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Zusammenfassung

Die Beantwortung von Pfadanfragen an grole Graphen ist ein Thema, das in den
letzten Jahren mehr und mehr an Bedeutung gewinnt. In der Vergangenheit stand die
Datenbank-basierte Bearbeitung im Vordergrund, mit heutigen Hauptspeichergrofen
ist dies allerdings keine Voraussetzung mehr.

Im Rahmen dieser Diplomarbeit soll herausgearbeitet werden, wie effizient Pfa-
danfragen an Graphen im Hauptspeicher beantwortet werden kénnen. Hierbei steht
die Suche nach Pfaden, die einen gegebenen reguliren Ausdruck matchen, im Mit-
telpunkt.
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1 Motivation

Die Bedeutung von Graphen in der Datenverarbeitung hat sich in den letzten Jahrzehnten
stark erhoht. Mit den groBer werdenden Fahigkeiten der Computer konnen durch lei-
sungsfihigere Speichermedien und Prozessoren immer grofere und komplexere Graphen
verwaltet und verarbeitet werden. Graphen mit vielen Millionen Knoten und Kanten sind
heutzutage in vielen Bereichen iiblich [1, 5, 13].

Zu den wichtigsten Aufgaben bei der Arbeit mit Graphen gehoren die Suche nach Pfa-
den im Graphen sowie die Frage nach der Erreichbarkeit zwischen Knoten. Die effiziente
Suche nach moglichst kurzen Pfaden im Graph ist eine wichtige Aufgabe unter anderem
fiir Navigationssysteme [6, 11] und Internet Routing Protokolle [7, 14]. Erreichbarkeitsan-
fragen zwischen zwei Knoten sind die zentrale Aufgabe bei der Arbeit mit hierarchischen
Strukturen wie der Bearbeitung von XML-Queries [12].

In der Biologie werden Graphen verwendet, um Wechselwirkungen zwischen Stof-
fen in verschiedenen Prozessen zu modellieren. Die Knoten im Graphen stellen hierbei
Gene, Proteine, Enzyme oder andere chemische Substanzen dar, wihrend die Kanten die
verschiedenen Reaktionen beschreiben. So konnen z.B. Gene miteinander in Beziehung
gesetzt werden, wenn ein Gen die Aktivierung des anderen Gens verstédrkt oder verrin-
gert; dies kann als Graph mit gerichteten Kanten dargestellt werden. Ein Pfad in diesem
Graphen kann nun einen aktivierenden Gen-Pfad bilden, wenn die Kanten (Beziehungen
zwischen den Genen) bestimmte Eigenschaften erfiillen. Um spezielle aktivierende Gen-
Pfade im Graphen finden zu kdonnen, muss eine Suche nach einem Pfad durchgefiihrt wer-
den, der bestimmte Bedingungen erfiillt. Diese lassen sich gut durch reguldre Ausdriicke
beschreiben, die die Eigenschaften der Kanten erfiillen miissen, oder die bestimmte Rei-
henfolgen der Knoten oder Knotenklassen beschreiben. Die Suche nach solchen Pfaden
ist daher eine wichtige Aufgabe der Bioinformatik.

Graphen, die anhand von biologischen Erkenntnissen erstellt werden, sind hdufig sehr
groB3. So enthilt die STRING Datenbank [13] Beziehungen zwischen mehr als 1,5 Mil-
lionen Proteinen, die BIND Datenbank [2] mehr als 200.000 Protein Interaktionen und
die PubGene Datenbank [5] mehr als 6 Millionen Beziehungen in der Literatur. Daher
wurden in der Vergangenheit vor allem Datenbank-bezogene Verfahren fiir die Suche
im Graphen entwickelt; solche Datenmengen konnten bis vor wenigen Jahren nicht im
Hauptspeicher abgelegt oder bearbeitet werden. Mit heutigen Hauptspeichergro3en von
dutzenden Gigabytes schon bei mittleren Servern lassen sich aber auch sehr grofle Gra-
phen im Hauptspeicher verwalten, was einen potentiellen Geschwindigkeitsgewinn mit
sich bringt.

Im Rahmen dieser Diplomarbeit soll daher der mogliche Geschwindigkeitsgewinn
Hauptspeicher-basierter Verfahren gegeniiber der Datenbankimplementierung bewertet
werden. Es soll auch der Frage nachgegangen werden, bis zu welcher Gro3e sich die Gra-
phen im Hauptspeicher verwalten lassen, und wann Datenbank-basierte Verfahren sinn-
voller einsetzbar sind.



3 ZIELE DER ARBEIT 2

2 Verwandte Arbeiten

Wie Mendelzon und Wood zeigen, ist die Suche nach kreisfreien Pfaden in Graphen, die
regulidren Ausdriicken entsprechen, NP-vollstindig [9]. Sie fiihren weiter aus, dass eine
Losung in polynomialer Zeit moglich ist, wenn der Graph oder der reguldare Ausdruck
kreisfrei sind, oder der reguldre Ausdruck bestimmten Beschrinkungen unterliegt, oder
der Graph und der reguldre Ausruck konfliktfrei sind (kein Knoten kann zweimal erreicht
werden bei Traversierung des Schnittautomaten). Es gibt daher eine Reihe von Publika-
tionen, die sich mit praktischen Verfahren zur Optimierung dieser Suche beschiftigen.

Nestorov et al. schlagen einen Index in Form von Representative Objects [10] vor, die
Strukturinformationen iiber die Daten im Graphen speichern und damit Suchanfragen op-
timieren konnen. Allerdings wird hier davon ausgegangen, dass immer ein Wurzelknoten
existiert, bei dem die Suche begonnen werden soll. Eine praktische Anwendung davon
sind DataGuides von Goldman und Widom [3], bei denen sie einen minimalen Index
erstellen dhnlich der Vorgehensweise der Uberfiihrung eines NFAs in einen DFA. Diese
Vorgehensweise ist allerdings nur in kreisfreien Graphen sinnvoll anwendbar. Auch die
vorgeschlagene approximative Erweiterung [4] ist fiir grole zyklische Graphen nicht gut
geeignet.

Liske stellt in seiner Diplomarbeit [8] das Verfahren der k-Minimierung vor, bei dem
der Graph zunéchst durch heuristische Verfahren minimiert wird; hierbei werden Knoten
aufgrund lokaler Eigenschaften zusammengefasst und der regulire Ausdruck zunéchst auf
dem kleineren Indexgraphen ausgewertet. Dazu wird der Graph zunéchst in einen DFA
tiberfiihrt und minimiert, und anschlieend der Schnittautomat berechnet und ausgewer-
tet. Die Implementierung ist fiir die Datenbank-bezogene Ausfiihrung ausgelegt.

3 Ziele der Arbeit

Im Rahmen der Diplomarbeit soll untersucht werden, welche Vor- und Nachteile eine
Hauptspeicher-basierte Implementierung der Suche nach Pfaden im Graphen, die durch
reguldre Ausdriicke beschrieben werden, gegeniiber Datenbank-basierten Losungen bie-
tet. Da zu erwarten ist, dass die Suche im Hauptspeicher deutlich schneller ablduft als in
der Datenbank, soll der Frage nachgegangen werden, bis zu welcher Grof3e Graphen auf
diese Art sinnvoll im Hauptspeicher zu handhaben sind.

Zu diesem Zweck sollen Hauptspeicher-basierte Algorithmen in JAVA implementiert
werden, die auf einem gegebenen Graphen mit Knoten- oder Kantenlabeln Anfragen be-
antworten konnen, bei denen Pfade im Graphen gesucht werden sollen, die anhand von
reguldren Ausdriicken beschrieben werden. Da fiir die Vorgehensweise kein grundsétz-
licher Unterschied zwischen durch Knoten- und Kantenlabeln beschriebenen Pfaden be-
steht, wird in der Arbeit nur von Kantenlabeln ausgegangen. Folgende Anfragen an den
Graphen sollen beantwortet werden konnen: Sei R ein gegebener regulirer Ausdruck.

e Finde den kiirzesten Pfad, der durch R beschrieben wird, zwischen beliebigen Kno-
ten im Graphen.
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e Finde den kiirzesten Pfad, der durch R beschrieben wird, beginnend (endend) beim
Knoten K (einem Knoten der Knotenklasse K).

e Finde den kiirzesten Pfad zwischen den Knoten A und B (zwischen beliebigen
Knoten der Knotenklassen A und B), der durch R beschrieben wird.

Die Algorithmen sollen mit den Datenbank-basierten Implementierungen bzgl. Lauf-
zeitverhalten und Speicherverbrauch verglichen werden. Es soll zudem herausgearbeitet
werden, bei welcher Groenordnung der Anzahl von Knoten und Kanten die Moglichkei-
ten heutiger Hauptspeichergroflen erschopft sind.
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