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Aufgabe 1 Steinerbdume. (2 Punkte)

Im nebenstehenden Bild ist ein Graph mit Kantengewichten
dargestellt. Finde in diesem Graphen minimale Steinerbdume

(a) auf den Knoten B, D, F und H, sowie
(b) auf den Knoten A, E und G.

Aufgabe 2 Spannbidume. (3 Punkte)

Finde in dem Graphen aus Aufgabe 1 minimale Spannbdume. Gib dabei an, in welcher Reihenfolge die
Kanten ausgewihlt werden. Sollte es in einem Schritt mehrere Kanten zur Auswahl geben, gib alle an,
aber wihle nur eine (beliebige) aus um fortzufahren.

(a) Verwende den Algorithmus von Kruskal.

(b) Verwende den Algorithmus von Prim und beginne dabei mit Knoten A.

Aufgabe 3 Approximation des ,,sparsamsten Baumes“. (5 Punkte)

Approximiere den ‘most parsimonious tree’ auf Basis der folgenden Matrix.

1 2 3 4 5
Al 1 1 0 0 1
B 1 1 0 1 0
¢y 01 1 0 O
D 01 1 1 0
Ef 1 0 0 0 O

(a) Ermittle zunichst die Hammingdistanzen zwischen allen Objekten der Matrix und konstruiere damit
einen vollstdndigen Graphen mit gewichteten Kanten.

(b) Finde dann einen minimalen Spannbaum in diesem Graph.

(¢) Zeichne diesen Baum als ‘Grid Graph’ iiber dem Alphabet {0,1}. Dazu fiige 0-1-Sequenzen als
weitere Knoten in die vorhandenen Kanten ein, so dass die Hammingdistanz zwischen allen Knoten
genau 1 ist. Erstelle nur die unbedingt benétigten Knoten.

(d) Uberfithre den Spannbaum auf dem Grid Graph in einen gewurzelten Baum. Entscheide selbst, wo
die Wurzel gesetzt wird.

(e) Ist der so entstandene Baum optimal (most parsimonious)? Begriinde!



