in

[ — e

Abbildung 1: geno2pheno[resistance] interpretiert
die Mutationen von HIV, um die Empfindlichkeit des
Virus gegen verschiedene Medikamente vorherzusa-
gen. Dies wird in Form einer Zahl, dem Resistenz-
faktor, quantifiziert. Wenn dieser im griinen Bereich
liegt, ist das Virus gegen das Medikament empfind-
lich. Liegt er hingegen im roten Bereich, so ist eine
Resistenz zu vermuten.

der einander zugeordnete genotypische
und phinotypische Messdaten gespei-
chert sind. Das Programm wendet Me-
thoden des statistischen Lernens auf
diese Daten an, um die Bezichungen
zwischen Mutationen und Resistenzen
zu enttarnen. Somit kann geno2pheno
[resistance] die Mutationen des Virus
interpretieren und die Empfindlichkeit
des Virus gegen einzelne Medikamente
berechnen [Abbildung 1]. Das System hat
sich in der klinischen Praxis bewiihrt:
zwei Drittel der Therapien fiir HIV-Pa-

tienten in Deutschland werden mit Hilfe :

von geno2phenolresistance] ausgewihlt.

THEO

Damit HIV-Therapien wirksam sind,
miissen sie zumindest drei verschiedene
Medikamente beinhalten. Die Auswahl
dieser Medikamente muss unter anderem
virale Resistenzen und Abhingigkeiten
zwischen den verschiedenen Medikamen-
ten beriicksichtigen. Das Computerpro-
gramm THEO (THErapy Optimizer) ist
eine wichtige Ergiinzung und konzeptio-
nelle Weiterentwicklung von geno2pheno
[resistance]. THEO wendet Methoden
des statistischen Lernens auf klinische
Daten von vergangenen HIV-Therapien,
wie die viralen Mutationen, die verab-
reichten Medikamente und der Erfolg
der Therapie. Aus diesen Daten erlernt
THEO die Erfolgswahrscheinlichkeit
einer Medikamentenkombination bei
gegebenen viralen Mutationen. Dabei
schitzt THEO ab, welche Mutationen
das Virus entwickeln kionnte, um Thera-
pien vorzuschlagen, die moglichst lang
wirksam bleiben. Ein behandelnder Arzt
muss eine Vielzahl von Faktoren beriick-
sichtigen, um sich fiir eine Therapie zu
entscheiden. Als Entscheidungshilfe
kann er sich von THEO eine Liste mog-
licher Therapien erstellen lassen, die die
Erfolgswahrscheinlichkeiten der einzel-
nen Therapien beinhaltet [Abbildung 2].

o3 01 om af 67 0%
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Abbildung 2: Bewertung verschiedener Medikamen-
tenkombinationen durch die Software THEO

EuResist

Die Vorhersagequalitiit von statisti-
schen Modellen, wie sie in der Software
THEO zum Einsatz kommen, hingt mal3-
geblich von der GrifBe der zur Verfiigung
stehenden Datenbank ab. Deswegen wur-
de mit Hilfe der EU das Projekt EuResist
ins Leben gerufen. Das Projekt hat das
Ziel, eine grofie europaweite Datenbank
fiir klinische HIV-Daten zur Verfiigung
zu stellen und diese Daten zur Vorher-
sage des Erfolges von HIV-Therapien zu
nutzen. Die Datenbank von EuResist
wurde anfangs mit den Daten von drei
lokalen Datenbanken gespeist (Deutsch-
land, Schweden, und Italien). Der Erfolg
des Projekts fiihrte dazu, dass sich fiinf
zusitzliche Datenbanken anschlossen und
die pharmazeutische Industrie auch einen
Datenbeitrag leistete. Weitere Datenbei-
triige sollen folgen. Im Rahmen des Pro-

- jekts wurde auch ein Therapiebewertungs-

system als Entscheidungshilfe fiir behan-
delnde Arzte geschaffen, das auf drei sta-
tistischen Modellen beruht. Der Beitrag
der Abteilung 3 ist eine Weiterentwick-
lung der Software THEO. Analog zur
THEO-Software wird auf Grund der Mu-
tationen im viralen Erbgut eine Rangliste
der moglichen Therapien erstellt. Hier-
bei werden sowohl die vorhergesagte
Erfolgswahrscheinlichkeit als auch die
Schwankungen der drei Vorhersagen
berticksichtigt.
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GBACE: Parallele Verarbeitung adaptiver Daten

Die parallele Revolution

Um das Jahr 2004 hat ein radikaler
Umbruch beziiglich der Fabrikation von
Mikroprozessoren stattgefunden. Wegen

physikalischer Einschrinkungen wurde

die seit Jahrzehnten vorherrschende Ent- :

wicklung groBerer und schnellerer Pro-
zessorkerne, zu Gunsten einer exponen-
tiell anwachsenden Hardware Paralleli-
sierung in viele Kerne innerhalb ecines
Chips, aufgegeben. Diese grundlegende
Verdnderung im Entwurf von Mikropro-
zessoren stellt eine extreme Anforderung
an die Software dar, die nun nur noch
durch ihre explizite Parallelisierung vom
technischen Hardware Fortschritt profi-
tieren kann. Denn automatisch wird die
Software auf neuer, leistungsfihigerer
Hardware nicht mehr schneller.

Parallele Koprozessoren

Im Jahr 2004 kamen zwar die ersten :

Doppelkern-Prozessoren heraus, diese
stellten aber noch lange nicht die gleichen
Anforderungen an die Software, wie sie
erst durch die exponentiell anwachsende

Zahl der Kerne mit den Jahren entstechen -

wiirden. Wir befanden uns damals erst
am Anfang der Mehrkernira. Grundsitz-
lich unterscheidet man grob Mehrkern-
Architekturen (multi-core) mit 2 bis 8
Kernen, Vielkern-Architekturen (many-
core) mit 16 bis 64 Kernen und massiv
parallele (massively parallel) Architek-
turen mit 100 und mehr Kernen. Wiih-
rend die Parallelisierung auf Mehrkern-
Architekturen mit traditionellen Mitteln

angegangen werden kann, liegt die eigent- :

liche Herausforderung fiir die Software
in der Skalierung zu Vielkern- und hoch
parallelen Architekturen wie Grafikpro-
zessoren und zukiinftigen Vielkern-CPUs.

Parallelitat auf vielen Ebenen

Die Nutzung von Vielkern-Kopro-
zessoren erlaubt eine starke Beschleu-
nigung vieler Applikationen. Fiir grofere
wissenschaftliche Probleme méchte man
daher gerne mehrere Koprozessoren in-
nerhalb eines Computers verwenden, so
dass das Problem auf die Speicher von
mehreren Koprozessorkarten verteilt wird.

Dies stellt die erste Parallelisierungs-
ebene dar. Eine zweite Parallelisierungs-
ebene existiert wegen der vielen Kerne
innerhalb jedes Koprozessors. Zusiitzlich
gibt es in jedem Kern mehrere Rechen-
einheiten, die eine dritte Parallelisie-
rungsebene formen. Fiir eine effiziente
Software-Ausfiihrung ist es sehr wichtig,
dass all diese Parallelisierungsebenen

effizient genutzt werden.

Adaptive Daten

Eine adaptive Datenrepriisentation
wird oft eingesetzt, um kontinuierliche
Funktionen bis zu einer gewissen Ge-
nauigkeit zu approximieren. Die Haupt-
idee liegt in der Benutzung einer feinen
Auflésung an den Stellen, an denen es
schwierig ist die Funktion darzustellen
und in der Verwendung einer groben
Auflésung an den Stellen, an denen die
Darstellung einfacher ist. In der linken
Spalte der Abbildung zeigen wir die
adaptive Gitterreprisentation zweier
Funktionen. Abhingig von einer Ge-
nauigkeitsschwelle haben verschiedene
Regionen der Funktion verschiedene
Auflésungen. In der Abbildung benutzen
wir unterschiedliche Farben und Block-
groben fiir die verschiedenen Auflosungs-
stufen: Je grofer der Block um so grober

die Auflgsung.

Adaptive Gittererzeugung und Verfeinerung mittels
paralleler Rekursion auf Grafikprozessoren

Fiir viele Anwendungen, die auf
solchen adaptiven Gittern arbeiten, wer-
den Einstufeniibergiinge zwischen den
Auflssungen von Nachbarblocken ge-
wiinscht. Die Umsetzung dieser Kon-
dition fiihrt zu einer rekursiven, sprich
zu einer aufeinander folgenden Verfei-
nerung vieler Blocke in der linken Spalte
der Abbildung. Die entsprechend verfei-
nerten Gitter sind in der rechten Spalte
der Abbildung zu sehen. Im Vergleich
zu der linken Spalte bemerken wir die
sanfteren Ubergiinge zwischen den
Auflgsungen.

Parallel und adaptiv

Um wissenschaftliche Probleme
effizient 16sen zu kénnen, mochte man
die adaptive Datenreprisention mit der
Parallelitit auf allen drei Ebenen kombi-
nieren. Idealerweise geschieht dies un-
abhiingig von dem spezifischen Vielkern-
Koprozessor und kiénnte daher mit ver-
schiedener Hardware laufen. Es ist je-
doch bereits jetzt schon schwierig die
vielen Ebenen der Parallelitit fiir gleich
aufgeloste Probleme zu nutzen. Dazu
kommt, dass mit adaptiven Daten die
erforderliche Softwarekomplexitit an-
steigt und die hardwarunabhiingige Ko-
dierung stellt eine weitere Herausfor-
derung dar. Wegen dieser Komplexitit
wird das Potenzial der Vielkern-Kopro-
zessoren insbesondere fiir gréfere Pro-
jekte bisher wenig genutzt. Die Soft-
wareumgebung GBACE (General Block
Adaptive Concurrent Environment)
abstrahiert die parallele Verarbeitung
adaptiver Daten und berticksichtigt viele
der Hardwareerfordernisse automatisch,
so dass ein einfacherer Zugang zu dem
grofen Potential der Vielkern-Prozes-
soren entsteht. Damit sollen die Vorteile
der parallelen Revolution endlich auch
gréferen, komplizierteren Projekten
zugutekommen.
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TopX 2.0 — effiziente Suche in digitalen Bibliotheken

Volltextsuche in semistrukturierten
Dokumenten

TopX ist eine Suchmaschine zur
Volltextsuche in so genannten semistruk-
turierten Dokumenten, einem Daten-
format, das zum Beispiel in digitalen
Bibliotheken hiufig zum Einsatz kommt.
Diese Dokumente sind semistrukturiert,
da sie semantische Annotationen und
Strukturierungsmerkmale mit reichhalti-
gen Textpassagen in einem einheitlichen
Format, dem bekannten XML-Format
(Extensible Markup Language), reprisen-
tieren. Insbesondere semantische Anno-

tationen sind interessant fiir die Anfrage-

auswertung, da sie entscheidend dazu
beitragen kénnen, den textuellen Inhalt,
der mit einer solchen Annotation gekenn-
zeichnet wurde, zu disambiguieren und
somit besser zu verstehen. So kann zum
Beispiel die Anfrage , Wer waren chema-
lige Doktoranden von Max Planck, die
selbst bekannte Wissenschaftler wurden?”
in eine spezifische Pfadanfrage tiber

einer entsprechenden Dokumentstruktur :

iibersetzt werden:

[larticle[./Iperson ftcontains ,Max Planck"]

/ldoctoral_students//scientist

(gemil XPath 2.0 Full-Text Standard)

Als Treffer dieser Anfrage tiber einem :

auf Wikipedia basierenden, annotierten
Korpus kénnen in diesem Fall direkte
Verweise u.a. zu ,Gustav Ludwig Hertz"
oder ,Erich Kretschmann" geliefert wer-
den, die dann als kompakte Antworten
mit weiterfiihrenden Links, zum Beispiel
zu deren Enzkylopédieeintrigen, ange-
zeigt werden konnen.

Explorative Suche

Die Voraussetzung fiir eine erfolg-
reiche Anwendung dieser Anfragesprache
ist allerdings eine genauere Kenntnis der
Dokumentstruktur, des so genannten
XML-Schemas, durch den Benutzer.
Um den Benutzer in der Formulierung
solcher Anfragen zu unterstiitzen, ermog-
licht TopX zusitzlich eine explorative
Form der Suche in digitalen Bibliotheken.
Hier kann der Anwender der Suchma-
schine iiber einfache Stichwortanfragen

eine Dokumentsammlung mit anfangs

unbekanntem Schema erkunden, mehr
iiber die enthaltenen Dokumente und
deren Schema lernen und dabei schritt-
weise die Anfragen verfeinern. Die Ex-
pressivitit der Anfragesprache (die die
internationalen W3C-Standards XPath
2.0 und XQuery 1.0 Full-Text unter-
stiitzt) erlaubt dabei eine schrittweise
Priizisierung der Anfragen. So kann der
Benutzer zum Beispiel in einem auf
Wikipedia-Artikeln basierenden Korpus
mit einer reinen Stichwortsuche nach
,Max Planck” beginnen. Diese Anfrage
wiirde (unter anderem) Links zu der
Person ,Max Planck" als auch zur ,Max-
Planck-Gesellschaft” unter den besten
Treffern liefern. Eine einfache Verfein-
erung der Anfrage unter Ausnutzung der
Dokumentstruktur kénnte dann folgen-
dermallen aussehen

Marticle[./fperson ftcontains ,Max Planck"]

und wiirde der Suchmaschine mitteilen,
Treffer zur Person ,Max Planck" zu be-
vorzugen.

Dartiber hinaus kinnen tiberspe-
zifizierte Anfragen, die sonst zu keinem
Treffer fithren wiirden, dynamisch wiih-
rend der Anfrageauswertung relaxiert wer-
den, withrend durch ontologie-basierte
Anfrageexpansionen auch Treffer zu
semantisch dhnlichen Konzepten gefun-
den werden kénnen.

Effizienz und Skalierbarkeit

Weite Teile der Implementierung
von TopX wurden iiber die letzten Jahre
hinweg kontinuierlich verbessert und
teilweise sogar vollkommen neu gestal-
tet. Insbesondere die interne Dokumen-

tindexierung von TopX wurde von der
Verwendung eines Datenbanksystems
auf eine véllig neu entwickelte, speziell
fiir TopX optimierte Indexstruktur umge-
stellt. Diese neue Indexstruktur unter-
stiitzt hocheffiziente Formen der Index-
komprimierung und des verteilten Index-
ierens iiber mehrere Rechner (Cluster)
hinweg, was maligeblich zur Skalierbar-
keit der Suchmaschine beitriigt. Unsere
experimentellen Ergebnisse und die re-
gelmiBige, sehr erfolgreiche Teilnahme
an internationalen Benchmark-Wettbe-
werben untermauern die weltweit starke
Position von TopX zur Informationssuche
auf semistrukturierten Daten, die kom-
merzielle Produkte weit tibertrifft.

Anwendungsspektrum und Open-Source
Verfiigharkeit

TopX zielt sowohl auf die direkte
Benutzeranwendung als auch auf die In-
tegration mit anderen Systemen. Durch
die Unterstiitzung des internationalen
XQuery 2.0 Full-Text Standards bietet
TopX nun auch die Méglichkeit, Kon-
zepte aus imperativen Programmierspra-
chen, wie beispielsweise Schleifen oder
Fallunterscheidungen, bei der Formulie-
rung von Anfragen zu unterstiitzen, was
die Verwendbarkeit von TopX mit auto-
matisch generierten Anfragen erweitert.

Der urspriingliche Prototyp von TopX
ist bereits seit 2006 als Open-Source
Paket frei verfiighar. Eine entsprechende
Open-Source Veréffentlichung der aktu-
ellen TopX 2.0 Version mit Unterstiitzung
verteilter Indexstrukturen, inkrementeller
Indexaktualisierung sowie der Volltext-
suche gemil des XQuery 2.0 Full-Text
Standards ist fiir 2011 geplant.
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Name
1859 geboren Titel
e autorvon

RDF-3X — schnelle Suche auf semantischen Daten

Semantische Daten

RDF-3X ist ein Datenbanksystem zur

Verwaltung und Suche auf semantischen
Daten, also Daten die Informationen iiber
Beziehungen zwischen Objekten enthalten.
Solche Beziechungen sind allgegenwiirtig.
Ein Buch hat beispielsweise einen oder
mehrere Autoren, ein Protein nimmt an
bestimmten Reaktionen teil und ein Be-
nutzer von Web 2.0 Webseiten hat Ver-
kniipfungen zu seinen Freunden. Diese
Bezichungen zwischen Dingen — oder
abstrakter: Entititen — bilden zusammen
mit den Entitéiten selbst eine Netz- oder
Graphstruktur. Durch eine zugehérige
formale Semantik werden die Daten-
graphen zu semantischen Netzen, d.h.
Netzen in denen automatisiert Schliisse

gezogen werden kénnen.

Arthur Conan Doyle Das Zeichen der Vier

objektl —m7m8 — 1 & objekt2

geborenin \Erscheinungsjahr
Edinburgh \Iiest l 1890
\iegll n v
objekt3 .

Schottland 4 \

Beispielgraph fiir RDF-Daten

Ein Datenformat, das speziell fiir
graphstrukturierte Daten entworfen wur-
de, ist das Resource Description Frame-
work (RDF). Eine RDF-Datensammlung
besteht aus Tripeln, die jeweils einer Kan-
te und dem zugehérigen Knotenpaar im
Datengraphen entsprechen. Ein Tripel
besteht in RDF-Schreibweise aus Sub-
jekt, Pradikat und Objekt. Im Graph ent-
spricht dies der mit ,Priidikat” beschrif-
teten Kante von Subjekt zu Objekt. Im
Beispiel gibt es die Kante <id 1, geboren,
1859>, die ausdriickt, dass das Subjekt
L,id1" mit dem Namen Arthur Conan
Doyle 1859 geboren wurde. Weitere
Kanten wie <idl, autorVon, id2>, <idl,
geborenln, Edinburgh> und <Edinburgh,
liegtIn, Schottland> geben an, dass das
Objekt ,id2" von id1 geschrieben wurde,
dass id1 in Edinburgh geboren ist und
dass Edinburgh in Schottland liegt.

Suche in RDF-Graphen

Auch komplexe Zusammenhinge
lassen sich durch diese Art von Verweisen
relativ einfach formulieren. Die Einfach-

heit und Flexibilitit, die durch die Graph-

struktur der Daten erreicht wird, fiithrt
allerdings dazu, dass die Suche in RDF
relativ aufwindig ist. Suchanfragen wer-
den normalerweise in einer Anfragespra-
che wie zum Beispiel SPARQL formuliert
und beschreiben ein Muster, das in den
Daten gesucht werden soll. Wenn man
beispielsweise die Titel von Biichern
schottischer Autoren sucht, kann man
das mit folgenden Tripel-Mustern be-
schreiben:

lautor <geborenln> ?stadt
stadt <liegtIn> Schottland
‘autor <autorVon> ’buch
?buch <Titel> ?titel

Die mit Fragezeichen beginnenden
Teile sind jeweils Variablen, deren Werte
vom Datenbanksystem bestimmt werden
miissen. Die Teile in spitzen Klammern
sind vom Benutzer als Suchbedingung
vorgegebene Werte. Um diese Anfrage zu
beantworten, muss das Datenbanksystem
also alle Tripel finden, die die Muster der
Anfrage erfiillen. Da die Datengraphen
sehr grof sind, kommen dabei aber fiir

die einzelnen Teile viele Millionen Tripel

in Frage, was eine effiziente Suche sehr

schwierig macht.

Das von uns entwickelte Datenbank-

system RDF-3X (RDF Triples Express)

geht diese Probleme auf mehreren Ebenen

an. Zunichst einmal werden die Daten

selbst geeignet gespeichert, damit einzel- :

ne Tripel-Muster effizient ausgewertet
werden kénnen. Wir haben dazu die Da-
ten geschickt komprimiert und mit Such-
bdumen indexiert, so dass jedes beliebige
Tripel-Muster sehr schnell ausgewertet
werden kann. Das allein reicht jedoch
nicht aus, denn Benutzer sind meist an

groferen Zusammenhiingen interessiert
und stellen deshalb Anfragen mit meh-
reren verkniipften Tripel-Mustern. Daher
bildern wir solche zusammengesetzten
Anfragen auf Ausfiithrungsstrategien mit = :
algebraischen Operatoren ab und wihlen :
aus den verschiedenen Ausfiihrungsalter- -
nativen diejenige aus, die voraussichtlich
am schnellsten die Antworten zur An-
frage liefern kann. Mit Hilfen von stati-
stischen Modellen werden die verschie-
denen Alternativen bewertet und dann
die effizienteste Alternative ausgewihlt.
Fiir die Beispielanfrage miisste man
etwa schitzen, ob es mehr Autoren oder
mehr Stidte gibt und wie sich dies auf
die Laufzeit der Ausfithrung auswirkt.
Eine sorgfiltige Auswahl der Ausfiihrungs-
strategie kann die Anfrageverarbeitung
oft um einen Faktor 10 oder mehr be-
schleunigen.

Effizienz und Skalierbarkeit

Die Suche in semantischen Daten
ist schon bei relativ kleinen Graphen
schwierig, da die Graphen héufig keine
bekannte Struktur aufweisen (d.h. kei-
nem Schema gentigen). Trotzdem war
uns wichtig, dass RDF-3X nicht nur auf
kleinen Daten, sondern auch auf sehr
groflen Datensitzen mit Milliarden von
Kanten effizient funktioniert. Ein grofles
Problem ist dabei auch, solche grofien
Daten zu aktualisieren, d.h. neue Daten
einzufiigen und gegebenenfalls alte zu
entfernen, ohne dabei die ganze Daten-
bank anhalten zu miissen. Im Lauf der
Zeit haben wir deshalb zahlreiche Tech-
niken wie Sideways Information Passing
und Triple Versioning in RDF-3X einge-
baut, um zu solchen Datengriéfien zu
skalieren. In experimentellen Vergleichen :
mit anderen Systemen schneidet RDF-3X
regelmiiBig hervorragend ab. Gerade bei  :
komplexen Anfragen mit vielen Tripel-
Mustern ist RDF-3X hiufig weit schnel-
ler als andere Systeme. "
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Bilder sind der schnellste Zugang zum
menschlichen Bewusstsein. Algorithmen

zur geeigneten Visualisierung digitaler
Informationen spielen daher in der Infor-
matik eine herausragende Rolle.

Die Anforderungen an Visualisierungsalgo-
rithmen sind dramatisch gestiegen: Immer
realistischer und schneller miissen kiinstliche
und natiirliche Welten dargestellt werden —
in Flugsimulatoren, chirurgischen Operations-
planungssystemen, Computerspielen oder bei
der Abbildung groBer Datenmengen in den

Natur- und Ingenieurwissenschaften.

Die Basis qualitativ hochwertiger

computergenerierter Bilder sind akkurate -

Szenenmodelle. Am Max-Planck-Institut
fiir Informatik werden automatisierte
Methoden zur Digitalisierung realer Ob-
jekte erforscht, die neben der eigentlichen
Szenengeometrie auch die Beleuchtung
und die Reflektionseigenschaften exakt
vermessen. Die Rekonstruktion dyna-
mischer Szenen gewinnt hierbei immer
mehr an Bedeutung und findet viele An-
wendungen in der Computeranimation
so-wie in den Bereichen 3D-TV und 3D-

Video (sieche hierzu auch die Forschungs- :

berichte aus dem Bereich ,Analyse von

Bildern und Videos").

Auch die Rekonstruktion statistischer :

Modelle von bestimmten Objektkatego-
rien, wie Gesichtern oder menschlichen
Kérpern, aus 3D-Scans ist Gegenstand
unserer Forschung. Diese Modelle er-
méglichen es uns zum einen die Bewe-
gung des Gesichtes oder des Kérpers zu
simulieren, zum anderen kann auch die
sich verindernde Gesichts- oder Kérper-
form simuliert werden (beispielsweise
nach Erhshung des Gewichts). Die Lé-
sungen vieler Probleme in der Bildverar-
beitung, der Computeranimation und
der 3D-Bewegungsmessung werden
durch diese Modelle dramatisch verein-
facht. Die statistische Analyse von 3D-
Geometrie erméglicht es auch grundle-
gende Ahnlichkeiten und Symmetrien
zwischen verschiedenen 3D-Modellen
sowie innerhalb eines einzelnen 3D-Mo-
dells zu entdecken. Man kann auf diese
Weise die grundlegenden Bausteine von
3D-Formen erkennen und daraus Regeln
ableiten, wie vollautomatisch neue Ver-
sionen dieser Formen erstellt werden
kénnten.

Um die Modelle virtueller Welten
naturgetreu erscheinen zu lassen, ent-
wickeln wir auch neue Methoden zur Si-
mulation der Lichtausbreitung in Szenen,
der so genannten globalen Beleuchtung.
Bei der globalen Beleuchtung simuliert
man neben dem einfallenden Licht, das
direkt von den Objekten reflektiert wird,
vor allem das indirekte Licht, das mehr-
fach von verschiedenen Oberflidchen
hin- und hergeworfen wird. Ein Fokus
liegt hierbei auf der Entwicklung von
Echtzeit-Algorithmen.

Die durch die Bildsynthese oder
durch Bildaufnahme entstandenen
Bilder umfassen typischerweise einen
Helligkeitsbereich (Dynamik), der nahe
an die reale Welt heran reicht. Wir er-
forschen Algorithmen zur Bildverarbei-
tung auf diesen so genannten High
Dynamic Range Bildern (HDR) sowie
Methoden zu deren Darstellung auf
Standarddisplays.

Auch Fotografien und Videos stellen
Formen visueller Medien dar. Diese sind
sowohl dsthetisch ansprechend als auch
wichtige Instrumente der Datenanalyse.
Wir arbeiten daher an neuen optischen
Systemen fiir Kameras und entwickeln
die klassische Kamera zu einem Berech-
nungsinstrument weiter, das aus einzel-
nen Bildern weit mehr Informationen
extrahieren kann als reine Lichtintensi-
titen, wie zum Beispiel 3D-Geometrie.
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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.
AulBerdem 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- : . o
- Rendern von HDR-Bildern fiir Gerédte mit limitiertem

Kontrastumfang

ist aber nicht mehr aktuell. Heutige LCD- -
und Plasmabildschirme kénnen eine viel :

gegeben werden kénnen. Diese Annahme

grofere Farbskala (color gamut) und einen
groferen Helligkeitsbereich (dynamic
range) darstellen als ihre Vorginger.

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

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

Grenzen der bisherigen Bildverarbeitung, -

indem alle Farboperationen sehr viel
genauer ausgefiihrt werden. Selbst die
Wahrnehmung des menschlichen Auges
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 pri-

ziser, sondern schafft es auch, visuelle
Signale in der menschlichen Perzeption
zu synthetisieren oder zu visualisieren.
So kénnen im Gegensatz zu traditionel-
len Bildern die HDR-Bilder visuelle

ool -

Mapping

Phinomene wie selbstleuchtende Ober-

- flichen (Sonne, Glithlampen), Glanz-
punkte, Schatten sowie lebendige, stark
o gesiittigte Farben darstellen.

In der Forschungsgruppe der Com-
putergrafik haben wir neue Video- und

Bildformate entwickelt, die natiirliche
o Szenen duBerst genau kodieren. Um die
- aroBeren Datenmengen entsprechend
- verwalten zu kénnen, erreichen diese

Formate gute Kompressionsraten. Wir

¢ haben auBlerdem ein Softwarepaket ent-
- wickelt pfstools [http://pfstools.sourceforge.net], -
- das niitzliche Programme fiir die HDR- - technischen Forschung) mit Unterstiit-
. Bildverarbeitung beinhaltet und fiir zu-

© kiinftige Forschungsarbeiten gedacht ist.
© Mit unserer Arbeit haben wird versucht,
- das Softwarepaket moglichst unabhiingig
- von spezieller Bildtechnologie zu gestal- -
. ten. Auf diese Weise schréinken uns nur
© die Fihigkeiten der menschlichen Per-

- zeption ein.

- dem Gebiet der HDR-Bildqualititsbeur-
. teilung. AuBerdem stellen wir einen kos-

Wir leisten zudem Pionierarbeit auf :

- tenlosen Internetdienst zur Verfiigung
[http://drim.mpi-sb.mpg.de/]. Dabei kann ein
* Benutzer zwei HDR-Bilder oder sogar

- ein gemischtes Paar aus einem HDR-

- Bild und einem komprimierten Bild
(Ergebnis vom Tonemapping), auf Ab-
- weichungen vergleichen, die auch vom
- menschlichen Auge erfasst werden.

Bereits bestehende Bildverarbei-

tungssoftware und Hardware auf HDR-

- Daten umzugestalten, erfordert viel Auf-

- wand. Auch war die Definition einiger

. neuer Standards fiir die Bildverarbeitung
notwendig. Im Wesentlichen wollen wir
- das HDR-Bildverarbeitungs-Konzept

- popularisieren, neue Standardwerkzeuge

- und Algorithmen fir die Verarbeitung

: von HDR-Daten entwickeln und die
Forschung im Bereich visueller Perzep-

. tion vorantreiben, da diese einen ent-

- scheidenden Einfluss auf die digitale

. Bildverarbeitung hat.

Nun sind unsere Ideen auf frucht-

- baren Boden gestoien: Die EU-Kommis-
- sion hat unserem Vorschlag zur Durch-
- fuhrung einer sogenannten COST-Initia-
© tive (Europaische Zusammenarbeit auf

dem Gebiet der wissenschaftlichen und

. zung zahlreicher Partner aus der Industrie :
:und akademischen Kreisen in Europa
: zugestimmt.
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Echtzeit-Rendern komplexer Szenen

In der Computergrafik ist das Ren-
dern ein Hauptforschungsgebiet, wobei
das Ziel darin besteht, digitale Medien
durch fotorealistische Bilder auszuge-
stalten. Ungeachtet der Fortschritte, die
in jiingster Zeit bei den Grafikalgorith-

men und der Grafikhardware erzielt wur- :

den, stellt die Simulation der Lichtaus-
breitung in Echtzeit nach wie vor eine
Herausforderung dar. In diesem Artikel
mochten wir unsere Ansitze zur Simu-
lation fotorealistischer optischer Effekte,
wie sie in der Fotografie tiblich sind,
vorstellen. Dabei begegnen wir neueren
Anforderungen im Bereich der inter-
aktiven Medien.

Bildbasiertes Raytracing

Der klassische Ansatz beim Ren-
dering durch Strahlenverfolgung (Ray-
tracing) beruht auf einem Dreiecksnetz-
modell der Szene. Oft erleichtern hierar-
chische Datenstrukturen die Schnitt-
punktberechnung der Strahlen. Jedoch
hat sich die Leistungsfihigkeit dieses
Ansatzes als unzuldnglich fiir Echtzeit-
Anwendungen erwiesen. Der von uns
gewihlte Ansatz zur Wiedergabe drei-
dimensionaler Szenen schlieit nicht
sichtbare Szenenbereiche aus, wodurch
kostenaufwendige Berechnungen ent-

fallen. Zudem eignet sich die Raum-Zeit-

Kohirenz dieses Ansatzes, um Nutzen
aus der Parallelverarbeitung auf der
GPU (Graphics Processing Unit) zu
ziehen. Bei unserem Ansatz werden
die Strahlen im 2D-Bildraum definiert.
Die Tiefenkomplexitit der Szene wird
durch eine schichtweise aufgebaute
Datenstruktur reduziert.

Simulation optischer Linseneffekte

Durch die bildbasierte Strahlen-
verfolgung kann zum Beispiel ein opti-
sches Linsensystem simuliert werden.
Im Gegensatz zum Lochkameramodell,
das in der Computergrafik normalerweise
Verwendung findet, haben die Blenden
herkémmlicher Kameras einen messba-
ren Durchmesser. Der einzige bisher
existierende akkurate Ansatz zur Linsen-
simulation verfolgt mehrere Einzelstrah-
len durch eine diinne Linse. Dieses Ver-
fahren erfordert allerdings sehr lang-

wierige Berechnungen. Die Ergebnisse,

die sich mittels der neuen bildbasierten
Strahlenverfolgung realisieren lassen
[Abbildung 1], unterscheiden sich kaum
von denen beim herkémmlichen Ren-
dering-Verfahren. Dafiir knnen die
Ergebnisse um bis zu zwei Groienord-
nungen schneller berechnet werden.

Durch die Simulation sphérischer
Linsen koénnen noch komplexere opti-
sche Effekte dargestellt werden. Ein
Beispiel ist die Aberration, welche durch
die Abweichung der gebrochenen Strah-
len vom Brennpunkt entsteht. Wihrend
die Aberration streng genommen ein
optischer Bildfehler ist, verleiht sie
einem unbewegten Bild oft einen gera-
dezu dramatisch wirkenden Realitits-
effekt. Abbildung 2 zeigt einen Feld-
kriimmungseffekt, eine der hiufigsten

Folgen der Aberration.

Abbildung 2: Die Feldkriimmung erzeugt die lllusion
von Geschwindigkeit in statischen Bildern.

Abbildung 1:

Der Teil des Bildes in der linken
unteren Halfte wurde mit einem
Standard-Lochkamera-Linsen-
modell gerendert, wahrend die
rechte obere Hilfte ein mit
Tiefenunscharfe gerendertes
Bild eines realistisch simulierten
Linsensystems darstellt.

Serverbasiertes Rendern

Server-Client-Plattformen fiir die
interaktive 3D-Grafikgestaltung haben
sich im Zeitalter von Mobilitit und
stdndigen Verdnderungen im Hardware-
Bereich als unverzichtbar herausgestellt.
Indem man die Bild-/Videoberechnung
leistungsstarken Servern tiberldsst und
nur die entstehenden Bilder iibertrigt,
kann man die Client-seitigen Aufgaben
auf das Surfen im Internet und Abspielen
von Videoclips reduzieren. Derartige
Server-Client-Grafikplattformen haben
noch etliche andere Vorteile, wie bei-
spielsweise die Kapselung sehr groler
Datenmengen auf Servern zur Vereinfa-
chung der Datenaktualisierung, Verbes-
serung der Sicherheit und Vereinheit-
lichung von Updates bei Netzwerken
mit vielen Teilnehmern.

In unserer Forschung haben wir
uns darauf konzentriert, den Server zu
entlasten, indem wir die Qualitit der
Bildberechnung an die Bandbreite der
Video-Dateniibertragung anpassen.
Aulerdem werden bei der Bildberech-
nung die Grenzen des menschlichen
Sehsinns ausgenutzt, um Bilddetails, die
entweder im Zuge der Kompression ent-
fernt wiirden oder vom menschlichen

Auge nicht wahrgenommen werden, auf

dem Server erst gar nicht zu berechnen. :::
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Rechnergestiitzte Fotografie

Die herkémmliche Fotografie wurde :

bereits vor Jahren von der digitalen Foto-

grafie abgelost. Withrend traditionelle Ver- :

fahren auf chemischer Basis operieren,
wandeln digitale Kameras das einfallen-
de Licht direkt in Zahlwerte um. Diese
Umwandlung geschieht mit Hilfe einer
Recheneinheit, die auf der Kamera un-
tergebracht ist. Das neuentstandene
Fachgebiet Computational Photography
— oder rechnergestiitzte Fotografie — be-
schiftigt sich mit der Frage, wie her-
kommliche Kameras durch rechentech-
nische Verfahren verbessert werden
kénnen. Unsere Arbeitsgruppe erforscht
neuartige Algorithmen, um bekannte
Schwachpunkte herkémmlicher Kameras

zu beheben und neue Anwendungsfelder

wie zum Beispiel in der 3D-Rekonstruk-
tion, zu schaffen.

Eine Kamera mit Hohem Dynamischem
Aufnahmebereich (HDR)

Obwohl die digitale Fotografie ana-
loge Aufnahmeverfahren aufierhalb der
Filmindustrie verdriingt hat, sind digitale
Kameras filmbasierten Kameras nicht in
jeder Hinsicht tiberlegen. Die schwer-
wiegendste Einschrinkung der heute
verwendeten digitalen Kameras gegen-
iber den filmbasierten Ansitzen betrifft
den Dynamikbereich, also das Kontrast-
verhiltnis zwischen dem hellsten und
dem dunkelsten wahrnehmbaren Objekt
im Bild. Wihrend die besten digitalen
Kameras nur einen Dynamikbereich von
bis zu 10 f-stops besitzen, knnen film-
basierte Kameras bis zu 12—14 f-stops
naturgetreu abbilden, wobei ein Unter-
schied von einem f-stop die doppelte
Lichtmenge darstellt. Unsere Gruppe
hat den Protoypen einer Kamera entwik-
kelt, die einen bis zu 1.5 f-stops hsheren

Dynamikbereich besitzt als herksmmliche

digitale Kameras. Zum Vergleich: profes-
sionelle Objektive gewinnen gegeniiber
giinstigen Varianten maximal 1 f-stop.

Theoretische Analyse von Multiplex-
kamerasystemen

Kameras werden oft im Multiplexing- :

betrieb verwendet, d.h. verschiedene
Informationen, wie beispielsweise Farbe,
werden durch geeignete optische Filter

in verschiedenen Pixeln eines einzelnen

Der Kameraprototyp (links) nutzt speziell entworfene Filter, die den Dynamikbereich im Frequenzraum des
Bildes kodieren (rechts oben). Rechenverfahren aus der Optimierung konnen durch die vorhergehende opti-
sche Kodierung den verlorenen Dynamikbereich wiederherstellen (rechts unten).

Sensors digitalisiert. Dieses Vorgehen
erméglicht eine kostengiinstigere Pro-
duktion im Vergleich zur Nutzung sepe-
rater Sensorchips fiir jeden Informations-
kanal, wie zum Beispiel fiir die Farben
Rot, Griin und Blau. Neueste Analysen
haben ergeben, dass neben Farbinforma-
tion auch richtungsabhingige Lichtver-
teilungen, die so genannten Lichtfelder,
in verschiedenen Kanilen aufgenommen
werden kénnen. Die Aufnahme von
Lichtfeldern erméglicht unter anderem
die Umfokussierung eines Bildes nach
der Aufnahme. Unsere Gruppe hat in
einer theoretischen Arbeit festgestellt,
dass eine Vielzahl neuartiger Kamera-

typen, die in den letzten Jahren erforscht :

wurden, Spezialfille eines einzigen tiber-
geordneten Modells sind. Diese Erkennt-
nis ldsst sich nutzen, um verbesserte Re-
konstruktionsalgorithmen fiir die Farb-
und Richtungswiedergabe zu erstellen.
Zudem wird ein Vergleich verschiedener
Kameraprototypen hinsichtlich ihres
Rauschverhaltens erst durch Anwen-

dung des neuen Modells erméglicht.

Kaleidoskopische Kameras zur Erzeu-
gung hemisphérischer Blickrichtungs-
verteilungen

Die dreidimensionale Digitalisie-
rung von Objekten stellt ein weiteres
bedeutendes Anwendungsgebiet fiir
neuartige Kameratechnologien dar. Die
Digitalisierung, auch 3D-Scanning ge-
nannt, wird in immer gréflerem Umfang
in der Messtechnik, Qualititskontrolle,

in der digitalen Sicherung von Kultur-
giitern, aber auch in der Unterhaltungs-
industrie, hier vor allem in Filmproduk-
tionen, eingesetzt. Ein grundlegendes
Problem dieser Systeme ist die fehlende
Rundumsicht herkémmlicher Kameras:
ein Objekt kann nur aus einer Perspek-
tive auf einmal betrachtet werden. Da-
raus folgt, dass eine Rundumdigitalisie-
rung dynamischer Objekte nur mit dem
erheblichem Aufwand von Mehrkamera-
systemen moglich ist. Zusitzlich besteht
ein direkter Zusammenhang zwischen
Kameraanzahl und Digitalisierungsquali- -
tit. Wie in der CT-Technologie zahlt sich :
auch hier eine hohe Anzahl von Blick-
punkten auf das Objekt durch robustere
Digitalisierungsverfahren und erhshte
Geometriequalitit aus. In unserer Grup-
pe wurde ein Verfahren entwickelt, das
es ermoglicht mit Hilfe eines Spiegel-
systems eine hohe Anzahl von virtuellen
Blickpunkten (> 200) gleichzeitig mit
einer einzigen Kamera aufzunehmen.

Eine Kamera in einem kaleidoskopischen Spiegel-
system observiert mannigfache Blickpunkte des sel-
ben Objektes (links). Die Schwierigkeit bei der Nut-
zung dieser Bilder fiir die 3D-Rekonstruktion besteht
in der gegenseitigen Verdeckung der Spiegelbilder.
Mit Hilfe des in unserer Gruppe entwickelten Algo-
rithmus ist es moglich, das Bild in seine Blickpunkte
zu zerlegen (Mitte, verschiedene Farben bezeichnen
verschiedene Blickpunkte). Ein Zwischenschritt
unseres Verfahrens liefert ein grobes 3D-Modell der
Szene (rechts).
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Statistische Modelle von Menschen

Statistische Gesichtsmodelle

Durch das Verwenden einer so ge-

nannten Lightstage (einer mit Lichtquel- :
len bedeckten Kugel, in deren Mitte sich

das Gesicht eines Probanden befindet)
konnen die Eigenschaften eines Gesichts
viel besser erfasst werden als bisher. So
ist es moglich die 3D-Geometrie eines
Gesichtes derart genau zu erfassen, dass
© jede einzelne Pore sichtbar ist. Weitere

© messbare Eigenschaften sind z.B. die
diffuse und spiegelnde Komponente des
reflektierten Lichts, der Glanz der Haut,
oder die Stirke des Eindringens des
Lichts in die Haut. Diese verbesserte
Messeinrichtung erlaubte es zum ersten
Mal zu erfassen, welchen Einfluss das
Auftragen von Makeup auf die Eigen-
schaften der Haut hat.

Basierend auf einer solchen Light-

stage haben wir eine Software entwickelt, :

die Probanden ein fiir sie passendes
Makeup vorschligt und ihnen eine tiber-
zeugende 3D-Vorschau diese Makeups
prisentiert. In der Literatur war bisher
nur von Ansitzen berichtet worden, die
es erlauben Makeup von einem Foto
einer Person auf das Foto einer anderen
Person zu tibertragen. Fiir unser neues
System wurde eine Datenbank mit 56
Frauen erstellt, die einmal mit und ein-
mal ohne Makeup erfasst wurden. Wenn

nun ein passendes Makeup fiir eine Frau :

gefunden werden soll, die noch nicht in
der Datenbank ist, werden ihre Haut-
eigenschaften und typischen Gesichts-
merkmale mit denen der Frauen in der

Datenbank verglichen, um so ein passen- :

des Makeup zu erstellen.

Statistische Kérpermodelle

Ein detailliertes Modell des mensch-

lichen Kérpers ist in vielen Anwendun-
gen der Bilderkennung und der Com-
putergrafik von sehr grofer Bedeutung,
so zum Beispiel in der markerlosen
Bewegungsmessung, der Mensch-Ma-
schine-Interaktion oder der Computer-
animation. Bisher verwendete Modelle
bilden in der Regel nur die Geometrie
und Bewegung einer bestimmten Person
sehr genau ab. Die Notwendigkeit zur
Erstellung eines personenspezifischen

1 Bl iy

Abbildung 1: Von links nach rechts: Eingabebild, vorg
nicht vorgeschlagenes Makeup, Detailvergroerungen

Modells verhindert es allerdings, dass
diese Bildverarbeitungsverfahren auf
beliebige Personen angewendet werden
kénnen. Wir haben daher ein neues
Koérpermodell von Menschen entwickelt,
welches durch zwei niedrigdimensionale
Parameterriume beschrieben wird. Der
erste Parameterraum bestimmt die Ge-
lenkwinkel des menschlichen Skeletts,
und somit die Bewegung des Korpers.

Tracked Model

Input Videa

Modified Model

Abbildung 2: Die Bewegung der Schauspielerin in
einem Video kann mit einem statistischen Korper-
modell erfasst werden. AnschlieBend kann zum
Beispiel ihre KorpergroBe im gesamten Filmaus-
schnitt verandert werden.

Die Hauptinnovation ist der zweite
Raum, welcher die Kontrolle der Korper-
form und -konstitution durch wenige
intuitive Parameter zulisst. Beispiele fiir
solche Parameter sind: Gewicht, Korper-
aréfe, Beinlinge, Hiiftumfang, Musku-
laritit etc. Das Modell wurde mit Hilfe
eines maschinellen Lernverfahrens aus
Laserscans von iiber 120 echten Perso-
nen beiderlei Geschlechts und verschie-
denen Alters erzeugt. Es bildet daher

Output Video

g Makeup,

nicht nur die Bewegungsfreiheit eines
Menschen ab, sondern auch die Spann-
breite der Variabilitdt der Korperform in
der Bevblkerung. Dieses neue Modell
kénnen wir an Bild- oder Videodaten
anpassen und somit die Bewegung und
die Konstitution einer bestimmten Per-
son viel genauer messen. Mit Hilfe eines
ebenfalls neu entwickelten Verfahrens —
MovieReshape — kénnen wir Bewegun-
gen auch in 2D-Videostromen, also nor-
malen Filmen und Videos, aus einer ein-
zigen Kameraperspektive messen. Nach
Erfassung der Bewegung einer Person
kénnen nun ihre Kérperformparameter
verdndert und auf die gesamte Video-
sequenz tibertragen werden [Abbildung 2].
So kann ein Schauspieler zum Beispiel
aréfer, kleiner oder muskuléser gemacht
werden, ohne dass eine Szene neu ge-
filmt werden muss.

Abbildung 3: Die Muskuldsitat des Schauspielers
aus der oberen Originalsequenz wurde in der

unteren S z mit MovieRest erhdht.

4 v
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Korrespondenzen, Symmetrien und automatische Modellierung

Als Menschen kénnen wir Struk-
turen in Objekten intuitiv erkennen.
Wenn wir z.B. das Modell eines Park-
hauses ansehen, wie es in Abbildung 1
gezeigt wird, sehen wir sofort, dass es
aus verschiedenen Stockwerken besteht,
die wiederum aus sich wiederholenden
Segmenten aufgebaut sind, zusammen
mit Auf- und Abfahrtsrampen. Fiir den
Computer ist eine solche Analyse un-
gleich schwerer. Nichtsdestotrotz wire
es ausgesprochen niitzlich, wenn Struk-
turen von 3D-Modellen zu einem gewis-
sen Grad automatisch erkannt werden
kénnten. So kénnten z.B. in dem Park-
haus neue Stockwerke ohne groflen Mo-
dellierungsaufwand eingefiigt werden.

le fiir 3D-Modell
en uns als Menschen sofort eine ausgeprégte Struk-
tur ins Auge fallt. Konnen wir die Struktur von geo-
metrischen Modellen mit dem Rechner erkennen?

Abbildung 1: Drei Beispi bei den-

Was ist Struktur?

Um ein solches Problem zu losen,
werden zwei Dinge benétigt: Zum einen
brauchen wir ein Kriterium dafiir, was
die Struktur eines Objektes ausmacht.
Zum zweiten brauchen wir einen Algo-
rithmus, der Strukturen gemil dieses
Modells automatisch erkennt. Beim
Modell miissen wir selbstverstidndlich
gegeniiber den komplexen kognitiven
Prozessen im menschlichen Gehirn
deutliche Abstriche machen; die Kunst
besteht darin mit einfachen formalen
Annahmen wichtige Aspekte einzufan-
gen. Wir benutzen hier ein Modell das
urspriinglich aus der Bildanalyse stammt:
Ein Objekt ist strukturell dhnlich zu
einem anderen, falls es lokal gleich aus-
sicht. Wenn wir immer nur einen klei-

nen, lokal begrenzten Teil eines Objektes :

anschen, soll kein Unterschied zwischen
Objekten gleicher Struktur erkennbar
sein. Dies bedeutet insbesondere, dass
ein Modell, das aus verschiedenen Bau-
steinen zusammengesetzt ist, dquivalent
zu allen weiteren Modellen ist, die aus
den gleichen Bausteinen unterschiedlich

zusammengesetzt sind.

Abbildung 2: Eine partielle Symmetrie: Unter der ein-
gezeichneten Verschiebung wird das Eingabeobjekt
teilweise auf sich selbst abgebildet (rot auf blau).

Korrespondenzen und Symmetrien

Wir berechnen solche Bausteine
durch eine Korrespondenzanalyse: Wenn
wir zwei Stiicke Geometrie finden, die
bis auf eine Rotation und Verschiebung
identisch sind, haben wir Korresponden-
zen zwischen diesen Stiicken unter einer
Starrkérpertransformation gefunden. Wir
wenden nun diese Korrespondenzanalyse
fiir ein einzelnes Objekt an: Wir berech-
nen alle partiellen Korrespondenzen zwi-
schen Objektteilen [Abbildung 2 zeigt ein
Beispiel]. Solche Korrespondenzen inner-
halb eines Objektes werden als partielle
Symmetrien bezeichnet. Die Bausteine
erhalten wir nun, indem wir das Modell
innerhalb der symmetrischen Bereiche
auseinanderschneiden: Ein Schnitt
durch den roten Bereich in Abbildung 2
erzeugt einen symmetrischen Schnitt im
blauen Bereich. Die drei so erhaltenen
Stiicke lassen sich danach in verschiede- :
nen Kombinationen zusammensetzen.

Automatische Modellierung

Unser Algorithmus bestimmt nun
alle Schnitte dieser Art und baut damit
einen Baukasten von Bausteinen auf, aus -
denen sich neue Modelle zusammenset-
zen lassen. Diese Modelle sind garantiert
lokal dhnlich zu dem Eingabemodell, aus :
dem die Bausteine berechnet wurden.
Abbildung 3 zeigt einige Beispiele, wie
die in Abbildung 1 vorgestellten Modelle
(rot) automatisch verindert werden kon-
nen. Die neu erzeugten Modelle (grau)
weisen dabei eine dhnliche Struktur wie
die Eingabebeispiele auf. Mit diesem
Verfahren haben wir dem Computer
beigebracht, die Struktur geometrischer
Modelle ein wenig zu verstehen und
dieses Wissen zu nutzen, um selbststin-
dig dhnliche Modelle zu bauen. In der
Praxis ist dies ein wichtiges Werkzeug
zur Unterstiitzung der 3D-Modellierung:
Der Benutzer kann beim Bearbeiten und
Modifizieren von 3D-Modellen durch
halbautomatische Funktionen entlastet
werden.

Abbildung 3: Ergebnisse der automatischen Model-
lierung. Die rot markierten Beispielobjekte werden
analysiert und ahnliche Objekte werden automatisch -
berechnet. .
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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
Bachelor- oder Masterabschluss und
der Promotion stehen. Dies umfasst
ein erstklassiges Ausbildungsangebot,
wissenschaftliche Schwerpunktbildung,
oft mit thematischer Verzahnung meh-
rerer Promotionen, und eine enge Zu-
sammenarbeit von Doktoranden und
ihren Betreuern.

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 spitere -

Titigkeit in oder in Kooperation mit deut-
schen Forschungseinrichtungen wecken.
Uber 50 Prozent unserer Doktoranden
stammen aus dem Ausland, wobei Bul-
garien, China, Indien und Polen zu den
am stirksten vertretenen Herkunftslin-
dern zihlen.

Programme der IMPRS-CS
Die IMPRS-CS bietet in Zusam-

menarbeit mit der Universitit des Saar-

landes und der Saarbriicker Graduierten- -

schule fiir Informatik Programme fiir die
Qualifizierung zum Promotionsstudium
sowie fiir die Promotion selbst.

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 Pro-

jekte werden gemeinsam von den Wissen-

schaftlern der Max-Planck-Institute und
deren Kollegen aus dem Fachbereich
Informatik der Universitiit betreut.
Hervorragende Englischkenntnisse 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 gegebenen-
falls ihrer Ehepartner und Kinder ab-
deckt. AuBerdem helfen wir unseren
Stipendiaten bei der Wohnungssuche
und organisatorischen Problemen aller
Art und bieten Englisch- und Deutsch-
kurse auf mehreren Niveaus, gemeinsa-
me Aktivititen und Exkursionen an.
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CeBIT 2010

Das Max-Planck-Institut prasentiert sich auf der Messe in Hannover

Die CeBIT in Hannover ist traditio-
nell einer der weltweit wichtigsten Ter-
mine der digitalen Industrie. Sie kombi-
niert Messe mit Konferenzen, Keynotes
und Corporate Events und zihlt als ein
bedeutender Tmpulsgeber fiir wirtschaft-
liche Kontaktanbahnung. Dariiber hin-

aus bietet sie eine gut genutzte Plattform :

fiir den Kontakt zu Presse- und Offent-
lichkeitsarbeit.

Auch im Mirz 2010 war das Max-
Planck-Institut fiir Informatik wieder auf
dem saarldndischen Forschungsstand

* vertreten, in Zusammenarbeit mit dem
Informatikfachbereich der Universitit des

g

-

Minister Hartmann (Mitte rechts) bei der
Prasentation eines MPI-Projekts

Saarlandes, dem Exzellenzcluster ,Multi-

- modal Computing and Interaction” und

dem Kompetenzzentrum Informatik
Saarland.

Eines der gezeigten Projekte ist ein

Verfahren von Dr. Thorsten Thormihlen

[http://www.mpi-inf.mpg.de/resources/ Reflection

Editing], das es ermoglicht Reflektionen in

computer-generierten 3D-Szenen inter-

aktiv umzulenken, um so dem Anwender :
gréRere kiinstlerische Freiheit in der Kom-

position einer Szene zu geben. Das For-
schungsprojekt von Dr. Meinard Miillers
ist ein Multimodal Music Player, der No-
ten, Ton und Text von Musikstiicken
suchen, vergleichen und synchronisieren
kann (,Automatische ErschlieBung von
Musikdaten® Seite 65). Dr. Christoph
Weidenbach prisentierte im Rahmen
der Future Talks ,Die Méglichkeiten

o des Variantenmanagaments der Zukunft“.

Zusammmen mit dem Minister fiir
Wirtschaft und Wissenschaft, Dr. Chris-
toph Hartmann, besuchte am 4. Mirz
eine saarldndische Delegation von Ver-
tretern aus Politik und Wirtschaft den
Forschungsstand.

Multimodal
Computing
and Interaction

WWW.M2C10m6

"T“"---...._,.

Der Saarlandische Forschungsstand

Bilder der Wissenschaft

Der neue Tischkalender der Max-Planck-Gesellschaft

Die Max-Planck-Gesellschaft pro-
duziert jihrlich einen Jahresplaner in
Form eines Tischkalenders. Darin wird

. jede Woche wird mit einem besonders
dsthetischen, iiberraschenden oder unge- :

wohnlichen Bild aus der aktuellen For-
schung eingeleitet. An dem zur Auswahl
dieser Bilder veranstalteten Wettbewerb
nehmen Forscher aus allen 80 Max-
Planck-Instituten teil. Wie bereits im
Vorjahr wurden auch 2010 zwei Beitriige
aus dem Max-Planck-Institut fiir Infor-

matik ausgewihlt, die damit im aktuellen :

MPG-Tischkalender von 2011 zu be-

wundern sind.

Illustration eines Ringzykliden und seiner Schnitt-
kurven mit zwei weiteren Flachen von Eric Berbe-
rich, Pavel Emeliyanenko und Michael Kerber

Kombinierte Mehrfachaufnahmen eines versunkenen
Schiffsmotors von Martin Cadik und Glenn Lawyer


http://www.mpi-inf.mpg.de/resources/ReflectionEditing
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Medienprojekt ,,Wirtschaftsstandort Saarland*

Das Saarland — interessant fiir nationale und internationale Investoren

Am 18. August 2010 fand im Fest-
saal des Saarbriicker Rathauses die Pri-
sentation des Medienprojekts , Wirtschafts-
o standort Saarland” statt. Der Europiische

o Wirtschaftsverlag prisentierte im Rahmen :
dieses dreisprachigen Standortmarketing- :

Projekts, das die Vorziige des Wirtschafts-
standorts hervorheben soll, ein Buch,
einen Film und eine Webseite, die in
Zusammenarbeit mit Firmen und Insti-
tuten der Region entstanden sind. [http://
ebn24.com/index.php? id=34983]. Das Max-
Planck-Institut fiir Informatik stellt darin
sowohl als eigenstindiges Institut, als

auch als Teil des Exzellenzclusters , Multi-

- modal Computing und Interaction” ein
Beispiel fiir die Qualitit und die Attrak-
tivitdt des Wissenschaftsstandorts und
seines Rufes als Zentrum der Spitzen-

forschung dar.

Als Sprecher war neben Minister-
prisident Peter Miiller, Biirgermeister

Biirgermeister Ralf Latz, Direktor Prof. Hans-Peter
Seidel, Ministerprasident Peter Miiller und Verleger
Christian Kirk (v.l.n.r)

Ralf Latz und Verleger Christian Kirk

auch Prof. Dr. Hans-Peter Seidel geladen.

Er betonte in seiner Rede die herausra-
gende Bedeutung der Informatik fiir das
Saarland und zeigte einen bevorstehen-
den Paradigmenwechsel auf, wonach in
Zukunft Erfassung, Aufbereitung und

- Verarbeitung multimodaler Inhalte eines

der Schwerpunktthemen der Informatik-

Forschung werden.

Im Anschluss wurde dem Publi-
kum, bestehend aus mehr als 150 Ver-
tretern aus Politik, Wirtschaft und Wis-
senschaft sowie zahlreichen Vertretern
der Presse, der Imagefilm erstmalig vor-
gestellt [http:/ebn24.com/index.php?id=35888].
Beim abschlieBenden Get-together
konnte auch der druckfrische Buchband
,Wirtschaftsstandort Saarland” eingese-
hen und diskutiert werden.

Dreisprachig, in Deutsch, Englisch
und Franzésisch, und unter Beteiligung

© von renommierten Autoren und Unter-

nehmen aus Politik, Wirtschaft, Wissen-
schaft, Kunst, Kultur und Sport produ-
ziert, sollen Buch und Film zusammen
mit der kostenfreien Webseite, das In-
teresse von nationalen und internatio-
nalen Investoren wecken und ihnen die

Stirken des Saarlandes verdeutlichen. :::

Intel Visual Computing Institute (Intel VCI)

Ein neues Forschungsinstitut auf dem Campus

Im Mai 2009 eréffnete der weltweit -
fithrende Halbleiterhersteller Intel im Bei- -

sein von Ministerprisident Peter Miiller,
Universitétsprisident Prof. Volker Linne-
weber, und dem Intel CTO Justin Rattner
auf dem Campus der Universitiit des Saar-
landes das Intel Visual Computing Insti-
tute (Intel VCI). Es ist Teil der Univer-
sitit und wird gemeinsam von Intel, der
Universitdt, dem Deutschen Forschungs-
zentrum fiir Kiinstliche Intelligenz
(DFKI), dem MPI fiir Softwaresysteme
und dem MPI fiir Informatik getragen.

Visual Computing treibt heute die
Hardware- und Software-Industrie voran
und spielt eine zentrale Rolle in Wirt-
schaft und Forschung. Es umfasst eine
breite Palette von Themen, bei denen es
- vor allem darum geht wie visuelle oder
andere Information analysiert, verarbeitet,

tibertragen und dargestellt werden kinnen. :

Das neue Forschungsinstitut biin-
delt die herausragenden Kompetenzen
der Saarbriicker Informatik-Forschungs-
institute und des Halbleiterherstellers
Intel, die von der Grundlagenforschung
bis hin zu einer Vielzahl von Anwendun-

gen reichen.

Geleitet wird Intel VCI von den
Professoren Thorsten Herfet (Lehrstuhl
fiir Nachrichtentechnik) und Philipp
Slusallek (Lehrstuhl fir Computergrafik)
an der Universitiit des Saarlandes. Ver-
treter der Max-Planck-Gesellschaft im
Governance Board des Intel VCI ist
Hans-Peter Seidel. Christian Theobalt
ist Mitglied des Steering Committees.
Intel VCI ist Teil von Intel Labs Europe
und nach Aussage von Intel die grofite
Forschungskooperation von Intel in

Europa.

- Unterzeichnung des Intel VCI Griindungsvertrags:
. Justin Rattner (CTO Intel), Prof. Peter Druschel

- (MPI-SWS), Prof. Wolfgang WahIster (DFKI),
Universitétsprasident Prof. Volker Linneweber .
(Universitat des Saarlandes), Prof. Hans-Peter Seidel
(MPI-INF) (v.l.n.r.)
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Der Exzellenzcluster Multimodal Computing and Interaction

Erfolgreiche Fachbeiratshegehung

Der Exzellenzcluster ,Multimodal
Computing and Interaction” wurde im
Jahr 2007 im Rahmen der Exzellenziniti-
ative des Bundes und der Linder von
der Deutschen Forschungsgemeinschaft
(DFG) neu eingerichtet. Ausgangspunkt
des Exzellenzclusters ist die Beobach-
tung, dass sich unsere Lebens- und Ar-
beitsumstinde in den letzten drei Jahr-
zehnten dramatisch verindert haben —
gemeinhim beschrieben als Aufbruch in
die Wissensgesellschaft. Digitale Inhalte
sind heute allgegenwiirtig. Withrend sie
vor zehn Jahren iiberwiegend aus Text
bestanden, sind sie heute erweitert um
Audio, Video und Grafik. Als Herausfor-
derung ergibt sich, diese multimodale
Information auf robuste, effiziente und
intelligente Weise zu organisieren, zu
verstehen und zu durchsuchen sowie zu-
verldssige Systeme mit intuitiven Inter-
aktionsmoglichkeiten zu schaffen. Im
Exzellenzcluster sind inzwischen mehr

als 20 Nachwuchsgruppen mit insgesamt -

rund 100 Wissenschaftlern aktiv. Vier
Direktoren des Instituts gehéren zu den
13 Hauptantragstellern. Wissenschaft-
licher Koordinator des Exzellenzclusters
ist Prof. Hans-Peter Seidel.

Der Exzellenzcluster wird von
einem internationalen Fachbeirat (Scien-
tific Advisory Board) beraten, der vom
Prisidenten der Universitiit des Saarlan-
des fiir einen Zeitraum von fiinf Jahren

berufen wurde. Der Fachbeirat trifft sich

alle zwei Jahre zu einem ausfiihrlichen
Review-Meeting in Saarbriicken, um
sich einen Uberblick iiber die laufenden
Forschungsarbeiten zu verschaffen und
die erzielten Fortschritte zu diskutieren
und zu evaluieren.

Teilnehmer des Scientific Advisory Board Meetings

Nach dem Auftaktworkshop im
November 2008 fand die zweite regulire
Begehung des Exzellenzclusters durch
den Fachbeirat im November 2010 statt.
Der Vorsitzende des Gremiums, Prof.
Thomas Gross (ETH Ziirich) zeigte sich
beeindruckt vom Stand der Forschungs-
ergebnisse: ,Besonders beeindruckend ist,
dass im Rahmen dieses Clusters unter-
schiedliche Forschungsgruppen mit unter-
schiedlichen Ansiitzen sehr eng zusam-
menarbeiten. Dadurch erreichen sie viel
mehr als es in isolierten Einzelprojekien
moglich wiire."

In einer ausfiihrlichen schriftlichen -

Stellungnahme des Fachbeirates heifit
es: , The primary purpose of the Cluster
is to perform excellent research in multiple
media. The Advisory Board finds impres-
sive progress towards this purpose. The
diversity and depth of research being per-

o formed is commendable. Especially note-
* worthy is the integration across groups

and across areas, and the growing and
increasingly deep multidisciplinarity of
both the work and the people in the
Cluster. This is working well and stands
as a model to other centers [...] An im-
pressive achievement of the Cluster is the
establishment of the model of Junior Re-
search Group Leaders for the development
of the leading researchers of tomorrow. The
Cluster has been successful in attracting

- young researchers of the highest quality
. while simultaneously maintaining a diver-

sity of topics in the research groups |[...]
The success of this model in developing
human potential is evident in many of
the researchers in the Cluster already

successfully finding academic positions.” :::




Nachwuchsaktivititen

Informieren, Interesse wecken, Talente fordern

Im Jahr 2010 hat das Max-Planck-
Institut fiir Informatik als wichtiger Part-
ner des Kompetenzzentrums Informatik
Saarland (KIS) seine Aktivtiten zur Schii-
lerférderung und Nachwuchsgewinnung
weiter ausgebaut. In dem Kompetenz-
zentrum tragen rund 460 Wissenschaft-
ler in Informatik- und verwandten Lehr-
stithlen der Universitit Saarbriicken und
der Hochschule fiir Technik und Wirt-
schaft des Saarlandes ihre Kompetenzen
mit auferuniversitiren Forschungseinrich-
tungen wie dem Max-Planck-Institut fiir
Informatik zusammen. Eines der Ziele
dieses einmaligen Verbundes ist es, die
Voraussetzung fiir die Gewinnung hoch-
qualifizierter wissenschaftlicher Nach-
wuchskriifte zu schaffen. Schiilerworks-
hops, Informationsmessen und Schul-
kooperationen sind hervorragend dazu
geeignet, Interesse am Fach zu wecken
und junge Talente moglichst friih zu er-

kennen. Ein besonderes Augenmerk liegt :

hierbei auf der Forderung von Médchen,
die erfahrungsgemil, trotz ausreichen-
der Qualifikation, eher selten technische
Studienficher wie Informatik wihlen.

COMPETENCE CENTER
COMPUTER SCIENCE

M d des K
Saarland

zzentrum Informatik

Die Zusammenarbeit zwischen KIS
und der Abteilung fiir Offentlichkeitsar-
beit des Max-Planck-Instituts ist hierbei

besonders eng. So unterstiitzte das Insti-

tut das KIS im September bei der Teilna-
hme am ,1. Midchen-Technik-Kongress® :

im Dynamikum Pirmasens und an der
fiir die lokalen Schulen besonders wich-
tigen Informationsmesse ,ABI — Was
Dann?” in der Congresshalle Saarbrii-

cken, sowie auch an den ,Azubi- und Stu- :

dientagen” in Frankfurt im November,
mit Personal, Demonstrationen und
Infomaterial.

Noch intensiver ist die Kooperation
bei klassischen Workshops und Vortri-
gen, vor allem im Rahmen von etablier-
ten Programmen, da hier die exzellente
technische und personelle Infrastruktur
des Max-Planck-Instituts zum tragen
kommt. Beispielsweise sind die folgenden
Veranstaltungen von den Mitarbeitern
des Instituts betreut worden:

22.04.2010: Girls'Day 2010
[http://www.girls-day.de]

Beim Girls'Day lernen Midchen ab
der Klasse 5 Berufsbereiche aus Technik,

Naturwissenschaften und IT oder weib-
liche Vorbilder in Fithrungspositionen
aus Wirtschaft und Politik kennen. An
diesem Tag erhalten Midchen einen
Einblick in diese oft unbekannten Be-
reiche und kénnen erste Kontakte zur
Arbeitswelt kniipfen. Die eigene Aktivi-
tit der Mddchen steht an diesem Tag
im Vordergrund.

18.06.2010: MINToring 2010
[http://www.sdw.org/schuelerakademie/mintoring/]
MINToring = MINT (Mathematik,
Informatik, Naturwissenschaften und
Technik) + Mentoring. Das Bildungspro-

gramm ,MINToring" ist eine gemeinsame :

Initiative der Stiftung der Deutschen
Wirtschaft (sdw), des Bundesminister-
iums fiir Bildung und Forschung (BMBF)
sowie regionaler Forderer.

04.08.2010: UniCamp 2010

[http://www.uni-saarland.de/verwalt/beauftr/
frauen/unicamp2010]

Mit dem UniCamp werden auf
Initiative der Universitit des Saarlandes
und des Ministeriums fiir Bildung, Kul-
tur und Wissenschaft des Saarlandes
neue Perspektiven fiir Studium und Be-
ruf eréffnet. Schiilerinnen der 8. und 9.
Klassenstufe sollen geférdert werden,
ihre naturwissenschaftlich-technischen
Talente zu entdecken.

Fiir diese Veranstaltungen wurden

eine Vielzahl an Aktivititen angeboten:
Unter anderem wurden in einem Work-
shop das Verfahren, die Méglichkeiten
und die Grenzen von Laserscans erklért
und mit kleinen Experimenten ausgete-
stet. In einem anderen Workshop lernte
man Roboter zu programmieren und kon-
nte das Gelernte dann selbst mit Hilfe
eines fertigen Roboters tiberpriifen.
Aulerdem wurden anhand von Aktionen
aus dem Programm der ,CS Unplugged
Activities” grundlegende Konzepte der
Informatik vermittelt.

Dariiber hinaus hat sich das Max-
Planck-Institut fiir Informatik 2010 auch
an der Ausarbeitung und Organisation
von Programmen fiir neuartige Konzepte
beteiligt. Im Mai wurde das Institut vom
Jugendprojekt Klick-Clic [http://www.klick-
clic.eu] besucht, wobei den Jugendlichen
Informatik-Probleme auf spielerische
Weise vorgestellt wurden. An zwei Ak-
tionsnachmittagen im September und
November fanden Vortrige, Experimente
und Workshops im Rahmen der ,,Seminar-
fach-Kooperation” mit dem Gymnasium
am Kooperation ist auf ein ganzes Schul-
jahr ausgelegt und soll das Konzept des
Seminarfachs nutzen, um den teilneh-
menden Gymnasiasten wissenschaftli-
ches Arbeiten und das Feld der Informa-

tik ndherbringen.
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Indo-German Max Planck Center for Computer Science (IMPECS)

Erstklassige Grundlagenforschung in Kooperation zwischen indischen und deutschen Wissenschaftlern

Das ,Indo-German Max Planck

- wurde am 3. Februar 2010 von Bundes-
prisident Kohler am TIT Delhi ersffnet.

Das Ziel des Centers ist die Forderung

- von erstklassiger Grundlagenforschung
- in der Informatik in enger Kooperation
. zwischen indischen und deutschen

Wissenschaftlern. Dies soll geschehen
. durch gemeinsame Forschung in bis zu
10 Projekten, dem Austausch von Dokto- -
- randen und Postdocs,einer Max Planck
Gastprofessur, und Workshops und

Schools.

IMPECS wird fiir vorerst fiinf Jah-

- re von der MPG, dem Bundesministeri-
© um fiir Bildung und Forschung (BMBF)
und dem indischen Ministerium fiir

* Wissenschaft und Technologie (DST)

* finanziert. Die Direktoren sind Kurt

Mehlhorn (MPI fiir Informatik, Saar-

briicken) und Naveen Garg (II'T Delhi).

Das Leitungsgremium sind Kurt Mehl-

: - horn (MPI-INF) und Rupak Majumdar
- Center for Computer Science” (IMPECS) -
. Garg (IIT Delhi) und Manindra Agrawal

(MPI-SWS) von MPG-Seite, Naveen
(IIT Kanpur) von der indischen Seite.

IMPECS finanziert rund zehn

- deutsch-indische Forschungsgruppen.

. Auf indischer Seite kann jede Universi-
tit/Institution teilnehmen; auf deutscher |/
Seite muss ein Partner vom Max-Planck-

Institut fiir Informatik oder dem Max-

Planck-Institut fiir Softwaresysteme sein. :
: Auf einen ,Request for Proposals” vom
Juni 2010 wurden neun Antrdge von der
- deutschen Seite ausgewihlt. Die Begut-
- achtung von indischer Seite ist noch

. nicht abgeschlossen.

Ein Austausch von Postdocs und
Studenten ist in beiden Richtungen an-

- gelaufen. Prof. Pankaj Agarwal von der

Duke University hat eine Max Planck

Gastprofessur erhalten und ist derzeit
- am IIT Delhi. Als Auftaktveranstaltung

* Bundesprasident Horst Kohler bei der Erbffnung

fand im April 2010 in Delhi ein gemein-
© samer Workshop statt.

Weiterhin hat IMPECS eine ,School

. on Parameterized and Exact Computation”
. am IMSc Chennai (Dezember 2010),
eine School (Oktober 2010) und einen

© Workshop (November 2010) iiber ,Geo-
- metric Computing” am IIT Delhi und

(gemeinsam mit Microsoft Research)

eine ,School on Approximability” am 11Sc

Bangalore (Januar 2011) co-finanziert. :::

Kooperation mit Siemens

Zusammenarbeit in Form von Doktorandenstipendien

 matik, eine Vereinbarung zur Zusammen-
- arbeit in Form von Doktorandenstipen-
. dien. Die Vereinbarung kam insbesonde-
- re durch das Engagement von Prof. Dr.
Hartmut Raffler, langjihriges Mitglied

. des Kuratoriums des Instituts, zustande.

: Das Ubereinkommen wird die Durch-

Prof. Dr. Reinhold Achatz und Prof. Dr. Kurt Mehlhorn

Am 10.05.2010 unterzeichneten in
Saarbriicken Prof. Dr. Reinhold Achatz,
Leiter Siemens Corporate Research and

. Technologies und Prof. Dr. Kurt Mehl-
: horn, aktueller geschiftsfiihrender Direk-
¢ tor des Max-Planck-Instituts fiir Infor-

© fihrung von gemeinsamen Forschungs-
vorhaben durch Stipendiaten erleichtern
 und die Zusammenarbeit zwischen unse-
- rem Institut und der Siemens AG weiter
. vertiefen. Diese Zusammenarbeit blickt
bereits auf eine lange Tradition, insbeson-
: dere zwischen der Abteilung Algorithmen
- und Komplexitit von Kurt Mehlhorn und
. Christoph Moll von der Siemens AG,
Technology Field Modellierung, Simula-
- tion und Optimierung, zuriick.

Im Rahmen eines gemeinsamen

© Workshops am 21.06.2010 in Miinchen

* wurden aufer dem Thema Algorithmen
. und Optimierung noch weitere Bereich-
- kooperationen definiert. So arbeitet der
Bereich Informationssysteme, vertreten
* durch Gerhard Weikum auf Seite des

* Max-Planck-Instituts fiir Informatik,

: zusammen mit dem Bereich Knowlegde
Management, reprisentiert durch Her-

 mann Friedrich auf Seite der Siemens
- AG. Auch die Bereiche Logikautomation :
- und Constraint basierte Konfiguration,
jeweils vertreten durch Christoph Weiden-
. bach auf Seite des Max-Planck-Instituts
- fiir Informatik und Herwig Schreiner auf -
- Seite der Siemens AG, werden zusam-
menarbeiten.

Inzwischen gab es weitere vertie-

- fende, spezifische Treffen in allen oben
. erwihnten Themenbereichen. Wir er-
warten die ersten gemeinsamen Dokto-
¢ randen fiir 2011.



Alumni

Saarbriicker Informatik Standort — Kaderschmiede fiir Fiihrungspersonlichkeiten

Ein Ziel des Max-Planck Instituts
fiir Informatik ist die Ausbildung von
hochkaritigen Wissenschaftlern und
Fiihrungskriften fiir die Industrie. Seit
unserer Griindung im Jahr 1990 haben
403 Wissenschaftlerinnen und Wissen-
schaftler an unserem Institut geforscht
und uns danach zur Fortsetzung ihrer be-
ruflichen Entwicklung wieder verlassen.
Die jungen Wissenschaftler kommen
typischerweise entweder nach Abschluss
ihres Diploms/Masters oder nach der
Promotion zu uns. Insgesamt beschif-
tigten wir bisher 231 Doktoranden, von
denen 153 nach dem Abschluss der
Promotion am Fachbereich Informatik
in Saarbriicken zu anderen Forschungs-
einrichtungen wechselten und 78 eine
Stelle in der Industrie annahmen. Von
den 172 Forschern, die nach der Pro-
motion zu uns kamen, gingen 131 nach
einem Aufenthalt von zwei bis fiinf Jah-
ren wiederum zu anderen Forschungs-
einrichtungen und 41 in die Industrie.
Insgesamt ergingen an Wissenschaftler
des Instituts seit seiner Griindung 84
Rufe auf professurale Stellen.

Ein stellvertretendes Beispiel dafiir, :
dass das Institut und damit auch der Saar- :
briicker Informatik Standort als , Kader-
schmiede" fiir Fithrungspersonlichkeiten
exzellente Forscher und Forscherinnen
hervorgebracht hat, ist Prof. Dr. Susanne :
Albers. Susanne Albers arbeitet auf dem -
Gebiet des Entwurfs und der Analyse von
Algorithmen, speziell der Online- und
Approximationsalgorithmen. Auflerdem
befasst sie sich mit algorithmischer Spiel- -
theorie und Algorithms Engineering.

Nach dem Studium der Mathematik,
Informatik und Betriebswirtschaftslehre

in ihrer Heimatstadt Osnabriick promo-
vierte Susanne Albers innerhalb des ers-
ten DFG-Graduiertenkolleg Informatik
1993 bei Kurt Mehlhorn an der Univer-
sitdt des Saarlandes. Anschliefend arbei-
tete sie bis 1999 am Max-Planck-Institut :
fiir Informatik und hielt sich fiir mehrere :
Forschungsbesuche in den USA, Japan
und im europiischen Ausland auf. :
Mit nur 33 Jahren habilitierte sich Albers
1999 und erhielt sogleich drei Rufe auf :
Professuren, von denen sie schlielich
dem nach Dortmund folgte. Sie wech-

selte 2001 auf den Lehrstuhl fiir Infor-
mations- und Kodierungstheorie der
Universitdt Freiburg. Seit 2009 ist sie
Professorin an der Humboldt-Univer-
sitdt zu Berlin.

Susanne Albers ist vielfach ausge-
zeichnet. Im Jahr 1993 erhielt sie die
Otto-Hahn-Medaille der Max-Planck-
Gesellschaft fiir ihre hervorragende
Doktorarbeit, 2008 den Gottfried Wil-
helm Leibniz-Preis der Deutschen For-

schungsgemeinschalft fiir ihre Forschung
zu effizienten Algorithmen. Der Leibniz- :

Preis ist der mit 2,5 Millionen Euro
hochst dotierte deutsche Forderpreis.
Im Jahr 2010 wurde Susanne Albers in
die nationale
Akademie der
Wissenschaf-
ten, die Leo-
poldina, auf-

genommen. :::

Lise-Meitner-Stipendium fiir herausragende Informatikerinnen

Preistrdagerin Dr. Anke van Zuylen

Informatikerinnen sind rar. Weniger :

- als 20 Prozent der Studienanfinger/in-

- nen in der Informatik sind weiblich. In

sdtze noch geringer. Daher ist die Forde-
- rung von Frauen auch dem Max-Planck-
. Institut fiir Informatik ein besonderes

© Anliegen. Am Standort Saarbriicken ist
es gelungen, den Prozentsatz an Frauen
" iber die verschiedenen Qualifizierungs-
- stufen (Bachelor, Master, Promotion,

- Habilitation) zumindest konstant zu
halten.

. zur Forderung von herausragenden Post-
. doktorandinnen ein. Der Preis besteht

wurf und an der Analyse von Algorithmen
Im Jahr 2010 fiihrte das Institut als :
- weiteren Schritt den Lise-Meitner Award -
. wurf. Dabei geht es um den Entwurf
© von Netzwerken, die bestimmte Anfor-

aus einem zweijihrigen Stipendium und

- einem Sachmittelbudget. Die erste Preis-

- triigerin ist Dr. Anke van Zuylen. Anke van
© hoheren Karrierestufen sind die Prozent- Zuylen hat im Jahr 2008 an der Cornell
- University im Bereich Operations Research
- promoviert. Danach war sie zwei Jahre

- Postdoktorandin bei Andy Yao am Insti-

© tute for Theoretical Computer Science

in Peking, China. Seit September 2010
*ist sie am Max-Planck-Institut fiir Infor-

- matik titig.

Dr. Anke van Zuylen

Sie arbeitet hauptsdchlich am Ent-

fiir NP-schwere Optimierungsprobleme,
insbesondere im Bereich Netzwerkent-

derungen beziiglich Robustheit, Band-
. breite, Kosten sowie weitere Faktoren

- erfillen. Anke van Zuylen hat Approxi-
: mationsalgorithmen fiir eine breite

. Klasse von Netzen entwickelt.
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GISAID — Global Initiative on Sharing All Influenza Data

Eine Datenbank und Kommunikationsplattform fiir die Grippeforschung

Infektionskrankheiten stellen nach
- wie vor eine grofle Bedrohung fiir die
- Menschheit dar. Krankheitskeime verin-
dern sich laufend und finden dadurch

neue Moglichkeiten, sowohl dem mensch- :

lichen Immunsystem als auch den ein-
- gesetzten medikamentssen Therapien
. zu entgehen. So erneuert sich das Be-
: drohungspotential des Erregers immer
- wieder. Die Vorsorge gegen Infektionen,

etwa durch den Einsatz von Impfstoffen, :

- fubt ebenso wie die Entwicklung effekti- : %

- ver Medikamente darauf, dass die For-
schung mit den Verdnderungen des Er-
regers Schritt hilt. Das kann nur dann

- passieren, wenn in ausreichendem Male -

und méglichst flichendeckend die Ver-
dnderungen im Genom des Erregers ge-
messen und in Datenbanken festgehal-
ten werden. Fiir HIV geschieht dies seit

etwa zehn Jahren (siehe ,Analyse von HIV- -

Resistenzen”, Seite 77). Fiir Hepatitis B
(siche ,Analyse von HBV-Resistenzen”,
Seite 76) und Hepatitis C (siche ,Be-
kiimpfung des Hepatitis-C-Virus”, Seite 39)
- werden solche Datenbanken derzeit auf-
© gesetzt.

Ein besonderes Problem hat es in
den letzten Jahren bei der Grippe gege-
ben. Hier treten eine Vielzahl der wich-
tigen viralen Verinderungen nicht im
Menschen und auch nicht in der west-
lichen Welt auf, sondern in Tieren wie
- Vogeln und Schweinen in der Dritten
 Welt (Asien und Afrika). In den letzten
Jahren hat es in diesen Regionen grofie
: Zuriickhaltung gegeben, Daten bereit-

- zustellen, weil auf deren Basis dann in
der westlichen Welt Forschung betrieben

- gisaid.org stellt die Initiative die EpiFlu

Influenzazviren, die sich gerade von der Membran

Max-Planck-Institut fiir Infektionshiologie, Berlin)

- wird, und die Bereitsteller der Daten

nicht angemessen an den Resultaten
beteiligt werden. Dieser Engpass bei der

. Verfiigharkeit von Grippedaten wurde

durch das hohe Bedrohungspotential des

© im Jahre 2005 im siidostasiatischen

Raum entstandenen Vogelgrippevirus
H5N1 besonders deutlich.

Um diese Situation zu beheben,
hat sich im Jahr 2006 die internationale
Initiative GISAID (Global Initiative on
Sharing All Influenza Data) formiert, in
der weltweit Wissenschaftler aus biolo-

. gischen und methodischen Disziplinen

aktiv sind. Auf der Internetseite www.
™

Datenbank zur Verftigung, die die grofte
Sammlung an Sequenzen von Grippe-

- viren weltweit enthilt, darunter auch die
: wichtigen Sequenzen aus den Entwick-

lungs- und Schwellenlindern. Dies wur-
de durch ein neuartiges Data Access

- Agreement erreicht. Hierbei handelt es

sich um eine Lizenz, mit der sich die
Nutzer von Daten zu einem fairen und
nachhaltigen Gebrauch der Daten ver-

: pflichten. So werden die Bereitsteller
o von Daten angemessen am Mehrwert

der auf ihren Daten basierenden For-
schungsresultate beteiligt.

Das Max-Planck-Institut fiir Infor-
matik entwickelt die Software fiir das
GISAID Portal und insbesondere die
EpiFlu™ Datenbank. Seit Mitte 2008

wird diese Datenbank auch von allen

der Wirtszelle geldst haben. (Foto: Volker Brinkmann, WHO Kollaborationslaboren verwendet,

um die Virenstimme fiir die halbjahrli-
che Komposition eines neuen Impfstoffs

. gegen Grippe zu bestimmen. Das Bun-

desministerium fiir Erndhrung, Land-

wirtschaft und Verbraucherschutz wurde
 Anfang des Jahres 2011 durch ein Ko-

operationsabkommen mit der GISAID
Stiftung zum offiziellen Gastgeber des
GISAID Portals. GISAID verspricht lang-

. fristig eine unverzichtbare Ressource

der internationalen Grippeforschung

© zu werden.



http://www.gisaid.org
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Bundesweit Informatik Nachwuchs Fordern

BWINF: Junge Informatiktalente fordern und fordern

Seit April 2010 ist das Max-Planck
Institut fiir Informatik zusammen mit
den Fraunhofer-Verbund TUK-Technolo-
gie und der Gesellschaft fiir Informatik,
der vierte Triiger der Initiative ,Bundes-

weit Informatik Nachwuchs Fordern”. Die

Initiative wird vom Bundesministerium
fir Bildung und Forschung grundfinan-
ziert und umfasst den Informatik-Biber

[http://www.informatik-biber.de/], den Bundes-
wettbewerb Informatik [http:// www.bundes- *

wetthewerb-informatik.de/], die Informatik-

Olympiade [http://www.informatik-olympiade.de/]
und das Portal Einstieg-Informatik [http:/ :

www.einstieg-informatik.de/]. Die Idee ist es,

- junge Menschen bereits nach der Grund- -

schule fiir die Informatik zu begeistern.

Die erste Begegnung stellt der Informa-

tik Biber Wettbewerb dar. Im Bundeswett-

bewerb Informatik werden dann weitere
Talente identifiziert und gefordert, und
die Besten davon werden schlieBlich in
das Olympiateam Informatik aufgenom-

men und trainiert. Begleitet werden die-

se Aktivititen durch ein Portal, das vertie- *

fende Unterstiitzung anbietet.

Das Max-Planck-Institut fiir Infor-

matik engagiert sich zusammen mit dem

Fachbereich Informatik in Saarbriicken
besonders im Bundeswettbewerb Infor-

matik und dem Training des Olympia-
teams. Wir laden jahrlich die erfolgrei-
chen Teilnehmer der 2. Wetthewerbs-
runde des Bundeswettbewerbs zu For-
schungstagen nach Saarbriicken ein.
Das Motto der Tage ist ,Fordern und

Fordern”. Das Programm besteht aus der

Arbeit in kleinen Gruppen an aktuellen
Informatik Fragestellungen, Vortrigen,
Diskussionen und einem Rahmenpro-

gramm zum gegenseitigen Kennenlernen.

Fiir die besten Schiiler eines Jahr-

gangs gibt es ein Entwicklungsprogramm, :
das tiber Workshops, die unter anderem :
von ehemaligen Teilnehmern des Bundes- -

wettbewerbs und der Olympiade durch-
gefiihrt werden, als ersten Schritt eine
Teilnahme an europiischen Wettbewer-
ben erméglicht. Aus dieser Gruppe wer-
den in einem zweiten Schritt vier Teil-
nehmer fiir das Olypiateam ausgewihlt.
Fiir diese Schiiler findet dann schlief3-

lich ein Abschlusstraining statt, das 2010

vom Max-Planck-Institut fiir Informatik
und dem Fachbereich durch die Profes-
soren Markus Bliser, Sebastian Hack und
Christoph Weidenbach in Saarbriicken
durchgefiihrt wurde. Mit Erfolg, zwei
der vier Schiiler gewannen Goldmedail-
len bei der Olympiade 2010 in Waterloo,
Kanada.

. Tag der offenen Tiir

.Informatik Saarland”

Am Tag der offenen Ttr der Uni-

© versitiit des Saarlandes hat sich das Max-
Planck-Institut fiir Informatik zusammen
* mit den anderen ansissigen Instituten,

- den Informatik-Lehrstiihlen und der

: Fachschaft Informatik gemeinsam als
JInformatik Saarland” den interessierten
. Besuchern prisentiert.

- Wissenschaftler und Studenten zeigten

- in Vortrigen und Demonstrationen Er-

. gebnisse aus laufenden Projekten und
gaben einen Einblick in den aktuellen
Stand der Forschung.

STEP 2010

Einfiihrung fiir Studenten

Eine Woche vor Beginn der Vorle-
sungszeit des Wintersemesters fand die

von der Fachschaft Informatik organisierte
Studenten-Einfithrungs-Phase (kurz STEP) :
statt [http://cs.fs.uni-saarland.de/ step]. An drei -
Tagen wurde den ca. 130 teilnchmenden :

Studienanfingern der Ficher Informatik, :

Bioinformatik und Medieninformatik alles
erklért, was sie fiir einen erfolgreichen
Start an der Universitiit wissen miissen.
Das Max-Planck-Institut fiir Informatik
hat die Fachschaft hierbei mit Infoma-
terial und Fachvortridgen unterstiitzt.
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Das Institut in Zahlen

Betriebsmittel ohne Drittmittel 2007 bis 2010

. Personalausgaben . Sachausgaben Nachwuchsforderung Investitionen
11.000

10.000

9.000

1.000

6.000

4.000

3.000

2.000

1.000

in 1.000 Euro - .
2007 2008 2009 2010

Mitarbeiter am Institut Stand 1.1.2011 Verhaltnis von Wissenschaftlern zu
nichtwissenschaftlichen Mitarbeitern am Institut Stand 1.1.2011

Géste

Nichtwissenschaftliche
TBL L Virbeter

Nichtwissenschaftliche
Mitarbeiter

Wissenschaftliche
Mitarbeiter ohne
Bachelor- und

17 Masterstudenten Wissenschaftler

Promovierte

Mitarbeiter

230 Gesamt



101

Drittmittelprojekte 2007 bis 2010  Anzahl und Verteilung

Sonstige Sonstige Sonstige Sonstige

l_ Machine Learning
Machine Learning

Ind. Partnergruppe - 4 | TN McHardy
4 N McHardy : IMPRS :

P — ] / { TN McHardy i { TN McHardy
- ; Industrie i [ IMPRS IMPRS

Ind. Partnergruppe

Machine Learning Machine Learning

. Ind. Partnergruppe ‘ *.Ind. Partnergruppe

Industrie

Industrie Bund Industrie

2007 45 Projekte 2008 49 Projekte 2009 58 Projekte 2010 53 Projekte

Drittmittelprojekte 2007 bis 2010 [ Einnahmen
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4.000
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3.000
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in 1.000 Euro

KONTAKT

Volker Maria Geil
Gemeinsame Verwaltung
Telefon +49 681 9325-700
Email  geiss@mpi-inf.mpg.de




Informationsdienste und

Technologien

Ungehinderte weltweite Kooperation und
Kommunikation in einem motivierenden
Umfeld bilden die Basis fiir ein Institut mit
dem Anspruch, erstklassige Forschungs-
ergebnisse hervorzubringen. Flexibilitat,
Qualitat und Zuverlassigkeit der Ausstattung
- sowie ihre einfache Nutzbarkeit leisten dazu

einen entscheidenden Beitrag.

Dieser Anspruch ldsst sich auf un-
sere IT-Infrastruktur tibertragen: Wir be-
treiben ein vielfiltiges, sich den Anforde- :

rungen entsprechend schnell dnderndes

System, das sich dem Anwender einheit-
lich und verlisslich prisentiert. Es ver-  :
nachlissigt trotz der notwendigen Offen- -
heit zur Unterstiitzung internationaler
Kooperationen die Sicherheit nicht.

Vielfalt der Werkzeuge

Wir setzen Systeme unterschied-
licher Hersteller ein. Die Auswahl wird
durch die Anforderungen der Projekte

 bestimmt. Linux und Windows dominie-
- ren sowohl den Notebook- als auch den
: Workstation-Einsatz. MacOS gewinnt an :

Bedeutung. Server werden in der Regel
mit Linux betrieben. Wenn die Applika-
tionen oder Dienste es allerdings erfor-
dern, kommen auch Windows oder So-
laris zum Einsatz. So setzen wir bei File-
Servern aufgrund von Stabilitdt und an-
deren Leistungsmerkmalen Solaris ein.

Dynamik und Innovation

Forschung an vorderster Front

heif’t auch, immer wieder innovative

- Technologien einzusetzen. Vor allem in

der Computer-Grafik implizieren die
moglichen Performance-Steigerungen
und die Erweiterung des Funktionsum-

- fangs neuester Hardwarekomponenten

nicht selten die Notwendigkeit des Ein-
satzes von Prototypen.

Weitgehend einheitliche Nutzung

Die Forschungsprojekte sind haufig

- plattformiibergreifend angelegt, da sie ent-
weder fir einen heterogenen Verbund
- gedacht sind, oder aber die Vorziige der

- verschiedenen Rechner- und Betriebs-

systemarchitekturen ausnutzen miissen.




Mit Ausnahme weniger Spezialsys-
teme und der persénlich genutzten Note-
books sind daher alle Maschinen fiir
jeden unserer weit iiber 600 Anwender
(Mitarbeiter, Studenten, Projektpartner)
ohne besonderen Aufwand direkt nutzbar
— die Benutzerdaten und die wichtigsten
Softwarepakete sind gerite- und platt-
formunabhiingig verfiighar. Diese Homo-
genitiit 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 Zuverldssigkeit der Installations-
und Administrationsvorgéinge. Sie miis-
sen reproduzierbare Ergebnisse liefern
und dabei trotzdem flexibel anpassbar
sein. Nach einer Umstellung oder Neu-
installation eines Systems sollte niemand
gezwungen 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 Teil-
netzen der einzelnen Bereiche werden
tiber ihren Etagen-Switch mit Gigabit-
Ethernet versorgt. Diese sind ausfallsicher
mit 10-Gigabit-Ethernet an die Zentrale
(zwei redundante Backbone-Switche)
angeschlossen. Von dort werden auch die
zentralen Server mit dieser Bandbreite
versorgt, deren Dienste das bendtigen.
Server-Farmen und Compute-Cluster
sind tiber eigene redundante Switche
ebenfalls ausfallsicher angebunden.

Der externe Bereich umfasst die
notwendigen 1- und 10-GigaBit-Verbin-
dungen zu verschiedenen Einrichtungen
auf dem Campus der Universitit des
Saarlandes, in Saarbriicken und auf dem
Universititscampus in Kaiserslautern.
Die Internet-Konnektivitit wird iiber
einen mit der Universitit gemeinsam
genutzten 2,6 Gigabit-XWIN-Anschluss
des DFN-Vereins realisiert. Auch unsere
externen Anschliisse sind in der Regel
doppelt ausgefiihrt, um die notwendige
Ausfallsicherheit zu implementieren.

Extern zugreifbare aber anonyme
Dienste (DNS (Internet-Adressbuch),
WWW, FTP (Datentransfer), SMTP
(E-Mail) etc.) werden an der Firewall
des Institutes in mehreren entmilitari-
sierten Zonen (DMZs) zusammengefasst,
die entsprechend ihrer Bedeutung und
ihres Gefihrdungspotentials unterschie-
den werden.

Organisatorisch ist das Netzwerk
so strukturiert, dass die Integration von
Gastwissenschaftlern und Studenten
durch die Moglichkeit gefordert wird,
mitgebrachte 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 zusammengefasst,
so dass z.B. virenbefallene Systeme nur
begrenzten Schaden anrichten kénnen.

Die internationale Kooperation ver-
langt externe Zugriffsmoglichkeiten auf
interne Ressourcen der Infrastruktur
(Intranet). Hier bieten wir unter ande-
rem einen gesicherten Terminal-Zugang
und den Zugriff auf E-Mail und andere

wichtige Datenbanken und Dienste an.

Die Kooperation bei der Softwareentwick- :

lung wird durch einen geschiitzten Zu-

gang zu einer Versionsdatenbank unter-

stiitzt (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. Indirekten
Gefahren, die unter anderem durch den
Anschluss virenverseuchter Rechner im
Intranet oder durch Fehler in extern agie-
renden Software-Systemen entstehen,
muss durch aktuelle Softwarestinde und
kontinuierlich aktualisierte lokale Viren-

scanner begegnet werden.
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Automatisierung als Garantie

Die kontinuierliche Weiterentwick-
lung der Infrastruktur und Anpassung
an die neuesten Anforderungen der For-
schungsprojekte und des Sicherheits-
konzeptes unter Beibehaltung der Homo-
genitit und Verlisslichkeit ist unsere
zentrale Aufgabe.

Alleine schon die Vielzahl der ein-

gesetzten Hard- und Softwarekomponen- :

ten verbietet einen Ad-Hoc Ansatz bei
der Betreuung der einzelnen Gerite.
Stattdessen verwenden wir weitgehend

von uns genau nach dem eigenen Bedarf :

konzipierte und weiterentwickelte auto-

matisierte Abldufe. Erst diese erméglichen

uns, die notwendigen Arbeiten in ange-
messener Zeit und mit der geforderten
Zuverlissigkeit und Prizision auf den be-
troffenen Systemen zu erledigen.

In einer einheitlichen Hardware-
umgebung lieBe sich die Automatisie-
rung in vielen Fillen durch Vervielfilti-
gung besonders gepflegter Installationen
durchfiihren (Image-Erstellung). 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 von Hause aus auf Paketsysteme,
die auch Abhiingigkeiten zwischen den
installierten Paketen berticksichtigen.
Fiir die Windows-Plattformen haben wir
ein solches Paketsystem mit Hilfe zusitz-
licher 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 Wartung :

und Weiterentwicklung dieses Systems
administrieren wir automatisch alle be-
treuten Systeme konsistent und steuern
Neuinstallationen. Einmal erzielte Ergeb-
nisse sind beliebig wiederholbar und
sehr schnell auf die ganze Infrastruktur
anzuwenden. Diese Implementierungs-
arbeit kostet Aufwand und verlangsamt
in manchen Fillen die Reaktionszeiten.
Die Vorteile fiir die Betriebssicherheit,

den Gesamtaufwand und die Zeit bis zum

Fertigstellen groBerer Anderungen wie-
gen diesen Nachteil jedoch eindeutig auf.

Das System ist so flexibel gestaltet,
dass es durch spezifische Erweiterungen
des Installationssystems schnell an sich
dndernde Anforderungen z.B. seitens
der Hardware angepasst werden kann.
Es wird allerdings immer nur fiir sich
wiederholende Vorgiinge genutzt. Die
Integration kurzlebiger Spezialinstalla-
tionen ist wegen des hohen Aufwandes
bei der Automatisierung nicht sinnvoll.

Compute-Service

Neben Workstations, Notebooks
und kleineren Servern betreiben wir
mehrere groiere Systeme, die tiber bis
zu 64 eng gekoppelte Prozessoren und
bis zu einem Terabyte Hauptspeicher
verfiigen. Diese Maschinen werden fiir
wissenschaftliche Forschungen und
Applikationen genutzt, die eine hohe
Parallelitit und den uniformen Zugriff
auf grolen Hauptspeicher bendtigen.

Unser bisher gréfites Cluster mit
128 Systemen mit je 8 Kernen und 48
GByte Hauptspeicher wurde Mitte 2010
in Betrieb genommen. Es wird, wie sein
Vorgiinger, unter der Sun Grid Engine
(SGE) betrieben. Durch die automati-
sche Verteilung der Prozesse auf die ein-
zelnen Rechner des Clusters erreichen

wir eine hohe Auslastung des Gesamt-

systems. Durch die Homogenitit der
Betriebssysteminstallationen kénnen die
zuvor erwithnten groferen Systeme flexi-
bel in dieses System integriert werden.
Berechnungen werden vor ihrer Freigabe :
fiir das Cluster dem Bedarf entsprechend
kategorisiert, so dass die SGE-Software
die optimale Verteilung der fiir die Be-
rechnung notwendigen Prozesse auf die
verfiighare Hardware vornehmen kann.
Die Priorisierung bestimmter Prozesse
hilft bei der angemessenen und fairen
Verteilung der Ressourcen auf die ins-
gesamt anstehenden Aufgaben.

File-Service und Datensicherung

Die Daten des Instituts werden
tiber derzeit 20 File-Server per NFS und
CIFS (SMB) zur Verfiigung gestellt. Die
mittlerweile ca. 147 TB zentralen Daten
sind auf 52 RAID-Systeme mit 2843
Platten verteilt, die tiber ein redundant

ausgelegtes Storage Area Network (SAN)



angeschlossen sind. Alle RAID-Systeme
werden paarweise gespiegelt betrieben,
um auch gegen den Ausfall eines ganzen
RAID-Systems geschiitzt zu sein. Diese
Spiegelung geschieht auf dem jeweiligen
Server tiber Software, die Priifsummen
zum Schutz vor schleichenden Daten-
verdnderungen mitfithrt (ZFS). Erkannte
Datenfehler auf einer Spiegelhilfte wer-
den im laufenden Betrieb automatisch
repariert, indem die falschen Daten mit
den korrekten tiberschrieben werden.
Dabei werden die beiden Spiegelhélften
zumindest in unterschiedlichen Brand-
abschnitten untergebracht, damit auch
ein Brand méglichst ohne Datenverlust
auch auf dieser tiefsten Ebene tiberstan-
den wird. Jeweils mindestens drei File-
server teilen sich eine Sicht auf den Plat-
tenbestand und kénnen durch virtuelle
Netzwerkadressen und SAN Technik in
sehr kurzer Zeit fiireinander einspringen.
Dies erlaubt auch Updates der Server
ohne spiirbare Unterbrechungen des
Dienstes.

Unsere Datensicherung basiert auf
zwei unterschiedlichen Systemen: einem
konventionellen Band-Backup, das die
Daten direkt mittels Tivoli Storage Mana-
ger TSM auf einen Band-Roboter (Storage
Tek) sichert und einem Online-Disk-
Backup-System, das mit Hilfe von Daten-
vergleichen den Platzbedarf minimiert

und die gesicherten Daten immer online

bereit hilt (Open-Source-System Backup

PC). Die Zahlen dieser Online-Daten-
sicherung sind beeindruckend. Da keine
Daten in diesem System wirklich doppelt
gehalten werden, konnen ca. 615 Tera-
byte Brutto-Daten der verschiedenen
Backupliufe auf etwa 36 Terabyte unter-
gebracht werden. Um die Vorteile von
Disk- und Tape-Technologien zu verei-
nen, werden wir dieses System in Zu-
kunft mit dem Bandroboter kombinieren.

Der Bandroboter hat in der aktu-
ellen Ausbaustufe die Moglichkeit, auf
700 Binder mit einer Gesamtkapazitiit
von 700TB zuzugreifen (unkomprimiert).
Es steht in einem eigens dafiir vorberei-
teten Raum, um dem Schutz der Daten-
konserven schon bei ihrer Lagerung im
Roboter einen maximalen Stellenwert
einzurdumen. In der nichsten Ausbau-
stufe wird das System um einen zweiten
Roboter erweitert, der dann an einem
entfernten Standort betrieben wird, um
auch einen Schutz der Daten gegen Kata-
strophentfille zu erreichen. Dies wird im
Augenblick zumindest offline durch La-
gern von Kopien in einem speziellen feu-
ersicheren Datentresor resp. an einem
zweiten Standort erreicht.

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
und 3D-Projektionssysteme zur Ver-
fiigung. Externe Kommunikation und
Kollaboration werden durch den Betrieb
mehrerer Videokonferenz-Installationen
unterstiitzt.

Betriebssicherheit

Die genannten Infrastruktur- und
Administrationsmalinahmen werden
durch ein Uberwachungssystem auf
Basis von Nagios (Open Source) ergiinzt,
das tiber kritische Zustinde der Server-
systeme und des Netzwerks sowie tiber
Fehlfunktionen komplexer Prozesse per

E-Mail und SMS informiert.

Stromversorgung und Kiihlung sind
so konzipiert, dass der Serverbetrieb auch
bei Stromausfillen aufrechterhalten wer-
den kann. Als letztes Glied in der Kette
versorgt ein Generator mit einer Leistung
von ca. einem Megawatt die Kerninfra-
struktur und die Kithlungssysteme mit
ausreichend Leistung, um einen unun-
terbrochenen Betrieb garantieren zu
koénnen. Unser neuer Rechnerraum, der
im Rahmen der Renovierung und Ver-
gréferung der Infrastruktur realisiert
wurde, ist mittlerweile in Betrieb. Er be-
herbergt unter anderem die erwiihnten
Redundanzsysteme, die damit endlich in
zwei weit voneinander entfernten und
unabhingigen Rdumen installiert werden

konnten.

Zustandigkeiten

Einkauf, Installation, Administra-
tion, Betrieb, Anwenderbetreuung und
Fortschreibung der beschriebenen Sys-
teme und Techniken sind die Aufgaben
von IST (Information Services and Tech-
nology), der gemeinsamen I'T-Abteilung
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der Institute fiir Informatik und Soft-
waresysteme. Bedingt durch das Engage-
ment der beiden Institute in Kooperatio-
nen mit Fachbereichen und Instituten
der Universitit ist IST auch fiir die IT
der gemeinsamen Campus-Bibliothek
und des Exzellenzclusters ,Multimodal

Computing and Interaction zustindig.

Flexible Unterstiitzung wissenschaft-
licher Projekte

Die beschriebenen Dienste, Server
und Compute-Cluster werden fiir eine
Vielzahl wissenschaftlicher Projekte in
den unterschiedlichsten Szenarien ein-
gesetzt, teilweise auch in internationa-
len Kooperationen wie beispielsweise
der ,CADE ATP System Competition*
[http://www.cs.miami.edu/~tptp/CASC/22/].
Um den daraus resultierenden und sehr
unterschiedlichen Anforderungen ge- :
recht werden zu kénnen, unterstiitzt IST -
eine fein abgestufte Betreuung, die vom
reinen Server-Hosting in Einzelfillen bis
hin zur Applikationsbetreuung reicht.
Die Aufgabentrennung ergibt sich in den :
meisten Fillen aus der Schnittmenge der :
Projektanforderungen und dem Portfolio
von IST. Zur Lésung von Problemen mit
selbstadministrierten Systemen steht IST
dann allerdings nur noch beratend zur ~ :
Verfiigung.

Personalstruktur

Neben Leitung und Einkauf (zwei
Stellen) steuert das Max-Planck-Institut
fiir Informatik sechs wissenschaftliche
Mitarbeiter und einen Techniker bei.
IST wird erginzt durch fiinf wissen-
schaftliche Mitarbeiter des Max-Planck-
Instituts fir Softwaresysteme. Fiir die
zusiitzlichen Administrationsaufgaben
zur Unterstiitzung der gemeinsamen Bib-
liothek und des Exzellenzclusters steht

jeweils ein Mitarbeiter zur Verfiigung.

IST teilt sich in eine Core- und
mehrere Front-Gruppen auf. Verein-
facht dargestellt ist die Core-Gruppe fiir
Dienste und Dienstleistungen zustindig,
die fir beide Institute identisch sind

oder sogar gemeinsam betriehen werden.

Die Front-Gruppen decken dementspre-
chend die spezifischen Bediirfnisse der
Institute ab. Die Mitglieder der Front-
Gruppen sind damit auch eher an den
verschiedenen Standorten titig.

Die Front-Gruppen werden bei der
Anwenderbetreuung (Helpdesk) durch
ein zehnkopfiges Team von Studenten
unterstiitzt. Sie bilden zusammen mit
zwei Jahres-Praktikanten die Kommuni-
kationsschnittstelle fir die Anwender
und sind einerseits virtuell per Mail
oder Web-Interface, zu Biirozeiten aber
auch personlich erreichbar. Neben der
Bearbeitung von Fragen zur Benutzung
der Infrastruktur pflegt diese Gruppe
auch Informationssysteme, die u.a. eine
Zusammenfassung der interessanten
Fragen und Antworten (FAQ) und ein
Bulletin-Board umfassen.

KONTAKT

Jorg Herrmann

IT-Abteilung

Telefon +49 681 9325-5800

Email  jh@mpi-inf.mpg.de

Internet http://www.mpi-inf.mpg.de/services/ist/


http://www.cs.miami.edu/~tptp/CASC/22
http://www.mpi-inf.mpg.de/services/ist
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wg KOOPERATIONEN

Ausgewiihlte Kooperationen

ANALYSE VON
BILDERN & VIDEOS

Bosch, Hildesheim, Deutschland

. California Institute of Technology,
Pasadena, USA

Eidgenossische Technische :
Hochschule Ziirich, Ziirich, Schweiz :

i Indian Institute of Technology Delhi,
Delhi, Indien :

Intel Corporation, Santa Clara, USA

Intel Visual Computing Institute,
Saarbriicken, Deutschland

Leibniz Universitit Hannover,
Hannover, Deutschland

Microsoft Research, Cambridge,
Gropbritannien

Stanford University, Stanford, USA

;. Technische Universitit Darmstadt,

Darmstadt, Deutschland

. Toyota, Briissel, Belgien

University College London,
London, Grofibritannien

University of Adelaide, Adelaide,

Australien

BIOINFORMATIK

BioSolvel T GmbH,
Sankt Augustin, Deutschland

Bundesanstalt fiir Ernihrung,
Bonn, Deutschland

;. Centrum Wiskunde & Informatica,
Amsterdam, Niederlande

Christian-Albrechts-Universitit,
Kiel, Deutschland

CSIRO Livestock Industries,

St. Lucia, Queensland, Australien

European Bioinformatics Institute,
Hinxton, Grofbritannien

Friedrich Loeffler Institut,
Insel Riems, Deutschland

GISAID Foundation,
Washington DC, USA

Gladstone Institute of Cardiovascula -
Disease, San Francisco, USA

Goethe Universitit Frankfurt am
Main, Frankfurt, Deutschland

Harvard Universigr and Broad
Institute, Cambridge, USA

IBM Haifa, Haifa, Israel
Informa SRL, Rom, Italien

Karolinska Institut, Stockholm,
Schweden

Labor Dr. Thiele, Kaiserslautern,

" Deutschland

Max-Planck-Institut fiir
Biophysikalische Chemie,
Gottingen, Deutschland

Max-Planck-Institut fiir Molekulare
Physiologie, Dortmund, Deutschland

Max-Planck-Institut fiir
Neurologische Forschung, Kéln,
Deutschland

Roche Diagnostics,
Penzberg, Deutschland

Ruprecht-Karls-Universitit,

) Heidelberg, Deutschland

Stanford University, Stanford, USA

. Technische Universitit Dortmund,

Dortmund, Deutschland

Universitit Diisseldorf,

) Diisseldorf, Deutschland

Universitit Freiburg,

' Freiburg, Deutschland

Universitit Heidelberg,

" H. eidelberg, Deutschland

Universitit Koln, Koln, Deutschland

Universitidt Nijmegen,

N ijmegen, Niederlande

Universitit Salzburg,
Salzburg, Osterreich

Universitiit Tor Vergata, Rom, Italien

Universitit des Saarlandes,
Saarbriicken, Deutschland

University of Barcelona,
Barcelona, Spanien




University of British Columbia,
Vancowver, Kanada

University of California, Santa Cruz,
California, USA

University of Padua, Padua, Italien
University of Siena, Siena, Italien

Wellcome Trust Sanger Institute,
Hinxton, Grofbritannien

WHO Collaborating Centers for
Reference & Research on Influenza,

Melbourne, Australien, Peking, China,

Tokyo, Japan, Atlanta, USA, London,

Grofbritannien

GARANTIEN

Centrum Wiskunde & Informatica,
Amsterdam, Niederlande

Efi Arazi School of Computer
Science and Engineering,
Herzliya, Israel

Indian Institute of Science
Bangalore, Bangalore, Indien

Indian Institute of Technology Delhi,

Neu Delhi, Indien

International Computer Science

Institute, Berkeley, USA

Japan Advanced Institute of Science
and Technology, Ishikawa, Japan
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