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Inhalte und Ziele

Laborumgebung zur Simulation und Veranschaulichung von
Methoden und Verfahren der Themenkreise:

» Algorithmen, z.B. Netzwerke, maximaler Flu3
» Kryptographie, z.B. Euklid, Miller-Rabin Algorithmus

» Bioinformatik, z.B. Phylogenetische Baume, hierarchische
Clusteralgorithmen

Zur vorlesungsbegleitenden Unterstiitzung von
» Ubungen
» Selbststudium
» Beispielen in der Vorlesung



Inhalte und Ziele

Aussagekraftige Beispiele zu Algorithmen und Verfahren

» sind zeitaufwendig von Hand durchzurechnen
» haben in der Regel viele Verfahrenschritte und Parameter

» sollen realistische ProblemgréBen darstellen



Vital

v

Steht fir Visual Interactive Typed Applicative Language

Worksheetartig V I t a I

Programmierumgebung (Untermenge von Haskell)

v

v

v

Nahe an der mathematischen Formulierung

v

Integrierte Graphikprimitive

v

Internetfahig

v

Frei verfigbar



Vital Beispiel

File Edit View ommns Window Help
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o fib i = case i of ﬁ
{
1 ->1;

2 = ilg
}otherwise -> fib (i-1) + fib (i-2)

m [fibi] i< [1..1]
[1,1,2,3,5,8,13, 21, 34, 55, 89, 144, 233, 377, 610, 987, 1597, 258

Save current module




Beispiele der Implementierung in Vital

1. Kryptographie: Euklidscher Algorithmus

2. Bioinformatik: UPGMA, hierarchisches Clustern von
Expressions- oder Aberrationsprofilen

3. Statistische Lerntheorie: VC Dimension



Euklidscher Algorithmus

Zur Berechnung des ggT zweier Zahlen ry und ry:

» Berechne alle positiven Reste r; > 0
der Divisionen von ri_o durch ri_{ firi =2, ...

ri=ri_> mod ri_q

» Der ggT ist der letzte positive Rest r,



Clusterung in der Bioinformatik

» Phylogenetische Rekonstruktion

» Hypothesengenerierung auf Basis von
Genexpressionsdaten

» |dentifikation von Gruppen co-regulierter Gene

» Identifikation von Tumoruntergruppen



Hierarchisches Clustern

Agglomerativer Basisalgorithmus

1. Initial bildet jedes Objekt (z.B. Sequenz, Profil) ein eigenes
Cluster.

2. Man berechnet die (mittlere) paarweise Distanz aller
Cluster.

3. Danach fa3t man die beiden Cluster zusammen, die die
kleinste Distanz zueinander haben.

4. Die beiden letzten Schritte werden wiederholt, bis alle
Objekte in einem Cluster sind.



Vital Beispiel Clusterung
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Zusammenfassung

» Beschrankte Ausfihrungsgeschwindigkeit (Haskell
interpretiert in Java in VM)

Lazy evaluation, d.h. 'unendliche’ Datenstrukturen moglich
Beliebig gro3es Worksheet
Kostenfrei

Integration der vorgestellten Laborumgebung in das
nachste Vital Release
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Zugang: http://www.informatik.uni-ulm.de/ni/staff/HKestler/vital/



