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ZusammenfassungIn dem Seminar werden eine Reihe von Arbeiten zum The-
ma Graphen in Datenbanken besprochen. Wir betrachten sdieohrt der Gra-
phen, die in Datenbanken gespeichert wird als auch Indizgs- und Anfra-
gemoglichkeiten.

In Datenbanken werden sowohl Baume, gerichtete azylisitaphen als auch
ungerichtete Graphen gespeichtert.

Diese Datenstrukturen werden zur effizienteren Anfragetweatung indiziert.
Als Indizierungstechniken werden wir die transitive H{iVerschiedene Numme-
rierungsschemata und Pfadindizierung kennen lernen. Aabkn wir uns zum
Schluss noch einige Anwendungen in der Biologie an.
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1 Einleitung und Latex

Das Seminar 'Indizieren und Anfragen von Graphen in Datekéa’ findetim Winter-
semester 2007/08 als Blockseminar statt.

Der Termin fur die Einfuhrungsveranstaltung mit Vergdbe Themen isDienstag,
23. Oktoberum9 Uhr c.t.. An diesem Termin wird auch der Termin fur die Blockver-
anstaltung besprochen.

Die Themen fur das Seminar sind in Abschnitt 2 dargestellt.

1.1 Scheinerwerb

Die Teilnehmer/innen des Seminars kdnnen am Ende einegirBethalten. Vorausset-
zungen dafur sind die aktive Teilnahme am Seminar, disdhtation eines ausgewahl-
ten Themas, sowie die Anfertigung einer schriftlichen Abséung Uber dieses Thema
(10-15 Seiten).

Die Anmeldung zum Seminar erfolgt ausschlie3lich Uber&oy

Verpflichtend ist die Teilnahme an der Vorbesprechung soligeAnwesenheit bei
allen Vortragen. Jeder Vortrag wird ca. 45 Minuten dauerd muss selbststandig er-
stellt sein. Der Vortrag kann sowohl auf Deutsch als aucteagtisch gehalten werden.

Das Thema ist mit dem Betreuer bis z@n. Dezemberzu besprechemnind abzu-
grenzen. DieAusarbeitungst bis zum21. Dezember 200abzugeben.

Am 08. Januar 200&indet eineKurzvorstellungca. 5 Minuten) der Themen durch
die Teilnehmer statt, um eindsberblick Uber die Themen zu bekommen.

Die Vorbesprechunder Folien findet bis zur8. Februar 2008statt. Die voraus-
sichtlichen Termine fr daBlockseminasind derl2.und19. Februar 2008

Termine @r beide Vorbesprechungen (Thema & Folien) bitte rechtgeitt dem
Betreuer abldren.

Die Ausarbeitung isausschlieflich mit LateX zu erstellen.
Vortrage und Ausarbeitung konnen mit dem jeweiligen Be#ér der Arbeit nachbe-
sprochen werden. Termine hierfur bitte individuell vetmren.

1.2 Kleine Tips

Fir das Seminar sind Folien fiir den Vortrag zu erstelleafiibgibt es keine Vorgaben,
unsere Empfehlung ist es allerdings, dies in Microsoft R@wt oder in OpenOffice
zu tun. Fur den Aufbau des Vortrags und auch der Ausarbggind im Anschluf3noch
einige Buchreferenzen fur das Publizieren wissensdbiagit Texte gegeben. Die Vor-
trage werden wahrend des Blockseminars dann auf einerddWis-Rechner prasen-
tiert.

Die Ausarbeitung ist in LaTeX zu machen. LaTeX ist eigehtlitas einzige be-
kannte Satzsystem, mit dem man auch grofRere Texte undsimstere mathematische
Formeln bequem handhaben kann. In vielen Bereichen desngissaftlichen Publi-
zierens wird diese System standardmaRig eingesetzt.

Unten ist ein on-line Tutorial angegeben, aber tiber Gofigtket man noch vieles
mehr. Es gibt verschiedenste LaTeX-Biicher (auch in delid@ftek) die da sicherlich
auch weiterhelfen konnen.



— Ebel H.F., Bliefert C.
Schreiben und Publizieren in den Naturwissenschaften.
Wiley-Vch 1998.

— Rossig W. E., Pratsch J.
Wissenschaftliche Arbeiten
Weyhe 2005.

— Universitat Giel3en
Kochbuch fiir Latex http://www.uni-giessen.de/hrz/tmdkbook/cookbook.html

— Mittelbach F.
The LaTeX Companion, w. CD-ROM
Addison-Wesley Professional 2004.

1.3 Kurz zu Latex

In Latex kann man eigentlich auch alles machen, was mit Wdedt ®penOffice funk-
tioniert. Tabellen sieht man in Tabelle 1, Abbildungen inbldung 1 und Formeln bei
Formel 1.

Was wesentlich einfacher ist, ist am Ende das Literatuseiehnis zu erstellen. Ein-
fach eine eigene *.bib-Datei anlegen, die Arbeiten mit dehli&seln im Text referen-
zieren und schon ist das Literaturverzeichnis fertig.

Um nun aus einer *.tex-Datei eine *.pdf-Datei zu machen $oigende Schritte
notwendig:

> | atex datei.tex

LaTeX Warning: There were undefined references.
Output written on dat ei .dvi (9 pages, 30160 bytes).
Transcript written on dat ei .log.

>

> bi bt ex dat ei

The style file: unsrt.bst

Database file #1: bi bdat ei .bib

>

> |atex datei.tex

Output written on dat ei .dvi (9 pages, 30160 bytes).

Transcript written on dat ei .log.
>
> dvips datei.bib

. -> datei.ps

> ps2pdf datei.ps

Tabellen sind dazu gedacht, um Inhalt Ubersichtlich darzustellen.



Vorname, Nachname  StralRe Ort Alter
Max Mustermann [MusterstralRe 23 Berlin 24
Miriam Musterfrau | Merweg 52  Kdnigswusterhausen 18

Tabelle 1.Eine Beispieltabelle.

Abbildungen , wie bei Abbildung 1 sind auch ganz einfach mit dem Packmgphix
und dem Befehincludegraphics einzubinden.
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Abbildung 1. Die Glykolyse - der wichtigste Pathway beim Menschen.

Fructoze and
mannose metabolizm

Formeln - nicht erschrecken, Formel 1 miissen Sie nicht verstehen.

/1 dz B /— a 1/” dt )
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Naturlich geht es auch etwas einfacher, dafur aber ohselBitung:

atd 4 gt < ¢
axb —

2 Themen

2.1 GraphDB, Complex Networks

Das Papier Uilber GraphDB [19] und das Papier Uber Netwaotkdpy [1] ist verbindliche
Literatur fur alle Studenten.
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Erreichbarkeit

2.2 Transitive Hlle in der Datenbank

Die Berechnung der transitiven Hulle im Hauptspeichebmskannt. Lu stellt in [9]
einige Moglichkeiten vor, die transitive Hulle in einegltationalen Datanbank zu be-
rechnen. Der logarithmische Ansatz ist dabei von besonubrieresse. loannidis stellt
dabei die optimale Strategie in [11] vor.

2.3 Nummerierungsschema

Grust und Kollegen [22] indizieren ein XML Dokument, indeie ®re- und Postor-
derwerte verwenden. Diese Methode funktioniert nur aufrBén, daher stellt Agrawal
und Kollegen [18] wird eine Moglichkeit vor, um DAGs und @teen zu durch dieses
Nummerierungsschema zu indizieren.

2.4 Dual Labeling

Die tranisitive Hulle fur Graphen kann sehr grof3 werdeah& zeigen Wang und Kol-
legen [8], dass sie mit Hilfe der Pre- und Postorderwerté&didie der transitiven Hulle
verkleinern kdnnen.

2.5 Transitive Hille mit geometrischem Ansatz

Cohen et al. [5] haben beschrieben, wie man mit dem 2-Hopedie transitive Hille
abbilden kann. Allerdings ist die Berechnung fiir das optexCover NP-complete. Sie
haben schon eine Maglichkeit beschrieben, wie man dasr@odglichst gut berechnet.
Cheng und Kollegen stellen in [13] verwenden einen anderesatz, um ein sehr gutes
Cover — jedoch nicht das optimale — zu berechnen.

Distanzen und Pfade

2.6 Distanz-Orakel

Distanzen auf ungerichteten Graphen mit gewichteten Kalka®@n man entweder zur
Anfragezeit berechnen oder durch einen Index bewantwottearup & Zwick [15]
stellen einen Index vor, der schnell berechnet werden kadrzur Anfragezeit schnell
eine approximative Distanz liefert, die maximeak dist von der wahren Distanz ab-
weicht.

2.7 Index fir Distanzen mit Updates

Geerts und Kollegen [7] stellen einen kleinen Index fir eékakte Beantwortung von
Distanzanfragen. Sobald sich allerdings der Graph andi¢értKnoten und Kanten hin-
zugefugt werden sollen, muss der Index geupdatet werdeoh Aliesen Aspekt be-
leuchten sie in der Arbeit.



2.8 StraRennetzwerke | und Il

Natlrlich kann man auch StraRennetzwerke als Graphemensknoten sind Kreu-

zungen, wahrend Kanten Verbindungen zwischen den Krggerudarstellen. Die Kan-

ten in einem solchen Netzwerk sind natirlich gelabeltweder mit Reisezeiten oder
mit Entfernungen. Es gibt 2 verschiedene Ansatze dieséanéek zu indizieren. Der

erste Ansatz beruht auf einer Hierarchie von Straf3en undedurch Sanders & Schul-
tes [17] veroffentlicht. Der zweite Ansatz sieht sich dap®logie des Netzwerkes an
und berechnet fir eine Menge von Knoten alle Knoten, Uleegid kiirzester Weg fihrt.

Dies wurde von Bast und Kollegen [2] beschrieben. In [3] veurbeide Methoden mit-

einander verglichen.

Anfrageoptimierung

2.9 Twig-Query Processing auf Bumen

Diese Arbeite stellt Methoden vor, um XQueries in relatieneDatenbanksystemen zu
beantworten. Bruno et al. [16] beschrankt sich dabei aut>kumente, die Baume
darstellen.

2.10 XML Query Optimierung

XML Dokumente kdnnen in relationalen Datenbanksysteneapgichert und indiziert
werden. Werden nund XQuery Anfragen gestellt, die auchsleirthalten, so mdchte
man natirlich diese Anfragen auch optimieren. Wu et al] f2Zben nun untersucht,
ob die Methoden, die fir relationale Datenbanksystemeiekelt wurden auch fur

die Optimierung von XML Anfragen verwendet werden kdnnBatirlich bendtigt

man auch Informationen tber die GroRe der (Zwischenébmisse, die sie in [26]
untersuchten.

Suche nach Graphen

2.11 Closure-Trees

Gegeben viele Graphen in einer Datenbank, die sich ahsiichund einen Anfrage-
graphen. Um die Frage zu beantworten, welche Graphen inatenbank den Graphen
enthalten, missen die Graphen in der Datenbank indizienen. He & Singh stellen
in [10] vor, wie man ahnliche Graphen in der Datenbank zusanfassen kann fur die
Indexerstellung.

2.12 Haufige Subgraphen lund I

Im Gegensatz zu den Closure-Trees versuchen Yan et al. [RiiOheng et al. [12]
haufige Subgraphen in der Datenbank zu finden. lhre Ans@teescheiden sich, daher
werden auch beide Arbeiten im Seminar vorgestellt.



8

Graphen und Biologie

2.13 Graphanfragen - Sprachen

Wenn man Graphen anfragen will reicht SQL nicht mehr aus, ienAdfragen auszu-
driicken. Daher wurden verschiedene Moglichkeiten erk&lt, um Graphen in Daten-
banken anzufragen. Leser [23] hat die Anfragesprache PQ@jesohlagen, wahrend
Eckman & Brown [4] fur die Graphanfragen das DatenbanksysbB2 verwenden.
Sohler et al. [6] stellen eine XML-basierte Methode vor.

2.14 QPath — Suche nach Pfaden

In [21] stellen die Autoren eine Mdglichkeit vor, wie manahaPfaden in einem Gra-
phen suchen kann. Natiirlich méchte man nicht unbediragtd?fdie dem Anfragepfad
genau entsprechen, sondern auch solche, die 'ungefahtssehen, wie der Anfrage-
pfad.

2.15 Biologische Netzwerke vergleichen

Jeder Organismus hat sein eigenes metabolisches undrPRotiein Interaktionsnetz-
werk. Hat man nun mehrere solcher Netzwerke mochte marme diesh miteinander
vergleichen. Koyutiirk und Kollegen [14] beschreiben, wian gemeinsame Subgra-
phen in unterschiedlichen Netzwerken findet. Singh unddgah [20] gehen sogar
noch einen Schritt weiter und versuchen die Netzwerke g¢lolitainander zu alignie-
ren.
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