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Zusammenfassung

In dermodernerBiologie ist esmoglichgeworden,Zusammenhangauf mo-
lekularer Ebenezu untersuchenMolekularbiologischeExperimentegenerieren
heuteDaten,derenOrganisatiorund Auswertungnur durchmodernelnformati-
onstechnologiendglichist. Es hat sich ein neuesTeilgebietder Informatik ent-
wickelt, die Bioinformatik.

War zu Beginn derrechnegestutzterSequenzdatenanalyssmemanuelleBe-
arbeitungaller bekannterProteinsequenzeam Rechnemdglich, ist die Erfas-
sung, Analyse, Prasentatiorund Wartung dieserDatensammlungeheutzutage
nurmehmit RechnerunterstitzurdurchfihrbarDie biomedizinischd-orschung
beispielsweisgeneriernotwendigeBasisinformationemhnedie Anwendungen
sowohlin derroten(Medizin, Pharmazieglsauchin dergriinen(Agrar) Biotech-
nologienicht méglichwaren.

NebenetabliertenAnwendungsgebieteder Informatik in der Biologie, wie
z.B. Algorithmenzum Sequenzegrmleich, DatenbanknoderNeuronaleNetze,ist
die Unterstutzungder Gruppenkbmmunikationdurch ein CSCWSystembisher
nicht untersuchworden.Die Zusammenarbeiton Wissenschaftlermm Bereich
molekularbiologischeGSequenzdatenanalysairde daherin dieserArbeit unter
demAspektderrechnegestiutzterGruppenarbeitintersuchtEswurdenzunachst
GruppenderwissenschatftlicheArbeitsgruppeMIPS (Mindenerinformations-
zentrumfur Proteinsequenzergm Max-Planck-Institutfiir Biochemie,Martins-
ried, unter der Leitung von Herrn Prof. Dr. H.-W. Mewes, definiert, sowie ihre
Aufgabenund Arbeitsweiseranalysiert.Bei dieserAnalyseaufgetretendéJnzu-
langlichkeitenin der Rechnerunterstitzurgghufendie Grundlage ginenAnfor-
derungskatalodiir ein CSCWSystemformulierenzu kdnnen.Daraufaufbauend
wurdeein Groupwaresystenentworfen,daseinebesseréinterstitzunglerGrup-
penmitgliedezumZiel hatte.Der Entwurfwurdeprototypischmplementiertund
in derwissenschatftlicheArbeitsgruppeMIPS eingesetzt.

Abschlie3endvurde unter den beteiligtenGruppenmitgliederreine schrift-
liche UmfragedurchgefiihrtZiel dieserempirischenUntersuchungvar die Er-
mittlung der AkzeptanzdesSystemsgdassichim taglichenEinsatzbefand.Zum
ZeitpunktderUmfragewarenTeile desSystemszwischensechdMonateunddrei
Jahreverflgbar

DasErgebnisdieserUmfrageemabeindeutig,dal3sich die alltaglicheArbeit
der GruppenmitgliededurchdasSystemdeutlichverbesserhat.
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Kapitel 1

Einleitung

1.1 Einfdhrung

In dermodernerBiologie ist esmdglichgevorden,Zusammenhangauf moleku-
larer Ebenezu untersuchenMolekularbiologisch&xperimentegeneriererheute
Daten,derenOrganisatiorund Auswertungnur durchmoderndnformationstech-
nologiemdglichist. EshatsicheinneuesTeilgebietderinformatik entwiclelt, die
Bioinformatik. Der Bundesministefur Forschungund Technologig BMFT) hat
1992 ein StratgiekonzeptMolekulare Bioinformatik prasentiertDarin werden
Informatiker aufgerufen,,gemeinsammit MolekularbiologenBiochemilernund
PharmazeuterechnegestitzteMethodenfir die AnalysebiologischerSubstan-
zenzu entwickeln” (zitiert nach[Len9q). 1999hatdie Deutschd~orschungsge-
meinschaf(DFG) einelnitiative Bioinformatikausgeschriebeim Rahmerderer
50 Millionen DM zur FérderungdesinterdisziplindrenForschungsgebietdsio-
informatik bereitstehenMit dieserlnitiative sind Universitatenaufgerufen,,in
regionalenKooperationerundim Verlbund mit aul3eruniersitarerEinrichtungen
Konzeptdir die EtablierungoderdenAusbaueineseigenenWissenschaftsand
Ausbildungsprofilsm BereichderBioinformatik anihremStandorvorzulegen*:

Dasin denletztenJahrererworbenéwissenin denBiowissenschaftearmog-
licht die industrielleNutzung.Der Bereichder Biotechnologiehatsich zu einem
schnellwachsendenndwichtigenWirtschaftssektoentwickelt. Die Anwendun-
gensind vielschichtigund reichenvon der medizinischerDiagnostikund The-
rapie Uiberdie Erzeugungvon Pathogenresistenzen Kulturpflanzenbis hin zur
Entwicklungvon Klebstofen und Waschmitteln.

Die Fortschrittein derbiomedizinischerrorschungveckenHoffnungengine
unmittelbareBehandlungvon Erkrankungerauf molekularerEbenedurchfihren
zu konnen.Grundwraussetzungst dasWissenum die wichtigstenBestandteile

1Ausschreibing Initiative Bioinformatik, siehehttp://iwww.dfg.de



1.1. EINFUHRUNG

derZelle,derelementaremiologischerOrganisationsfornlebendeiOrganismen.

1.1.1 Proteineals BausteinedesLebens

Die wichtigsten MakromolekilelebenderOrganismensind Proteine,die aus
zwanzig verschiedenemausteinenden Aminosaurenaufgebautsind. Die In-
formationenuberden Aufbau der Proteinesind im Genomkodiert. Das zenta-
le Dogmader MolekularbiologiebesagtdalRder gesamteBauplaneinerZelle in
der DNS enthaltenist. In der lebendenZelle werdendieseBauplanein mRNS
transkribiertandenOrt der Proteinbiosynthesgansportierunddortin die Pro-
teinsequentranslatiert.

Die genetischénformationeinesOrganismugst eine notwendigelnformati-
onsquellefir Aufbau und Vermehrungdesindividuums.Der Aufbau einesGe-
noms entsprichtseiner zellularen Komplexitat: bakterielle Genomesind klei-
ner und leichter zu interpretierenals GenomehochdiferenzierterOrganismen
(IMPH97]). GenoménhochdiferenzierteOrganismerkdnnenum denFaktor 1000
grolRerseinalsetwa die von Bakterien.

Zur Bestimmungdes Aufbaus eines Proteinsexistiert als klassischeMe-
thode der Biochemiedie aufwendigeProteinsequenzierundpiese kostspielige
und nicht immer erfolgreichdurchfihrbareMethodewurde aufgrundderin den
80erJahremeuentwickeltenmolekularbiologischedechnilen durchdie DNS-
Sequenzierungrsetzt.Statt direkt das Protein zu analysierenwird bei dieser
Technologieder BauplandesProteinsim Genombestimmt.DieseTechnilener-
maoglicheneine schnelleund kostengiinstigd8estimmungkompletter Genome.
Als ErgebnissystematischeGenomsequenzierungsprojekEgenSequenzdaten
vor, die nicht nur interessantefiir ProteinekodierendeBereicheenthalten son-
dernauchTeiledesGenomsijiberderenBedeutungnoch)kein Wissenvorhanden
ist. ExperimentelleDaten systematischeGenomanalysemussenvon Wissen-
schaftlernbearbeitetindanalysiertverden:die Aufgabenreichenvon derErstel-
lung genetischerphysikalischemund molekularerKarten bis zur Identifizierung
und Charakterisierungon genetischertlementenBesondere§ewicht liegt auf
der funktionellen Analyse mit dem Ziel, FunktionengenetischeElemente vor
allemdie Interaktionengie ihre zellulareRolle bestimmenaufzuklaren.

Systematisch&enomanalysesindin ersterLinie datenorientiertDie Arbeit
amRechnerdie, nebender Sammlungausder Analysederdurchmolekularbio-
logischeVerfahrenermitteltenDatenbestehtgenvannin denletztenJahrerzuneh-
mendan BedeutungUrsachehierfir sind starkanwachsend®atenmengeiauf-
grundsystematische$equenzierungekompletterGenome Seitca.zehnJahren
werdenumfassendé&equenzierungsprojektiirchgefuhrtpftmalsvon Konsorti-
en. Als Folge davon werdenin immer kiirzerenAbstandengesamteGenomein
wissenschaftlichedournalerpubliziert(die ersterkomplettbestimmterGenome

8



1.2. ZIEL DERARBEIT

wurdenin [FAW 95|, [FGW'95], [BWO*96], [GBB*96], [TWK *97] beschrie-
ben).Aufgrund derverbesserteSequenzierungstechmik und der Zunahmeder
Zahl systematischeSequenzierungsprojekteerdoppeltsich der Umfang biolo-
gischerSequenzdatensammlunggegenwartigalle zweieinhalbJahre.Die Nu-
kleinsauredatenbartkkMBL NucleotideSequenc®atabaseenhaltbeispielsweise
mehralsdrei Millionen Eintragemit mehralszwei Milliarden Basenpaare(Re-
leaseb8, Méarz 1999).

1.1.2 Notwendigkeit der Rechnerunterstitzung

War zu Beginn der rechnegestitzterSequenzdatenanalyséne manuelleBear
beitung aller bekanntenProteinsequenzeam Rechnermdglich, ist die Erfas-
sung, Analyse, Prasentatiorund Wartung dieser Datensammlungeheutzutage
nur mehrmit RechnerunterstitzurdurchfihrbarStarkanwachsend®atenmen-
genmussenvon Mitarbeiternin Forschungsinstitutebearbeitewverden.Da 6f-
fentlich geforderteEinrichtungender Grundlagenforschungicht Gber ausrei-
chendefinanzielle Mittel verfigen,Vollstandigleit und hohe Qualitat der Da-
tensammlungeandererseitessentiellésrundlagerfir eineeffizienteForschung
sind,mul3die Effizienzeinerin der SequenzdatenanalysgigenGruppeentspre-
chenderhdhtwerden.Die biomedizinischd=orschunggeneriertnotwendigeBa-
sisinformationenphnedie Anwendungersovohlin derroten(Medizin, Pharma-
zie) alsauchin dergriinen(Agrar) Biotechnologienicht moglichwéaren.

Die ForderungnachhoherQualitat bei hdheremDurchsatzkann nur durch
entsprechendelBinsatzvon spezialisierteSoftwarerealisiertwerden.

1.2 Ziel der Arbeit

NebenetabliertenAnwendungsgebieteder Informatik in der Biologie, wie z.B.
Algorithmen zum Sequenzemleich, Datenbankn, NeuronaleNetze oder Hid-
denMarkov Models,ist die Unterstutzungler Gruppenlommunikationdurchein
CSCWSystembishernicht untersuchtvorden.Um eineoptimaleUnterstitzung
derBioinformatiker, diein dermolekularbiologischerundlagenforschunigitig
sind, durch Rechnerermdglichenzu konnen,wurde ein Groupwaresystenent-
worfen,prototypiscirealisiertundin einerwissenschaftliche®ruppeeingesetzt.
Die Zusammenarbeiton Wissenschaftlerrm Bereichmolekularbiologischer
Sequenzdatenanalyserd in dieserArbeit unterdemAspektderrechnegestitz-
ten GruppenarbeitintersuchtEs wurdenzunéchstGruppender wissenschatftli-
chenArbeitsgruppeMIPS (Mindenerinformationszentruniir Proteinsequen-
zen) die in diesemTeilgebietder biologischenGrundlagenforschungitig ist,
definiert, sowie ihre Aufgabenund Arbeitsweisenanalysiert.Ein Fokus wurde
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Biologischer
Kapitel 2 Hintergrund
Gruppen in der Forschungsgebiet
Gen- und Genomanalyse CcsCcw
sowie ihre Aufgaben

Kapitel 3 ‘ Anwendungsszenarien ‘
‘ Anforderungskatalog ‘ ‘ Existierende Systeme
. CSCW-System
Kapitel 4 Entwurf
Kapitel 5 CSCW-System
Realisierung

CSCW-System
Kapitel 6 Einsatz und
Akzeptanzanalyse

Zusammenfassung

Kapitel 7 und Ausblick

Abbildung 1.1: Graphische Darstellung des Aufbaus der Arbeit.

dabeiaufeineUnteigruppe die Annotationsgruppeer Proteinsequenzdatenbank
PIR-Internationalgerichtet.Bei dieserAnalyseaufgetreten@Jnzulanglichleiten

in der Rechnerunterstutzurgchufendie Grundlage um einenAnforderungska-
talogfir ein CSCWSystemformulierenzu kénnen.Daraufaufbauendvurdeein
Groupwaresystenentworfen,daseinebesser&nterstitzunglerGruppenmitglie-
der zum Ziel hatte.Der Entwurf wurde prototypischimplementiertund in der
ArbeitsgruppeMIPS eingesetztAnschlieRencerfolgtedurcheineBefragungder
Gruppenmitgliedereine empirischeAnalyse der Akzeptanzdes prototypischen
Systems.

1.3 Aufbau der Arbeit

In Kapitel 2 wird einekurzeEinfihrungin dasAnwendungsgebié¥lolekulare Se-
quenzdatenanalysggeben EswerdenbiologischeGrundbgriffe erlautert Wei-

10



1.3. AUFBAU DERARBEIT

terhin werdenMethodender Sequenzdatenanalysewie molekularbiologische
Datensammlungerorgestellt, sofernsie fir die Arbeit von Bedeutungwaren.
Kapitel 2 dientals Grundlagefur die Darstellungvon Anwendungsszenariein
Kapitel 3, ausdenenAnforderungeranein CSCWSystemabgeleitetverden.

In Kapitel 3 wird kurz in denInformatik-ForschungsbereicSCW einge-
fuhrt. AnschlieRendverdenGruppenvorgestellt,die in derGen-und Genomana-
lysetatigsind.FurdieseGruppenwerdencharakteristischAnwendungsszenarien
dagestelltausdenenAnforderungeranein CSCWSystemabgeleiteiverden Es
folgt die Darstellungund BewertungbereitsexistierenderAnsatzefur diesenBe-
reich. Dazuwerdenin derwissenschaftlichehiteratur publizierteSystemeunter
dem Gesichtspunktler Gruppenunterstitzungrstmalsanalysiert.Eine Zusam-
menfassunglerwichtigstenErgebnisseschliel3stdasKapitel ah

In Kapitel 4 wird ein Groupwaresystenentworfen.Eswird einelnfrastruktur
damgestellt,die als Grundlagefiir die entwickeltenprototypischermpplikationen
desCSCWSystemgdiente.Die dem Systemzugrundeligendeflexible Softwa-
rearchitektumwird vorgestellt.Schlief3lichwerdenausden Anforderungerexem-
plarischApplikationenherausgeriffen, flr die ein Konzeptentworfenwurden.

Kapitel 5 beschaftigsichmit ImplementierungsaspektelesCSCWSystems.
Eswird aufdie prototypischeRealisierungron Applikationenim CSCWSystem
eingegangen.

Kapitel 6 behandeltie durchgefiihrtédkteptanzanalysdesentwickeltenSy-
stems,dasin der ArbeitsgruppeMIPS im taglichenEinsatzist. Es wurde unter
denAnwenderreineUmfragedurchgefihrtdurchdie die AkzeptanzdlesCSCW
Systemsermitteltwerdensollte. EswerdenHypotheserformuliert, die durchdie
Befragungbestatigtoderauchwiderlegt werdensollten. Nach Darstellungmdg-
licher DatenerhebngstechniknderempirischerSozialforschungvird die einge-
setzteMethodevorgestellt. Die erzieltenErgebnisseverdenaufgefihrtund im
Hinblick auf die Hypotheseranalysiertund diskutiert. Der entwickelte Fragebo-
genistim Anhangabgedruckt.

Im abschlieRendeKapitel werdendasentwickelte Konzeptsowie die Erfah-
rungenmit demeingesetzteGroupwaresystenzusammengefit.Ein sichdaraus
ergebendeAusblick schliel3tdie Arbeit ah
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Kapitel 2

Hinter grund: Molekulare
Sequenzdatenanalyse

In diesenKapitel werdennacd DarstellungdesbiologischenHintergrundesAr-
beitsweiserund Methodenin der rednegestiutztenmolekularbiolg@iscen Se-
quenzdatenanalysmrgestellt.DazuwerdenAnalyseknzeptesowiedie dazunot-
wendigen Datensammlungn besdirieben. Es soll ein Eindrudk der inh&renten
Kompleitat biologischer Annotationerund inrer Verwaltungvermitteltwerden.
Es werden nur Bereiche betrachtet, die fir das zu entwidkelnde CSCWSystem
vonBedeutungvaren.Ziel dieseKapitelsist es,eine Grundlage zu schaffen, auf
der im ansdlieRenderKapitel ein Anforderungspofil fir ein Groupwaesystem
im Bereich der molekulaen Sequenzdatenanalybestiriebenwerdenkann.

2.1 BiologischerHinter grund

Die AufklarungderFunktionbiologischeMakromolekiledurchAnalysederge-
netischerinformationenlebendelSystemast daspriméreZiel der Gen-und Ge-
nomanalyseDasGenombezeichnetlie Gesamtheitller genetischemnformatio-
nen einesOrganismusEs kannals sequentielleDatenspeicheangesehemer-
den,derinformationeniberdenmolekularerAufbauunddie FunktionderZellen
enthalt.Ein Teil desGenomsenthaltfiir ProteinekodierendeBereiche Daneben
gibt es Bereiche,die z.B. regulatorischeAufgabenbesitzen.Nach derzeitigem
KenntnisstanexistierenaulRerdem\bschnitte die keineBedeutungesitzeroder
derenBedeutunghochnicht ermitteltwurde.

Von zentraleminteressast dasFindenkodierendeBereicheim Genomei-
nesOrganismussawie die Funktionsanalyseer korrespondierendeRroteinein
lebendenzellen. Je komplexer ein Organismusaufgebauist, destoungunstiger
ist im allgemeinendas Verhaltnisauskodierenderzu nicht-kodierenderBerei-
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2.1. BIOLOGISCHERHINTERGRUND

chenim Genom.In héherorganisierten_ebevesensind zudemkodierendeAb-
schnittevon langennicht-kodierenderBereichenunterbrochenwas die Suche
nachkodierenderDNS-Sequenzemweiter erschwert.Das Wissenum regulato-
rischeAspekte,d.h.zu welchemZeitpunktim LebenszyklusinerZelle oderbei
welchenUmwelteinflissenvelcheMengeneinzelnerProteineproduziertwerden,
gehortzu denGrundwraussetzungesinesprofundenVverstandnissedeszellula-
renGeschehens.

2.1.1 Aminosaurenund Proteine

Proteinesind die komplexestenMakromolekiilelebendetOrganismenlhre Auf-
gabensind vielfaltig. Wichtige Funktionenerflllen sie als Strukturbestandteile,
wie z.B. die ProteinedesCytosleletts! Enzymeermdglichenbeschleunigender
kontrollierenchemischeReaktionenn lebendenSystemerohnedabeiselbstin
derReaktionverbrauchtzuwerdenlmmunglohuline, VermittlerbiologischerAb-
wehrmechanismersjndebenélls Proteine.

Alle Proteineseiensieflr Struktur KatalyseoderErkennungverantvortlich,
sindauswenigengleichenBausteineraufgebautin denbisherbekannterProtei-
nenfindensich 20 verschiedengroteingjeneAminoséauen?

Priméarstruktur ~ Proteinesind Polymerisateder 20 proteinogenerminosau-
ren.Die SequenzlereinzelnenAminosaurerwird als Primarstrukturbezeichnet.
DieseKettensind nichtverzweigt,sondermit einerPerlenlettevergleichbar®

Sekundarstruktur  Vermessungeron Proteinenmit Hilfe der Rontgenstruk-
turanalyseergaben,dal3die vorhandenemtomabstandeicht mit der Annahme
ubereinstimmendie Polypeptidlette sei vollstdndig gestreckt.Die Entdeckung
dera-Helix und 3-Faltblattstruktuy die die wichtigstenSekundastrukturelemen-
te einesProteinsbilden, klarte diesenwWiderspruchauf.

Tertiarstruktur ~ Der Polypeptidstrandiegt in der lebendenZelle als Knauel
vor. DieseraumlicheStruktureinesProteingst essentielfir seineFunktionin der

1Das genaustrukturierte,dynamischorganisierteCytoslelettsystemeukaryoterZellen, d.h.
Zellen mit Zellkern, ist an wichtigen Funktioneninnerhalbder Zelle beteiligt: Zellteilung, Zell-
mobilitat, Formerhaltungron Zellen, Polaritatvon Zellen.

2In derNatur kommenmehrals 20 Aminos&urervor. Die nichtproteinogenéminos&ureCi-
trullin z.B. ist ein wichtigesZwischenprodukim Harnstofzyklus, ein Stoffwechselwrgang,im
demdasfir denOrganismugiftige Ammoniakin Form desHarnstofs fixiert und somitentgiftet
wird.

3Enthéltein Proteinwenigerals 100 Aminos&urensprichtmanvon Peptiden In dieserArbeit
wird Proteinals Sammelbgriff fur Peptideund Proteineverwendet.

13



2.1. BIOLOGISCHERHINTERGRUND

lebenderZelle.Im KnduelkommensichBereichedesPeptidstrangesonahe daf3
Wechsealirkungennicht benachbarteAminosaurerhochoganisierteStrukturen
stabilisiererkdnnen(Tertiarstruktur).

Kleine Schadigungeuergenetischemnformation,z.B. durcheine Punktmu-
tation, bei der eine einzelneAminosauredurch eine andereAminosaureausge-
tauschtwvurde,oderderVerlusteinesNukleotids kdnnenschwerwigendeBeein-
trachtigungerder RaumstruktueinesProteinszur Folge haben Mutationensind
die UrsachemgenetischeErkrankungenim Fall struktuneranderndeMutationen
kanndasProteinseineFunktionin derZelle nicht mehrausiubenFunktionswerlu-
stetretenseltenvollstandigauf(dominanteMutanter), daderdoppelteChromoso-
mensat4z.B. beimMenschenpravierendeDefekteverhindertDie Kombination
rezessier Defektekannjedochzu Funktionserlusterfuhren.

Quartarstruktur ~ Lagern sich mehrerePeptide als Untereinheitenzu einer
Funktionseinheizusammensprichtmanvon der QuartarstruktureinesProteins.

2.1.2 Speicherunggenetischerinformation im Organismus

DerInformationsspeichegenetischeinformationist die Desoxyribonukleinsaer
(DNS) Die Entdeckungder DNS-Konformationdurch JamesWatsonund Fran-
cis Crick im Jahrel1953ist sicherlicheine der bedeutensteintdeckungerder
Biochemiedes20. Jahrhundertsjie 1962 mit dem Nobelpreisfir Medizin aus-
gezeichnetvurde. Ausgangspunktur die Genetikim allgemeinenvarenBeob-
achtungeresAugustinerménch&regor Mendel? derbeiseinenversudeniiber
Pflanzenhybride(1865) Studienzur Verertungvon Blitenfarbenund Fruchtfor
menbei der Erbseanstellte Er erkanntedales Gesetzmalligktenbei der Ver-
erbung gibt. Dieseals Mendelschdregeln bekanntgyevordenenGesetzéildeten
die GrundlagederexperimentellerGenetik.

DasGenomeinesjedenlebenderOrganismudesitztdie von Mendelerkann-
ten Faktoren,heuteGenegenanntDie Anzahl schwanktjedochstark: dasHIV-
Virusenthalt9 Genedie Backerhefeca.6.000,Pflanzerca.25.000 Bei Mausund
Menschvermutetman80.000bis 140.000Gene.RechneimanallerdingsSplice-
varianteR und post-translatantBrozessierungeninzu, diirftenweit mehrProte-
ine in menschlicherZellenvorkommen.

Die DNSist beiallenOrganismersowohl strukturellalsauchchemisclgleich
aufgebaut.Die DNS gehdrt zur Gruppeder Nukleinsdurendie Polymerevon
Mononukleotidensind. JedesMononukleotid enthalt eine Base, eine Pentose

41822-1884
SSplicevarianterbedeutetdalvon einemGenortauf der DNS einesOrganismusinterschied-
liche Genproduktearzeugwerdenkdnnen Splicevarianterenthaltergemeinsam@&ereiche.
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(Zucker) und eine oder mehrerePhosphatgruppemNS enthaltdie vier Basen
Adenin Thymin Guaninund Cytosin abgekirzi, T, G undC. Watsonund Crick
erkanntendallin derDNS Adeninund Thyminsowie Guaninund Cytosinimmer
im molarenVerhaltnisvon 1 vorkommen.lhre Annahme dal3eszwischendiesen
Basenzu Wasserstdbriickenbindungerkommit, fihrte letztlich zur Erkenntnis,
daRDNS alsDoppelhelixvorliegenmuf3.DieseDoppelhelixbestehtiuszwei spi-
ralig antiparalleliverlaufenderPolynukleotidletten,die, anschauliclgesprochen,
die GelandereinerWendeltreppéilden; die Wasserstdbriickenbindungerzwi-
schendenBasensinddie Treppenstufen.

Bei prokaryoterMikroorganismenst die DNSringférmig angeordnetindbe-
findet sichim CytoplasmaDie DNS hoherorganisierter(eukaryoter)Zellenist
im Zellkern organisiert.Je nachOrganismusdst dieserDNS-Fadenunterschied-
lich lang. Beim Menschenrerreichter pro Zelle 2 Meter, verteilt auf 23 Stlcle
(Chromosomehn Damitentsprichidie LAngeder DNS einesMenscherca.2- 10
km (bei 10* Zellen).

2.1.3 Genexpressionund Proteinbiosynthese

Die DNS enthéltnotwendigdnformationernzur Syntheseson Proteinen Anhand
diesesBauplanswird ein Proteinin der Zelle synthetisiertDies gilt fur alle Or-
ganismenpb Bakterien PflanzeroderWirbeltiere,d.h. eshatkeineVerénderung
im LaufederEvolution stattgefunderillerdingskanndie Kodierungn verschie-
denenOrganismerunterschiedliclsein.Man kanndahernicht, ohneaufwendige
Versuchein Laboratoriendurchzufihrendavon ausgehengall GeneeinesOr-
ganismusin einenanderenOrganismusibertragenfur dasgleiche Genprodukt
kodieren.

Ist die Kodierungdageengleich, kanndiesvon grol3emNutzensein.In der
modernenTierzuchtbeispielsweisan dernichtmehraufdemPrinzipvon Selek-
tion und Auslese sonderraufgentechnischem/ege einezielgerichteteéZtichtung
durchgefuhrwird, hatdieseTatsacheru einerReihevon Anwendungergefuhrt.
Ein wichtigesEinsatzgebieteit Beginn der 80er Jahreist die Erzeugungrans-
generTiere odervon knodk-out Mutanten,die als Modelle fir menschlicheEr-
krankungerdienenkénnen(z.B. “Krebsmaus”) Bei transgenefierenwurdedas
Genomdurchgentechnisch#ethodenverandertSie sindunverzichtbaresilfs-
mittel zur Erforschungentsprechendefrankheiten.Ein weitereswichtigesZiel
istes,pharmazeutiscivirksameProteinein derMilch transgeneTiere(z.B.Rind,
Schaf,Ziege)zu gewinnen.

In der DNS sind nebenden Informationentiber Primarsequenzewvon Prote-
inenauchVerfahrensrgeln Giberdie Regulationvon Genepressionund Protein-
biosyntheséodiert.EinealszentalesDogmaderMolekularbiologiebezeichnete
AnnahmebesagtdalRder gesamteBauplaneinerZelle in der DNS niedegelegt
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ist. Fur die BiosynthesesinesbestimmterProteinswird jedochnur der Teil der
DNS als VorlageherangezogererdasProteinkodiert. Allerdings spielennicht-
kodierendeRegioneneineentscheidendRolle, ob die kodierendeSequenzrans-
latiertwird.

Bevor dasProteinsynthetisiertwerdenkann, muf3 zunachstdie Vorlage auf
der DNS, dasGen in Form einer RNS abgeschriebemerden(Transkription.
RNS, Ribonukleinsawg, ist im Gegensatzur DNS einstrangig Die Nukleotide
enthaltendie BasenAdenin,Uracil, Guaninund Cytosin abgekirztA, U, G und
C. ThyminderDNSwird aufderRNSdurchUracil ersetzt.

Bei derTranskriptionkommtesunterEinfluRvon EnzymereurlokalenDena-
turierungvon DNS, d.h.die DNS wird in diesembegrenzterBereicheinstrangig.
DieserDNS-Teil dientalsMatrize,von deraufgrundderkomplementareBasen-
bindungenRNS erzeugtwird. Der transkribierteRNS-Faden,Boten-RNSoder
messengeRNS (kurzmRN$ genanntgelangtandenOrt der Proteinbiosynthese
(Ribosomejhund wird dort in die AminosauresequenginesbestimmtenProte-
ins Ubersetz{Translatior). Die denaturierteDNS wird mit Hilfe von Enzymen
wiederzum Doppelstrangenaturiert.

Die vier Basender DNS, A, T, G und C enthalteninformationentber die
Abfolge der Aminoséurenm Protein.Da 20 verschieden@minosaurerfur die
Proteinbiosyntheseur VerfiigungstehenpendétigtmanmindestensireiBaserzur
Kodierung(4® > 20 > 42). Dieselnformationseinheituf der DNS bestehenaus
drei AminosduremenntmanBasentriplettoder Codon Da nur 20 Amonisauren
kodiert werdenmussengxistierenmehrereCodonsfur eine Reihevon Amino-
saurenSosteherz.B. die CodonsGAA, GAG, GAT, GAC, AAT und AAC fur die
Aminosaureleucin DiesesPhanomerbezeichnemanals Degeneation desge-
netistienKodes erist nichteindeutig.

Im Gegensatzu prokaryotischerGenenenthalteneukaryotisch&enenicht
translatierteSequenzeriintrong. Die kodierenderBereicheeinesGenswerden
alsExonsbezeichnetDie beiderTranskriptionzunachsentstanden®¥orlageent-
halt sovohl Exonsals auchintrons.Anschliel3endverdenausdieserVorlagedie
Intronsentferntund die Exonsgespleif3t

NebenGenerenthaitDNSweiterewichtigelnformationenDamiteszur Tran-
skription kommenkann, muf3 sich ein Initiationskomplex bilden kdnnen.Dazu
ist ein Bereich oberhalbdes eigentlichenGensauf der DNS von Bedeutung.
Ebenglls in dieserRegion befindensich Enhancer die die Regulierbarleit der
TranskriptionspezifischefGenevermitteln.RegulatorischeBereicheenthalteroft
mehrereBindungsstellerfir verschiedend@ranskriptionséktoren.
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2.2 GenomsequenzierungVom Organismuszur ge-
netischeninf ormation

Proteinelbernehmervielfaltige Aufgabenim Organismus(Struktur Katalyse,
Erkennung)und sind daherzentralerGegenstandn der biomedizinischerfor-
schung.Zur Wahrnehmungder Aufgabe einesProteinsist seine Raumstruktur
entscheidendDie Raumstrukturewon Proteinensind sehrkomplex, um die er
forderlichenFunktionalitatererfullenzu konnen.Dageaenist ihre Kodierungauf
der DNS vergleichsweiseeinfach.Analogist die Bestimmungder Struktureines
gegebenerProteinanit denheutezur Verfiigungstehendeechnilenrelativ auf-
wendig.Im Gegensatdlazuwurdenzur Analyseder DNS-Sequenautomatisier
teund(relativ) kostenguinstig&lethodenentwickelt. Die Bioinformatik versucht,
ausgehengdom Genom Bereichezu lokalisieren die fir Proteinekodieren.Die-
se Abschnittewerdensequenziertanalysiertund in Datenbankn verwaltet. Die
dort enthaltenennformationenwerdender wissenschaftliche®ffentlichkeit zur
Verfigunggestellt.

Viele Krankheitenwie z.B. Phetylketonurie® sindauf Mutationenim Genom
zuruckzufuhrend.h.siehabergenetisché&rsachenUm diagnostisch&lethoden
entwickeln und spaterauchHoffnungenauf therapeutisch&alRnahmererfillen
zu kbnnen,mussersovohl Geneals auchdie Mechanismenhrer Regulationim
lebendenOrganismusuntersuchtund verstanderwerden.Eine Moglichkeit der
Gentherapien der Medizin bestehtn der direktenBehandlungvon Erkrankun-
genanihrem UrsprungsortdenverénderterGenen.Bei der AntisenseTherapie
wird die Synthesevon Onkogenernverhindertindemzur mRNSdestranskribier
ten Onkogens(sensg einekomplementarenRNS (antisensgerzeugtundin die
Zelle eingefuhrtwird. LiegendiesebeidenFormenvor, bildensieeinenKomplex;
die GenepressiondesOnkogenswird unterdriickt.Trotz ihrer Anfangserfolgé
ist die Gentherapiebisher nicht ausihrem experimentellenStadiumherausge-
kommen.NebenderProblematikentscheidezu mussenpb ein Genersetzioder
ausgeschaltetverdensoll, ist dasHauptproblemdie zusatzlicheDNS sicher ef-
fizientunddauerhafandengewniinschterOrt zu transportierenDennochwerden
mit diesemTherapielonzeptweitergrol3eHoffnungenverbunden.

ZellulareAblaufestellenkomplizierteNetzwerle da,derenModellierungeine
weitereHerausforderungir die Informatik darstellt(z.B. MetabolischeNetzwer
ke). Bisher erfolgenderenDarstellungerhauptsachlictals grof3estatischeKar-
ten(siehez.B.[Mic99]), die keineMoglichkeitender Rechnerunterstitzunyer-
gleich, Simulation) erlauben Erste Ansatzezur Dynamisierungsind derzeitim

6Autosomal-rezessierblicheStoffwechselanomali€Zing6]).
Die ersteerfolgreicheGentherapiavurde 1990in denUSA an einemvierjahrigenMadchen
durchgefiihrtdasuntereinemgenetisctbedingtenmmundefektitt ([Har99, S.45).
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Entsteher{z.B.[FM99]).

Von besonderenmteressast die Bestimmungder Funktionenvon Proteinen,
fur die kodierendeBereicheim Genomgefunderwurden.Diesist i.d.R. nur mit
aufwendigerundteuererExperimenterdurchfihrbarAuch derumgelehrteWeg
ist von grol3eminteressedie Lokalisationvon Genenin Genomen{iberderen
Produktegenauerénformationeniberihre Funktionenin Zellenvorhandersind.
Der systematisch&erleich unterschiedlicheOrganismenist ein interessanter
Aspektin der Sequenzdatenanalysglan versuchtFragenzu beantvorten wie
.Haben verschieden@®rganismengleiche Gene oder &hnliche Proteine?*.Hat
manin einemOrganismusein Proteingefundendasin anderemauchvermutet
wird, erleichtertdiesevtl. die Suche Durch solcheintergenomischevergleiche
wird derevolutionareHintergrundbeleuchtetso dal3deduktive Ableitungenvon
Funktionenrmdglichwerden.

Sequenzierung

Ziel derSequenzierunipt die EntschliisselundesErbgutesd.h.die Bestimmung
der Basenpaarabfolgder zugrundeligendenDNS. Fur die Ermittlung der Pri-
marstrukturwerdenin LaboratorienentwedetbestimmteTeilbereicheeinerErb-
massederdasgesamtésenomsystematiscisequenziertDie dazunotwendigen
MethodenvurdenMitte der70erJahreentwickelt undin denletztenJahrerweiter
verbessert.

Zunachstmuf3teman sich auf kleine BereicheeinesGenomsbeschranén,
da die zur Verfugungstehendeechnilen SequenzierungekompletterGeno-
me nicht erlaubtenMittlerweile wurdendieseTechnilen so weit verbessertind
vor allemautomatisiertgdal3selbstdie systematisch8equenzierundesmenschli-
chenGenomsichtnurmachbamwurde,sonderrbereitsdurchgefihrtvird. Dieses
weltweit organisierteHumangenomprojektHGP), dasvon der HumanGenome
Organisation(HUGO) koordiniertwird, derenMitglieder zahlreichenLandern
angehdrenhatalsZiel, ,durch die Kenntnisdergenetischerundlagerdie Ent-
wicklung menschlicheiErkrankungereu versteherund die diagnostischemnd
therapeutischeioglichkeiten bei individuellen Erkrankungereu verbessern.”
([Har99, S.41). Die erstekomplettegenomischddNS-Sequenzinesmenschli-
chenChromosomsvurdeim Dezembef 999verofentlicht [DSR*T99)).8

Wurde ein Genomoder Teil einesGenomssequenziertliegt die Primarse-
quenzvor. Aus der Sichtder Informatik ist dieseineendlicheZeichenreihdiber
dem Alphabetl" der vier NukleinsaurenAdenin, Thymin,Guanin und Cytosin
r={AT,G,C}.

8Die SequenzdesChromosom£2 hat eine Langevon 33,4 Mega-BasenSie enthaltminde-
stens545Gene.
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Wird die Nukleinsduresequena die korrespondierend@dminosauresequenz
Ubersetztliegt dasAlphabetZ der20 proteinogenedminosaurenvor.

2.3 Sequenzergleichals Analysemethode

Eine Genomsequengnthaltdie gesamtdnformation, die ein Organismuszum
Lebenbendtigt.In diesemAbschnittwird der Sequenzergleich als eine Analy-
semethoden der molekularenSequenzdatenanalysergestellt. Die besondere
Bedeutungler DNS- oderProteinsequenwird durchfolgendesAxiom der Mo-
lekularbiologiedeutlich ([Gus97, p. 212): ,In biomolecularsequencegDNA,
RNA, or aminoacid sequences}igh sequencsimilarity usuallyimplies signifi-
cantfunctionalor structuralsimilarity.”

Allerdingsist zu beachtengal3nicht verwandteSequenze@hnlicheStruktu-
renausbilderkénnen([Coh9g).

DasAuffindeneinerTeilzeichenreihennerhalbeinerendlichenSequenzson
ZeichenubereinemendlichenAlphabetist ein bekanntes?roblemin der Infor-
matik. Es wurdeneine Vielzahl von Algorithmen entwickelt, die eine effiziente
Mustersuchén groRenDatenmengenwie z.B. in Enzyklopadienerlauber?

Fur die Beantwortung biologischerFragestellungehabendie Datenstruktu-
ren Suffix-Baum (erstmalsals Positionsbaunbeschriebemn [Wei73], sieheauch
[Ukk95]), generalisierteSufiix-Baum und Suffix-Array ([MM93]) sowie Positi-
onsbaumariantenz.B.[Heu96])besonder8edeutungerlangt([Gus97],p. 156).

In der molekularenSequenzdatenanalyss dasexakte Findeneiner Teilzei-
chenreiherurestriktiv. Redundanzind Ahnlichkeit sinddie zentralerPhanomene
in der Biologie. Die groReMehrzahlderin der Natur nochvorhandenerrrotei-
ne sind dasErgebniseinerkontinuierlichenFolge genetischeDuplikationenmit
anschlie3endeNodifikationen([Doo904). Nicht nur Redundanazm Informati-
onsgehalverwandterProteinsequenzdat daherein wesentlichederkmal,son-
derndie Gesamtmengdergenomischetnformationenaller Organismerist red-
undant([Doo90a)).In diesemAnwendungsgebiader Informatik hat dasFinden
ahnlicherZeichenreihemesonder@edeutungerlangt.Ahnlich bedeutetdalRbe-
stimmteUnterschieden zwei DNS- oder Proteinsequenzerugelassenverden.
Sind zwei Proteinein diesemSinn&hnlichbzw. homola, wird ein evolutionarer
Zusammenhangngenommen.

Einegraphisché&egeniberstellungon Zeichenreihengieim Rahmerderin-
exaktenMustersuchals Treffer gelten,wird als Sequenzalignmetvezeichnet?
Henikoff und Henikoff [HH92] schreiben:;,Among the most useful computer
basedoolsin modernbiology arethosethatinvolve sequencalignmentf prote-

9FureinenUberblick siehez.B. [Gus91.
1OFgr eineformaleDefinition von Alignmentsiehe[Gus91, p. 216).
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ins, sincethesealignmentsoften provide importantinsightsinto geneandprotein
function.”

Alignmentskonnenin Klasseneingeteiltwerden.Beim globalen Alignment
von Sequenzpaaresind zwei Proteineaufgrundder Abstammungvon einem
gemeinsamen/orfahren tiber inre gesamteSequenzlangéihnlich. Das lokale
AlignmentbetrachtetSegmentevon Proteinen,die in Beziehungstehen.Wer-
denmehrals zwei Sequenzemgegentbegestellt,sprichtmanvon multiplen Ali-
gnmentsLetzterewerdenz.B. bei Proteineimilien, bei denenalle Elementeder
Familieim Alignmentaufgefiuhriwerden,oderbei Datenbankanfrageangeven-
det.

Esgibt eine Vielzahlfrei verfigbarefrogrammemit denenin offentlichen
biologischerSequenzdatenbaek(Nukleinsduredatenbaah,Proteinsequenzda-
tenbanlen) zu einergegebenerSequenmachahnlichenSequenzegesuchtver
denkann: FASTA [Pea90],BLAST [AGM™90], BLIMPS [WH92], CLUSTAL
W [THG94]. Jedesler genannterProgrammast fur bestimmteTeilbereicheder
Sequenzdatenanalysatwickelt worden.

Die Bedeutungler Sequenzdatenanalysgrd durchfolgende<Zitat deutlich
([CELS9Y): ,Determingfunctionfor a sequencés a matterof tremendougsom-
plexity, requiringbiologicalexperimentof thehighestorderof creatvity. Nevert-
helesswith only DNA sequencé is possibleto executea computerbasedalgo-
rithm comparingthe sequencé¢o a databasef previously characterizegenesin
about50% of the casessucha mechanicacomparisorwill indicatea suficient
degree of similarity to suggesta putatve enzymaticor structuralfunction that
might be possesseldy theunknovn gene.*

Der umfangreicheSequenzemleich ist nur durchfihrbarwenndie entspre-
chendenDatensammlungewerflgbarsind. Im folgendenAbschnittwerdendie
wichtigstenVertreterder molekularbiologische®atenbanknvorgestellt.

2.4 Molekularbiologische Datensammlungen

SeitBestimmunglererstenProteinsequenzetturchProteinsequenzierurig den
50erJahrerwerdenSequenzdategesammeltDie erstenAusgabereinersolchen
DatenbankanderNational BiomedicalReseath Foundation(NBRF)erschienen
in gedrucktef~orm als ATLASof ProteinSequence§Day78]).

In denletzten20 Jahrerhatsich die EntwicklungmolekularbiologischeDa-
tensammlungemrastischverandert.Ein Artikel in der Zeitschrift Sciencebe-
schreibt1980eineNukleinsduredatenbamkit 200Eintragernundca.200.000Ba-
sen diederwissenschaftliche®ffentlichkeit via Telefonkostenloszur Verfiigung
gestelltwurde ([DSC™80]). Ein Jahrspatey 1981, erscheintn Nature eine Mel-
dungmit demTitel Too manydatabanks?zitiert nach[FHLM98]). In derletz-
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ten, auf molekularbiologisch®atenbankn spezialisierterAusgabevon Nucleic
AcidsResearh (Volume28, Issuel, 2000),werdenmehrals 100unterschiedliche
Datenbankn aufgelistetdie eine VielzahlmolekularbiologischeForschungsbe-
reicheabdeclen. Die Nukleinsduredatenbar®enBankenthaltdabeimehrals 1
Milliarde Basen([BBL *99)).

Nicht nur die Menge, Heterogenitatund zunehmendd&omplexitat biologi-
scherDatenbeeinflussemnformationsreprasentatio8peicherungAnfragemog-
lichkeitenundInterpretationemler Daten.Auch die BenutzunglieserRessourcen
durchWissenschatftlenatsichdeutlichverandertWarin den80erJahrereineDa-
tenbankabfragauf Zentralrechnermur von Experterdurchfiihrbardie mit kom-
plexen Anfrageschnittstellemmgeherkonnten st mittlerweile die Nutzungfrei-
er Datenbanknvom ArbeitsplatzrechneasiustaglicheRoutinein derbiologischen
Forschunggeworden.Die EntwicklungdesWorld-Wide Web hat dieseRevoluti-
on ermoglicht.Der Vorteil der Hypertext-basierterinformationsermittlungliegt
in der einfachen,intuitiven Bedienung.Selbstim Umgangmit Computernund
deminternetnochnicht erfahrenefersonakannmit Hilfe geeigneteBrowser
Softwaredie Uberdie Welt verteiltenDiensteim BereichGenomforschuneffizi-
entnutzen.

2.4.1 Nukleinsauredatenbanlken

NukleinsduredatenbaaksindSammlungeron DNS-undRNS-Sequenzeiie-
le der Betreibersind Vollstandigleit und Verteilungdieserfir viele Bereicheder
ForschungvichtigenDaten.NeueEintragewerdenin derRegel direktvoneinzel-
nen Wissenschaftlet oder Genomsequenzierungsksortieneingereicht,oder
stammerausPatentantragerAn Bedeutungerliertdie manuelleExtraktionneu-
er Sequenzeausderwissenschaftlichehiteratur.

DieseDatensammlungesind Archive von Nukleinsauresequenzefnderun-
gen, speziellKorrekturenoder Aktualisierungender enthaltenerinformationen,
liegenin denHandenderer die Sequenzeimm die Datenbankeingereichthaben.
Esexistiert keine Gruppevon Annotatorengdie denDatensatpflegt (im Gegen-
satzzu ProteinsequenzdatenbamksieheAbschnitt2.4.2).

FurdieseKlassevon Datensammlungeexistiertseit1982eineweltweiteKo-
operationzwischender EMBL NucleotideSequenc®atabase seit1992am Eu-
ropaischerBioinformatik Institut (EBI) in Hinxton, UK [STLS99], GenBankam
NCBI in BethesdalJSA [BBL 799, und der DNS Databaseof Japanin Mishi-
ma, Japan[SMGT99]. JededieserZentrenist fir denfestgelgten Einzugsbe-
reichzustandign demsSinn,daRdasEinreichemeuerSequenzeerrmdglichtund
Testsauf syntaktischeKorrektheitdurchgefuhrtwerden.Taglich werdenDaten

directsubmissions
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zwischendieserDatenbankbetreibermusgetauschReprasentatisoll die fir Eu-
ropazustandigeEMBL NucleotideSequenc®atabasevorgestelltwerden(siehe
auch[STLS99).

EMBL Nucleotide SequenceDatabase

Die EMBL NucleotideSequenc®atabaseenthaltmehrals drei Millionen Ein-
tragemit mehrals zwei Milliarden Basenpaare(Releaseb8, Marz 1999). Auf-
grundsystematischeBequenzierungsprojekierdoppeltsichdie Mengeder ge-
speichertersequenzefahrlich.

Die Datenbankst in 17 disjunkteKategorienunterteilt,wie z.B. Viren, Orga-
nellen,PflanzenMensch,etc. undist als Textdateiin definiertemFormaterhélt-
lich. Der Vertrieb als Textdateiwurde gewahlt, um eine moglichstgroReGrup-
pe von Benutzerrerreicherzu kbnnenund nicht an bestimmtePlattformenoder
Datenbankmanagementsystegetundenzu sein.DiesesDatenformatwird von
zahlreichemnalyseprogrammennterstitztdie direkt auf Datender Textrepra-
sentatiorbiologischerlnformationenzugreifenkonnen.

Ein typischerDatenbankintragenthalteinekurze Beschreilnng zu Katalogi-
sierungszweaddn,eineBeschreibingderTaxonomié? deszugrundeligenderOr-
ganismusLiteraturinformationengdie Nukleinsauresequersowie Tabellen,die
kodierendaindweiterebiologischinteressantBereichederNukleinsduresequenz
beschreiberProteinekodierendeBereichewerdeneindeutigeProteinldentifika-
tionsnummerr{P1Ds)zugeordnetPIDskdnnengenutztwerden,umvon externen
Informationseinheiteaufentsprechendgintragein Nukleinsduredatenbaakzu
verweisen.

NeueSequenzekdnnenauf elektronischenwWeg (via World-Wide Web) beim
Datenbankbetreibasingereichtverden Herausgebewissenschaftlichefournale
fordernbereitsdie Einreichungder Sequenandie Nukleinsduredatenbankevor
der auf die Sequenzerweisendédufsatz publiziertwerdendarf. Im gedruckten
Artikel wird auf denentsprechendeintragverwiesen Aufgrund diesesverfah-
renserscheinemeueSequenzeminige Monatefriher in digitalen Datenbankn
alsin Journalpublikationen.

Bei diesemVerfahrentretenjedoch Inkonsistenzerauf: Sequenzenm ge-
drucktenAufsatzkdénnensichvon Sequenzem DatenbanknunterscheiderDa-
tenbanlkintragekdnnennachtraglichkorrigiert werden,gedrucktewissenschaft-
liche Publikationemicht. Erratasindin schwerwigendenAusnahmefallermog-
lich, werdenjedochgewdhnlichnurin einerfolgendenAusgabeabgedrucktEin
Verweisauf nachfolgend&orrekturenst zumZeitpunktderPublikationdesOri-

2Taxonomidst die Wissenschaftind Lehrevon dempraktischen/orgeherbeiderEinordnung
derOrganismerin systematisch&ategorien.
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ginalartikels nattrlich nicht moglich und daherim Nachhineinschwerzu ent-
declen.

2.4.2 Proteinsequenzdatenbang&n

ProteinsequenzdatenbamenthalterSequenzermon Proteinenyon denerange-
nommenwird, dal3sie in lebendenzellen vorkommenund bestimmteAufgaben
im Organismuserfillen.In denmeistenFallenfehlt jedochderdurchExperimen-
te belggte Beweis. Proteinsequenzebpesitzenkorrespondierend@bschnitteauf
derDNS undverweiserindirekt auf Eintrdgein Nukleinsduredatenbaak.

Sequenzdatenbaek sind eine essentiellednformationsquellepm nicht nur
in wissenschaftlicheRrojektensonderrauchin derindustriellenForschungund
Entwicklung Rickschlisseron bereitsexistierendemwWissenauf aktuelle For-
schungsobjekteu ziehen.Z.B. werdenbei der Suchenachneuen bisherunbe-
kanntenSequenzem Organismergenetischénformationenzunachshichtvoll-
standigbestimmtAnschlie3enctrfolgenrechnegestitzteAnalysenob dieseBe-
reichebereitsbekanntd.h. als Eintragein einerdergrofRenBasisdatensammliun-
genenthaltersind.DadurchkdnnenZeit undKostengespartverden Man bedient
sichder Tatsachedal3ahnlicheSequenze@hnlicheProteinekodierenund damit
ahnlicheFunktionenn derZelle besitzenWurdedie Sequenzinesunbekannten
Proteinsbestimmt,kdnnenim globalenDatenraumbiologischahnlicheSequen-
zengesuchtverden ExistierensolcheProteinsequenzem Datenraumist esoft-
malsmadglich, aufgrundder vorhandenem\nnotationender &hnlichenbekannten
ProteineRuckschlissaufdie FunktiondesuntersuchtefProteinszu ziehen.
Esgibt weltweit zwei konkurrierendd’roteinsequenzdatenbaank

¢ PIR-International[BGM™99]
e SWISS-PRT [BA99)

Im Gegensatzzu Nukleinsduredatenbaak werdendie biologischeninfor-
mationenin Proteinsequenzdatenbamkvon spezialisierterwissenschaftlichen
Gruppengepflagt (annotier). Proteinsequenzenerdenvon diesenGruppenmit-
gliedern(Annotatoen) mit biologischerZusatzinformationergenAnnotationen
verseherund standigan den aktuellenWissensstandngepaldtDiesePflege ge-
schiehtin einerkonsistentert undWeiseinnerhalbderjeweiligenAnnotations-
gruppeder Proteinsequenzdatenbargo ist z.B. die Verwendungeineskontrol-
lierten Vokalularsin diesemGebietder molekularbiologischerGrundlagenfor
schungessentiellDadurchwird wissenschaftlicheAnwenderneineMdglichkeit
gegeben,zwischenverschiedenerProteinsequenzevergleichensavie generell
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prozel3gesteueri®feitererarbeitungenurchfihrerzu kbnnen Allerdingsunter
scheidersich AnnotationerewischernunterschiedlicheProteinsequenzdatenban-
kensowohlinhaltlich, alsauchim Format,in demdie Annotationerbereitgestellt
werden.Dadurchwird eindirekterVemgleichzwischenProteinsequenzeasusver-
schiedeneProteinsequenzdatenbamerschwert.

In dieserArbeit sollte die Annotationsgruppealer Proteinsequenzdatenbank
PIR-Internationaldurchein Groupwaresystenunterstitztverden.Im folgenden
wird daherdieseDatenbank/orgestellit.

PIR-Inter national

Die DatenbankPIR-Internationa) eine Abklrzungfir Protein Information Re-
source, existiertseit1984.Gegrindetwurdedieselnitiative von der National Bio-
medicalReseath Foundation(NBRF)in denUSA. Sie gehtzurickauf Samm-
lungen,die bereits20 Jahrezuvor von MargaretO. Dayhof initiiert, undalsAtlas
of Protein Sequencand Structue in gedruckteiForm publiziertwurden.

Seit 1988 bestehtPIR-Internationa) eine Assoziationvon Zentren,die sich
mit der Sammlungvon ProteinsequenzdmeschaftigenNebenderJapaninterna-
tional Protein Information Database(JIPID) in Japanjst dasMundenerinfor-
mationszentrurfiir ProteinsequenzeiMIPS)ein wichtigerPartner Dasin dieser
Arbeit entwickelte Groupwaresystensoll die Gruppebei MIPS unterstitzendglie
deneuropdaischeBeitragfur PIR-Internationalleistet.

FolgendeZitat stellt die Aufgabevon PIR-Internationaldar (BGM*99]):

»,(1) to createand maintainthe Protein Sequencéatabaseasa comprehen-
sive, non-redundantyvell verified collection, organizedaccordingto biological
principles,including structural,functionaland evolutionaryrelationships{ii) to
provide aresearchool thatsupportghe studyof proteinsequencesheir structu-
ral andfunctionalpropertiesandtheir biological origins; (iii) to freely distribute
the databaseo the public by the mostaccessiblaneansincluding the PIR Web
site[...] andCD-ROM; and(iv) to collaboratewith otherdatabasems organizing
andcoordinatingthe presentatioof biomolecularstructuralinformation.”

Besonderdhenorzuhebenst hier die Pramissedie Organisationder Daten
gemalderzugrundeligenderbiologischerPrinzipiendurchzufiihrenDiesist bei
Modellierungdurchdeninformatiker zu beachten.

Nebender Qualitatderin der Datensammlungnthalteneratenhatdie Be-
reitstellungfir die wissenschaftlichéffentlichkeit eine besondereBedeutung.
Wurdendie Datenzunachstausschlief3liclauf magnetischeBandernangeboten,
gabesseit1992regelmalRigeversionervia f t p undauf CD-ROM. Mit derEta-
blierung desWWW besondersm wissenschaftlichemereichder biologischen
Forschungwurdeinteraktiver Zugriff nicht nur ermdglicht,sonderrstellt derzeit
denwichtigstenZugriffsmechanismuaufaktuellebiologischenformationerdar.
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Auf Massenmedienyie etwa CD-ROM, sind Informationenzu einem be-
stimmtenZeitpunkt,demReleasedatungnthalten(snapshots Die Datensamm-
lungenwerdenjedoch standigum neueEintrageerweitert. Diese Art der Dis-
tribution ist aufgrundder zunehmendeernetzungund der damit verbundenen
Maoglichkeit, direkt auf neuestdatenzugreifenzu kénnen scheinbaobsoletge-
worden.Aus Sicherheitsgrindeist dieseFormderDaterverteilungiedochgerade
fur kommerzielleNutzerinteressanim BereichderindustriellenForschungwird
auspatentrechtlichersrindensehrviel Wert auf Sicherheitder eigenenDaten
gelegt. Die UbertragungfirmeneigeneiSequenzeriiber das 6ffentliche Internet
an einenRechnereinesakademischeimnstituts zur Durchfiihrungvon Analysen
ist meistensiicht praktikabel Alternatv kbnnensichereKommunikationskandle
angeboterwerden(z.B. dedizierteTelefonleitungerodersecue http (zu Sicher
heitsaspekteniehez.B.[CZ95])).

NebenderVollstandigleit desDatenbestande=eichneteine Datensammlung
besonderdie QualitdtderAnnotationeraus.Um die Massederschonenthaltenen
Datenzu strukturierenwerdenProteinen Familienund Superémilieneingeteilt.
Dadurcherfolgt eine Strukturierungder Proteinsequenzegemalihremevolutio-
narenHintergrund.Alle Sequenzermon PIR-Internationalsindin Proteinmilien
und Proteinsupedmilien klassifiziert. Proteinfimilien und Proteinsupedmilien
bildenein disjunkteshierarchischeSystem Ein Proteinist genauin einerProte-
infamilie, eineProteinmilie in genaueinerProteinsupedmilie enthalten.
FolgendeMerkmalezeichnerPIR-Internationalaus:

e eswird eindefiniertes/okahularfur die Beschreilingbiologischrelevanter
Informationereingesetzt;

e eswerdenQuenerweisezu andererDatenbankn,z.B. zu Nukleinsaureda-
tenbanlen,eingetragenfalls eineProteinsequenmit einerverdffentlichten
Nukleinsduresequerassoziiertverdenkann; dieseQuenerweisemissen
gewartetwerden,;

e neueDatenwerden,so schnellwie esdie interne Prozessierungrlaubt,
veroffentlicht.

e in denDatensatzemwird nicht nur auf relevanteLiteraturstellenverwiesen,
sonderrsiesind mit Titel und Autorenzeilerenthalten;

e QuenerweisaaufoffentlicheLiteraturdienstewie z.B. MEDLINE, Uberdie
auchZzusammerdssungederwissenschaftlicheArtik el (abstractg erhalt-
lich sind,sindenthalten;
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2.4.3 SpezialisierteDatenbanken

Neben den beiden Hauptwertreternder biologischen Datensammlungengden
NukleinsdureunddenProteinsequenzdatenbamkexistierennocheineVielzahl
spezialisierteSammlungenlm folgendenwird einekleine Auswahl solcherDa-

tensammlungeprasentiert:

e MYGD: Die MIPS Hefe-Genomdatenbar{factiaromyceserevisiae)rea-
lisiert eine Wissensbasisn der die genomischeStruktur der vollstandig
sequenzierteBaclkerhefeenthalterist.13

e MATDB: Die MIPS Arabidopsighaliana Datenbanlenthéltdie Sequenzen
der Chromosomer3, 4 und 5, die innerhalbdeseuropaischersequenzie-
rungsprojektedestimmiwurden’4

e EcoCyc:EineEnzyklopadievzon Esdherichia coli GenerundMetabolismen
([KRP199)

¢ KEGG: Die Kyoto Encyclopediaof Genesand Genomesst eine Wissens-
basis die systematisch@nalysenvon Genfunktionerenthalt.Funktionelle
InformationerhdhereiOrdnungsindin einerStoffwechseldatenbaniepra-
sentiert,die graphischdamgestelltwerdenkonnen([KGO00])

e MGD: Datenbankdie genetischaind genomischénformationentberdie
Labormausenthalt((BRDE9Y); MTB: Daten,die Maustumorerbetrefen

([BKE99)])

e MITOP: Mitochondrien-bezogenBatenuber Proteine,Geneund Krank-
heiten([SZH199))

Es existierenin diesemBereichder Gen- und Genomanalyseveitere For-
schungsbereicheuf die hier nicht eingegangenwerdenkann (z.B. Sekundéar
struktunorhersagekrstellenvon Genmodellen).

Mit diesemKapitel wurde der biologischeHintergrund sowie das Anwen-
dungsgebietder molekularbiologischeisequenzdatenanalysergestellt.Im fol-
gendenKapitel werdenAnforderungeran ein CSCWSystemzur Unterstitzung
in diesemAnwendungsgebidierausgearbeitet.

Bhttp://www.mips.biochem.mpgelpojlyeast/
http://www.mips.biochem.mpgelpmoj/tha/
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Kapitel 3

CSCW in der Biologie:
Anforderungenund existierende
Ansatze

In diesemKapitel werden, nadch einer kurzenEinfiihrungin das Forschungs@-
biet RechnegestiutzteGruppenarbejtGruppenin der Gen-und Genomanalyse
definiert und allgemeineAnforderungen dieser Gruppenan ein CSCWSystem
formuliert. Anhandexemplaris@er SituationendieserGruppenwerdenkonkrete
Anforderungen an ein Groupwaesysteniir denalltdglichenEinsatzin der mo-
lekularbiologischenSequenzdatenanalyabgeleitet.BereitsexistierendeAnsatze
werdendargestelltundvor demHintergrund desaufgestelltenAnforderungskata-
logesunterdemGesititspunkiCSCWerstmalsdiskutiert.Eine zusammenfassen-
deDiskussiorsclieRtdieseKapitel ab.

3.1 Das ForschungsgebietRednergestitzteGrup-
penarbeit

3.1.1 ComputerSupportedCooperative Work - CSCW

In derInformatik ist die UntersuchungechnegestitzteiGruppenarbeiteinever-
gleichsweisgunge Disziplin. Im allgemeinerwird unterdemBegriff Computer
SupportedCoopentive Work dasForschungsgebietls solchesverstandenwah-
rendGroupwae bzw. CSCWApplikationdie in diesemBereichentwickelte Soft-
warebezeichnet.

Das Forschungsgebie€SCW befal3t sich mit Fragestellungenler Rechner
unterstitzungvon Gruppen,Entwicklungenvon Software sowie derenEinsatz
in Bereichen,in denenGruppenin ihrer alltdglichenArbeit durch Rechnerun-
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terstutztwerdensollen.Voraussetzungir denEinsatzeinesCSCWSystemsst
nebereinerGruppevon Personewor allemein gemeinsame&ruppenziel.

CSCWals Forschungsgebidieschranksich nicht nur auf technischeBerei-
chederInformatik (wie z.B. Kommunikationstechnologiend Softwaretechnik),
sondernist starkinterdisziplindrausgerichtetPsychologischend soziologische
Aspektewerdendabeiebensdetrachtetvie betriebswirtschaftlich&aktorenim
unternehmensweiteBinsatz.Besonderheitees Anwendungsgebietes) dem
ein Groupwaresystenzum Einsatzkommensoll, misserbeim Entwurf ebenélls
beachtetverden.

Auf sprachlicheEbenevon CSCWgibt eseineDiskussioninnerhalbderwis-
senschaftliche®ffentlichkeit. In AnlehnunganBorghoff undSchlichter([BS98))
wird in dieserArbeit CSCWwie folgt verstanden:

GrundsétzlickkannderBegriff CSCWin ComputerSupportedundin Coope-
rative Work unterteiltwerden.Bevor eineUnterstitzunglurchRechnerealisiert
werdenkann,muf3kooperatve Arbeit innerhalbeinerGruppevorliegen.

Koopeimtive Arbeit liegt vor, wenn Mitglieder einer Gruppe,die ausminde-
stenszwei Gruppenmitgliedermestehtein gemeinsameziel, dasGruppenziel
verfolgen.Die Gruppenmitgliedekdnneninnerhalbder Gruppeftr gleicheoder
unterschiedlichéufgabengebieteustandigseinund sich auf gleichenoderver-
schiedenerHierarchiestuferinnerhalbder internenOrganisationbefinden.Ein
gemeinsame&ruppenzieist jedochnotwendigeVoraussetzundJm diesesZiel
erreicherzu kdnnen,ist InformationsaustausatiurchKommunikationzwischen
Mitgliedernerforderlich.

Diese Kommunikationkann nach Intensitat kategorisiert werden ([BS99,
S.111f): dengeringsterKommunikationsgratiatdasinformieren,bei der Infor-
mationnur in eine Richtungflie3t. Werdeninformationenund Aktionen koordi-
niert, liegt als ndchsthéhererKommunikationsgradasKoordinierenvor. Arbei-
tenSendeundEmpfangeaufein Gruppenziehin, befindetmansichaufderStu-
fe desKollaborierensDie hdchsteStufedesKkommunikationsgraddiegt schliel3-
lich im KooperierenDarunterwird in der GrundbedeutungedeArt der Zusam-
menarbeitverstandendie zwischeneinzelnenMitgliedern, Gruppenund Orga-
nisationenstattfindet.Im BereichCSCWwird dieseKooperationkoordinierend
unterstutztetwa durchgemeinsamé&iele oderPlanesowie der Bearbeitungge-
meinsameDatenbestanddie Unterstlitzungvon face-to-faceSitzungendurch
dasCSCWSystemhatzentraleBedeutung.

Mit wachsendenKommunikationsgradteigtdie Moéglichkeit der Unterstiit-
zungdurchRechnerGemaldieserKategorisierungliegt in demhier beschriebe-
nenFall derKommunikationsgrader Kooperationvor. Eswird nicht nuraufein
gemeinsame&ruppenziehingearbeitetsondernwichtige Entscheidungewer-
dendurcheinenGruppenlbnsengyefallt, der von allen Gruppenmitgliedermit-
getragenwird. Dasindividuelle Ziel ist dem GruppenzieluntegeordnetEs be-
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stehtauchin der Kooperatiomnochgenigend-reiraumfur individuelle Ausfih-
rungengruppeninterneAufgaben.Speziellfir Gruppenim wissenschaftlichen
Anwendungskntext ist dieseForderungnotwendig.Das spezialisiertd=achwis-
seneinesGruppenmitgliedsoll gewinnbringendin dengemeinsameimformati-
onsrauneinflieRerkdnnenundnichtdurcheineKooperationserschriftbeschnit-
tenwerden DieseFreirdumemissergeeignemodelliertwerdenz.B. durchEin-
fuhreneinerUntegruppein der Gruppenhierarchie.

Kooperatve Arbeit (CooperntiveWork) soll durchRechneunterstitziverden
(ComputerSupportedl. DieseUnterstitzundindethauptsachlictauf denEbenen
derKommunikationundder Koordinationstatt. DurchrechnegestitzteKommu-
nikationsoll esdenMitgliederneinerGruppeermdoglichtbzw. erleichtertwerden,
dasgemeinsamé&ruppenziekzu erreichenDa die primarelnteraktionin einem
verteiltenasynchronerCSCWSystemzunachsimit dem Rechnererfolgt, muf3
das Wissendes Gruppenmitgliedsum seineExistenzin einer Gruppeund der
Handlungernihrer Mitglieder durchdasCSCWSystemvermitteltwerden(group
awareness[BS98)). Diesespsychologisch&xistenzbevul3tseinrmul3durchSoft-
waregeeignetrzeugtund gleichzeitigedHandelnvon Gruppenmitgliederminter
SicherstellunglerKonsistenainterstitztverden Esist dasMiteinanderentschei-
dend,auchwennjedesMitglied zunachsscheinbagalleineaneinemRechneiam
Arbeitsplatz vonzuHauseaus(TelearbeitpderanmobilenComputernLaptops,
NotebookslnterwgsanseinemAufgabengebiearbeitet Geradedie zunehmen-
de BedeutungdumlicherVerteilungvon Gruppenmitgliedernyie z.B. aufgrund
von Telearbeit([RMS™98]), oder die zunehmendvegfallendenstarrenArbeits-
zeitregelungererforderneineentsprechendeommunikatve Unterstutzunglurch
Software,um geeignet&Zusammenarbeiu erreichen.

Generellkann Unterstitzungm BereichCSCW unterschiedlichverstanden
werden(vgl. [BS98], S. 113): sie kannim Findeneiner bestenLésungausei-
nerVielzahlkontroverseMeinungerbestehemderim Generierereinergeeigne-
tenUmgehungfir kreatve Vorschlaggz.B. brainstorming. Unterstitzundgann
aberauchdasStrukturierenvon Informationenbedeuterund die Beachtungvon
Regelnerzwingen.

Zur Uberwindungder Grenzevon Raumund Zeit misserin ersterLinie das
anfallendeKommunikationsproblengelost([RMS™98]), sawie trotz raumlicher
TrennungundasynchroneArbeit ein Gruppenbwul3tseinerzeugtwerden.

3.1.2 CSCW und Groupware

BezeichnetCSCW das Forschungsgebietso ist mit Groupwae oder CSCW
Applikation ein konkretesSystemgemeint,dasflr einen bestimmtenAnwen-
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dungsbereichealisiertwurde?l

Der Einsatzvon Rechnernim Berufsalltagerleichtertviele Aufgaben.Ne-
ben Standardanwendungemjie Unterstitzungin der Erstellung eines Doku-
mentsoderdie Verwaltungvon Datenin Datenbankn,spieltdie rechnegestiitzte
KommunikationaufgrundzunehmendeYernetzungson Arbeitsplatzrechnergi-
neimmerwichtigereRolle. Nach[TSMB95] sind unterdem Begriff Groupware
nicht Applikationeneinzuordnenmit denenmehrereBenutzergleichzeitig,aber
voneinandeunabhéngigrbeiterknnen.DieseTrennungzwischenGroupware-
Applikationenund MehrbenutzeApplikationer? ist oft schwerdurchzufiihren.
Eshangtdavon ab,wie engdie KooperatiorzwischenAnwenderrdefiniertwird.3

Die bekanntesteind am weitestenverbreiteteUnterstlitzungeinerasynchro-
nenKommunikationsformst daselektronischd?ostsystenfEmail). Die Vorziige
liegen nicht nur in der leichtenKomposition,der schnellenUbertragungspezi-
ell berLander und Kontinentgrenzehinweg, und Benachrichtigungowie der
freien Entscheidungiber den Bearbeitungszeitpunkgtwa im Gegensatzzu ei-
nem Telefonanruf,sondernauchin dengeringererformalen Anforderungenm
GeschaftsbereiclDas gleichzeitigeVersenderan eine Mengevon Empfangern
(Viele-zu-viele-kommunikation)und das Einstreuenvon Erwiderungenin die
Originalnachrichtsind weitere Griindefir die hohe AkzeptanzdieserKommu-
nikationsform.

Ein weiteresBeispiel fir die asynchroneKommunikationsunterstitzungt
das kollaboratve Erstelleneines Dokuments.Oftmals sind Autoren nicht nur
raumlichverteilt,sonderrbefindensichauchin unterschiedlicheZeitzonenDas
gleichzeitigeBearbeitereinesDokumentanul3durchein Systemunterstitziver-
den,umu.a.Konsistengewéhrleisterzu kénnen(siehez.B. [Koc96]).

Aufgrund der bisher aufgefihrtenAspekte,wie Kommunikationsunterstit-
zung und Erzeugungvon group awarenesswird deutlich,da3dasForschungs-
gebietCSCWnebender Hauptdisziplininformatik weitereDisziplinenbeachten
muf3,um die gestellterAnforderungererfillenzu kénnen.

1Definition Groupwae nach[GR91] ,Groupware are computerbasedsystemsthat support
groupsof peopleengagedn a commontask (or goal) andthat provide an interfaceto a shared
ervironment.”

2 Eine Mehrbenutzeipplikationist ein Computersystemmit demmehrereBenutzemgleich-
zeitig, abervoneinandeunabhéangigrbeiterkdnnen“([TSMB99], S.22).

3Karl Marx beispielsweis@lefiniertkooperationin Das Kapital folgendermalRenDie Form
derArbeitvieler, diein demselberProduktionsprozeBderin verschiedenemberzusammenhén-
gendenProduktionsprozesseplanmaRligneben-und miteinanderarbeiten hei3t Koopeition.“
[Mar57], S.215.
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3.1.3 Interdisziplinaritat von CSCW

Soll kooperatve Arbeit durchRechneunterstitziverden sindneberntechnischen
eineVielzahlweitererAspektezu beachtenln denAnfangenvon CSCWwurde
zu wenig Augenmerkauf die Erforschungder Zusammenarbewon Menschen
gelegt. SoschreibtHenningetbeispielsweise:

»1he mainproblem(...) wasa lack of analysisof work ervironmentsto moti-
vatethe needfor systemsin the systemswork, thereseemdo be afocusonthe
technologyfor the sale of technology‘ [Hen91].

Bei der Entwicklung einesCSCWSystemsmussenmebender Komponente
MenschalsweitereKomponentemlie Organisationdie Techniksowie die Aufga-
benausfuhrungerunterstitzterGruppenanalysiertverden.Nebender Untersu-
chungder Zusammenarbeiton Menschenkannvor allem die empirischeSozi-
alforschungwichtige Beitragebei der Untersuchungler Akzeptanzvon CSCW
Systemertiefern. Ein Groupwaresystenmuf3sichnachEinfuhrungderKritik der
Gruppenmitgliedestellen.Eine Untersuchungiberdashier entwickelte Group-
waresystenin derGen-und GenomanalysevurdedaherunterVerwendungginer
ausgavahltenMethodederempirischerSozialforschunglurchgefuhr(sieheKa-
pitel 6.6.3).

Die groReHerausforderundpei Entwurf und RealisierungeinesGroupware-
systemdiegt in derharmonischemntegrationdertechnischersowvie dersozialen
Welt ([N698]). Vor dem Entwurf einesneuenSystemaniussenUntersuchungen
herangezogewerden die sichmit denGrindensovohl der Akzeptanz alsauch
derNicht-Aktzeptanavon CSCWSystemerbeschaftigen.

NachGrudin ([Gru93)) existiereneine Reihevon Faktoren,weshalbder Ein-
satzvon Groupwaresystemefmfehlschlagerkann: Die EinfihrungeinesCSCW
Systemduhrt oftmalszu Mehrarbeitbei Gruppenmitgliederngie keinenunmit-
telbarenNutzendurchdenEinsatzsehenWerdensozialeTalus oderbereitsexi-
stierendeorganisatorische8trukturerverletztkannDemotivationdie Folgesein.
Gruppenakitritat zeichnetsich oft durch die Behandlungvon Sonderféllenund
durchIimprovisationaus.Beide Aspektesind schlechtmodellierbar WurdenEr-
fahrungengesammeliund fruchtbareAnalysenzur Verbesserunglurchgefihrt,
stellt die Komplexitat desSoftwaresystemsftmalseineuniberwindlicheBarrie-
re dar, die eineVerbesserundesSystemainmoglichmacht.

Nebendieseneher sozialenund technischerFaktorenspielenbetriebswirt-
schaftlicheAspekte wie z.B. Kosten/Nutzen-Fragdtir Unternehmerinewich-
tige Rolle bei der Entscheidungob ein CSCWSystemeingesetztverdensoll.*
Eineumfassend@nalysemulRdaherzu Beginn der Entwurfsphaselurchgefiihrt
werden.

“DieseFragerwerdenvon einemTeilgebietder Informatik, der Wirtschaftsinformatik unter
suchtunddaherin dieserArbeit nichtbehandel{siehez.B. [Wag95).

31



3.1. DAS FORSCHUNGSGEBIERECHNERGESTUTZTE
GRUPPEMRBEIT

Trotz dervielschichtigterinterpretationermesBegriffs CSCWist der Aspekt,
dalmanche&Ziele ohneEinsatzeinesgeeigneteiiGroupwaresystemsit vertretba-
rem Aufwandnicht erreichtwerdenkdnnten henorzuhebenDazuzahltdashier
vorliegendeAnwendungsgebieSoist beispielsweiselie Annotationaller welt-
weit bekannterund 6ffentlich zugéanglicherProteinsequenzeturcheinekleine
Gruppeohne geeignetekommunikatve Unterstitzungnicht praktikabeldurch-
fuhrbar Durch den Einsatzvon CSCWSystemerkdnnendahernicht nur beste-
hendeGruppenzielebessemnterstitzt sondernauchdasErreichenneuerZiele
ermoglichtwerden.

3.1.4 Klassifizierung von CSCW-Systemen

SeitdenAnfangendesForschungsgebietddSCWwird versuchtdie grof3eViel-
falt von CSCWSystemendurch Klassifizierungerniibersichtlicherzu gestalten.
Erschwertwird dieserAnsatzdadurch,dalRCSCWAnwendungerviele, oft un-
terschiedlichéereicheder Gruppenarbeiabdeclen.

In denbekanntesteKlassifikationsschemataird nachdenZeitbedingungen
der Interaktionenund der Verteilungder GruppenmitgliedeunterschiedenBei
dersyntironenGruppenarbeitrfolgteineKommunikatiornzur gleichenZeit, bei
derasyn@ironenGruppenarbeiist sie zeitverschieden.

Gruppenmitgliedekdnnenam gleichenOrt oderan verschiedene®rtenar-
beiten.DieseAufteilung ist nichtimmer eindeutig.So kanngleicherOrt bedeu-
ten, daRdie Gruppenmitgliedeim gleichenZimmer sitzen,oder auf demglei-
chenStockwerk,oderaufunterschiedliche®tockwerlendesgleichenGebaudes.
GruppenkénnenubermehrereGebaudennerhalbeiner Stadtoderibermehrere
StadteinnerhalbeinesLandesverteilt sein. Es ist bei der Kommunikationunter
stltztungzu beachtengdalR Gruppenmitgliedeevtl. in unterschiedlicheiZeitzo-
nenarbeiten.

Der starkexpandierendéVlarkt der Online-Anbieternutzt diesetechnischen
Maoglichkeiten,um eine bessere/erfugbarleit fir den Kundenund damit Wett-
bewerbswrteile zu realisieren Es existieren Ableger von Online-Geschaftein
verschiedeneZeitzonen,um einen24-StunderServicevia Internetanbietenzu
konnen.Far die Kundenbleibt dabeitransparentin welcherZeitzonesich sein
Kommunikationspartndsefindet.

JenachArt der Verteilungmuf3 die KommunikationzwischenGruppenmit-
gliedernadaquaunterstitztverden.Dazusind ein geeignete& ommunikations-
mediumsaowie einegeeignet& ommunikationsforrmotwendig.

Ein weitererKlassifizierungsaspekst die InteraktionsartBei der expliziten
Kommunikationerfolgt ein aktiver Informationsaustausclketwa innerhalbeines
Gespracheesderuberelektronischd?ost.Implizite Kommunikatiorliegt vor, falls
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sie Ubergemeinsaménformationsobjektedurchgefihriwird, die beispielsweise
in einerDatenbankabgelgt sind ([TSMB95] S. 24).

BekannteKlassifikationsschematind die Raum-Zeit-MatrixnachJohansen
[Joh88]odereinefunktionelleKlassifikationnachEllis etal. ((GR91]).

Nach Teufel et al. ([TSMB95]) lassensich tiberschneidend8ystemklassen
extrahieren.Die Systemklass&ommunikationermoéglichtden expliziten Infor-
mationsaustausawischernverschiedeneKommunikationspartnermformatio-
nen,die langereZeit in geeigneteForm undmit Hilfe geeigneteZugriffsmecha-
nismengespeichersind,undeinerGruppezur Verfigunggestelltwerdenwerden
durch die SystemklassgemeinsaménformationsraumebeschriebenWorkflow
Managementumfal3talle Aufgaben,die bei der Ausfihrungund Steuerungei-
ner endlichenFolge von Aktivitaten entstehenWorkgroup Computing-Systeme
schlief3lich unterstitzenGruppen,deren Aufgaben einen geringen Strukturie-
rungsgraddereinegeringeWiederholungsfrequeraufweisen.

Daruberhinaug&annnachder Gré3eder Gruppeundihrer Zusammensetzung
klassifiziertwerden Esist zu untersuchennwieweit sich Gruppenmitgliedehin-
sichtlichihresAusbildungsnveausundihrerhierarchischeRositioninnerhalbder
GruppeunterscheidenEs wird unterschiedenpb die Kommunikationinnerhalb
festerRegelnablaufensoll oderinformell durchgefihriverdenkann.

Nebendiesenquantitatven und sozialenKlassifikationengibt es schlie3lich
nochorganisatorisch&inteilungengdie sichbeispielsweisenit der Durchfiihrung
von Sitzungerbeschéftigen.

Aus technischelSicht mufd aufgrundder zunehmendeernetzungvon ei-
nerverteiltenrechnegestiutzterGruppenarbeigesprochernverden Die in einem
Netzwerkzur VerfigungstehendeiiRessourcesollenneberderverbesserteba-
terverarbeitunglurchVerteilungauchfir rechnegestiitzt&Kooperationeigenutzt
werden CSCWerleichterdenlnformationsaustausalon verteiltenPersonenin-
ter Einsatzvon Kommunikationsnetzeand -protokollen. In einemsolchenSy-
stemexistiereneineVielzahlvon Komponentendie auf unabhangigeiRechnern
ablaufenundmiteinandeiiberein NetzwerkkommunizierenAls Beispieleseien
hier nur derentfernteDatenbankzugrifoderKoordinierungsaktitateninnerhalb
derGruppegenannt.

Auf diesertechnischerEbeneder Kommunikationsind daherTechnilen,wie
der entfernteProzeduraufrufRemoteProcedue Call), von zentralerBedeutung
(siehez.B. [Sch92a],[Sch92l}). Es gibt seit einigenJahrenBestrelingen,in-
dustrielle Standardszu etablieren,um eine KommunikationzwischenProduk-
tenunterschiedlicheHerstellerrealisiererzu konnen.Ein Beispielist die Com-
monObjectRequesBroker Architectuie (CORBA) derObjectManagementGroup
(OMG).
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3.2 Gruppen in der Gen-und Genomanalyse

Der EinsatzeinesGroupwaresystembatzumZiel, aufgrundderrechnerbasierten
UnterstitzunglltaglicherArbeiten,insbesonderderUnterstitzunglerKommu-
nikationzwischerdenGruppenmitgliedermjasgemeinsamé&ruppenziekeitlich
friherund qualitatv besseru erreichenals ohne.Bevor ein solchesSystement-
worfenundrealisiertwerdenkann,misserdie Aufgabenunddie Gruppenfur die
dasSystementwickelt werdensoll, analysiertund Anforderungeran ein Group-
waresystenabgeleitetiverden.Dazumuf3sichderInformatiker mit demAnwen-
dungsgebietertrautmachen,um eine gemeinsamesprachlicheund inhaltliche
Ebenemit VertreterndesAnwendungsgebietau erreichen.

Dashierbeschrieben&roupwaresystenist im BereichGen-und Genomana-
lyse angesiedeltAspektevon CSCWwurdenin der Bioinformatik bisherjedoch
nichtbetrachtetMit dieserArbeit soll einersterBeitragzueinemWissenstransfer
in einfir CSCWneuesAnwendungsgebiajeleistetverden.

Der verbleibendeTeil diesesKapitels beschéaftigtsich mit Gruppen,fir die
das Systementworfen und realisiertwerdensollte. Es werdenderenAufgaben
beschrieberund allgemeineForderungeran ein Systemzur Unterstutzungher
ausgearbeitetlie generelldie Anforderungenan einein diesemAnwendungs-
bereichtatigenGruppebeschreibenAus der Analysevon Anwendungsszenarien
werdenkonkreteAnforderungerandasGroupwaresystenabgeleiteundein An-
forderungskatalogrstellt.Die in derBioinformatik existierendermnséatzeverden
anhanddeserarbeiteterAnforderungskatalogasnterdemGesichtspunkCSCW
diskutiert.

3.2.1 Definitionen

Die Begriffe Information und Informationsaum habenzentraleBedeutung.n
diesemAbschnittwerdensie definiert. Generellist dasZiel desCSCWSystems
die Unterstutzungn der Generierungyualitatv hochwertigelbiologischernfor-
mationemausRohdatenderenVerwaltungund Pflege sowvie derInformationsaus-
tauschzwischenMitgliederngleicheroderverschiedene&ruppenlnformationen
werdenin Informationsraumenerwaltet(nach[N698)):

Definition 1 (Biologischelnformation)
StrukturiertedVissentiberbiologischeSacherhalteoderVorgénge.

Definition 2 ((Biologischer) Informationsraum)

Ein (biologischer)Informationsraumist eine Menge von inhaltlich vernetzten
(biologischen)informationenund damit in Zusammenhangtehenderinforma-
tionsdienstenglie flir deninformationsaustausatutzbarsind.
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Definition 3 (Privater (biologischer)Informationsraum)

Der private (biologische)Informationsraumst der private Informationsbereich
einesGruppenmitgliedsfir deneseigenstandigerantvortlich ist in Bezugauf
VerwaltungundBereitstellungder (biologischen)nformationen.

Definition 4 ((Biologischer) Gruppeninformationsraum)

Die in Gruppenarbeitendemitglieder habenje nachGruppenzugehdrigt Zu-
griff auf den (biologischen)Gruppeninformationsraunsie kbnnenenthaltene
(biologische)nformationemutzenundmodifizierensowie neug(biologische)n-
formationenimportieren.

Definition 5 (Organisationsweiter(biologischer) Inf ormationsraum)
Der organisationsweitébiologische)informationsraumist die Vereinigungaller
(biologischen)Gruppen-InformationsrdumnanerOrganisation.

Definition 6 (Globaler (biologischer) Informationsraum)
Der globale(biologische)informationsraunist die Vereinigungaller organisati-
onsweitenbiologischen)nformationsrdume.

In dieserArbeit wird als globalerinformationsraundie Vereinigungaller orga-
nisationsweiterinformationsraumeerstandengdie im Bereichder molekularbio-
logischenSequenzdatenanalysen Bedeutungsind. Dazuz&hlenbeispielsweise
die Nukleinsaure-und Proteisequenzdatenbark aberauchLiteratursammlun-
genwie MEDLINE. Auf entfernteGruppen-Informationsraume,h. auf Infor-
mationsrdumeinerandererGruppe derein Mitglied nichtangehortjst lediglich
lesendeZugriff erlaubt,esseidenn,Modifikationensindexplizit zugelasserDer
Zugriff auf private Informationsraumexannvom verantvwortlichen Gruppenmit-
glied fur weitereMitglieder der eigenenoderfremderGruppenverweigertwer-
den.Konzeptionelhabenalle Mitglieder der entsprechenderommunity Zugriff
auf denglobaleninformationsraunderjeweiligen community unterBertcksich-
tigungderjeweiligenZugriffsrechte.

3.2.2 Wartung einer Proteinsequenzdatenbank

Wie in Abschnitt 2.4.2 beschriebenenthéaltdie ProteinsequenzdatenbafkR-
International annotierte ProteinsequenzerDiese biologischen Informationen
werdenvon einerwissenschatftlicheGruppegepflgt und in einemGruppenin-
formationsraunverwaltet. Um die groReMengeder bisherin denDatenbankn
enthaltenerProteinsequenzefta. 150.000)zu strukturieren grfolgt eine Klassi-
fikation der Proteinein Familien und Superéimilien. Beide Aspektewerdennun
genauebetrachtet.

SEinecommunityist einePersonengruppéje eineGemeinsaméit aufweist,die dieseGruppe
von derubrigenGesellschafabgrenz{([BS9§, S.335f).
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Annotation von Proteinsequenzen

Das Gruppenzielder Annotationsgruppést eine méglichstvollstandige,redun-
danzfreieundqualitatv hochwertigannotiertéProteinsequenzdatenbankunter
halten.Um diesesZiel erreichenzu konnen,misserfolgendeTeilaufgabenvon
denGruppenmitgliedertewaltigt werden:

e Eingabe:AuffindenundEinfligenneuerProteinsequenzan denGruppen-
informationsraum;

o Pflgge: Pflege der bereitsim GruppeninformationsrauranthaltenerProte-
insequenzemit ihrenbiologischenZusatzinformationefAnnotationen);

e PrasentationBereitstellerdiesednformationerderwissenschaftliche®f-
fentlichkeit.

Eingabe: In denerstendahremachGrindungvon PIR-InternationalarenPu-
blikationenvon Proteinsequenzean wissenschaftlichedournalerpriméareQuelle
fur neueEintragein die DatenbankEswurdenwissenschaftlichéurtik el fotoko-
piertunddie publiziertePrimarsequenxon biszu drei Personeminabhéngigon-
einanderabgetippt,um FehlermdglichstauszuschlieRerAnschliel3encerfolgte
die manuelleAnnotationder Proteinsequendurch ExzerpierendesArtikels, in
demdie Sequenabgedruckivurde.

Diese Vorgehensweisést nicht mehr durchfuhrbar VerbesserteSequenzie-
rungstechnikn erlaubenheutesystematisch&equenzierungeganzerGenome
in vergleichsweiskurzerZeit. Die Sequenzierundesmenschlicheienomanit
seinenca.drei Milliarden Basenpaareist seiteinigerZeit einin denUSA durch
offentliche Mittel geférdertedProjekt,dasim Jahr2003abgeschlosseseinsoll
(Jwad98]).Es entsteherzunehmend-irmen, die ein kommerziellednteressean
der SequenzierungestimmteiOrganismerund dendamitverbundenerinforma-
tionen haben.So will z.B. die amerikanischd=irma Celera Genomicsebenélls
dasmenschlichésenomentschlisselmgllerdingsinnerhalbvon zweieinhallbJah-
ren(bis zumDezembeR001)und damitdendffentlich geférderterProjektenzu-
vorkommen([Mar99]).

AufgrunddiesegyaewvaltigenZuwachsesn primérerinformation,ausder Pro-
teinsequenzeabgeleiteundannotiertwerdenmtissenist einerein manuelleBe-
arbeitungvon Proteindatemicht mehr durchftihrbar Als QuellenneuerProte-
insequenzerienendaherin ersterLinie Nukleinsduredatenbaek (siehe2.4.1)
sawie systematisch8equenzierungsprojekteiehe3.2.3),ausdenerDatendirekt
bei derProteinsequenzdatenbagixngereichiverden(directsubmissions

Forderung: BeritstellenautomatisierteMecdanismengdie Gruppenmitgliedern
neueProteinsequenzerdie bisher nicht Bestandteildes Gruppeninformations-
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raumssind, anzeign und ggf. automatisiertin den Gruppeninformationaum
importieren.

Wird in einerQuelleeineneueProteinsequengefundenwird ein neuesPro-
teinobjektim Informationsraumder Proteinsequenzdatenbaekzeugt.Es wird
ein Archiv von Proteinsequenzeunnterhaltenjn dasjede neuin denInforma-
tionsraumimportierte Proteinsequenahne Annotationabgelgt wird. Lediglich
die Quelle,ausdersie extrahiertwurde,wird mit anggeben Eintradgeim Archiv
werdenwedermodifiziertnochgeldscht.

Forderung: RealisierungeinesArchivsfir Proteinsequenzen.

Dasim InformationsraunmeuerzeugteProteinobjekteinezunachstudimen-
tarelnformationseinheitwird in einemnachsterschrittmit biologischerZusatz-
informationangereichertZiel ist, moglichstalle biologischrelevanteninforma-
tioneneinzufiigenphnedie inhaltlicheKonsistenaler Objektedesinformations-
raumszu verletzen.In diesererstenPhaseder AnnotationeinesneuenObjekts
sollenInformationsuntereinheitemie in externenQuellenverfligbarsind, auto-
matisiertibernommerwerden.Dabeiist zu beachtendal3sich Quelle und Ziel
hinsichtlich der Organisationbiologischerinformationenunterscheidekdnnen.
Essind geeigneté/orschriftenaufzustellenzu modellierenund umzusetzengie
einenautomatisierteimportinhaltlicherinformationergemalderjeweiligenOr-
ganisatiorermaoglichen.

Forderung: Unterstitzungin der priméren, automatisiertenAnnotation eines
neuenProteinobjektsdurch Integration der in Quellenvorhandenernnformati-
onseinheitenn dasneueProteinobjektunter BeahtungaufgestellterKornvertie-
rungsiegeln.

Ist die biologischenformationderQuellenichtumfassenadernichtvertrau-
enswirdiggenug,bzw ist aufgrundder komplexen Semantikeineautomatisierte
Informationslorvertierungnicht durchfuhrbarist diesebeschriebenerstePhase
der Annotationnicht ausreichendn diesemFall ist dasErgebnisein annotiertes
Objekt, dasdenqualitatven Anspriicherder Gruppenicht gentigt.Es muf3sich
einezweite,manuellePhaseanschlieRendie durchdie Bereitstellungvon Werk-
zeugerdermolekularbiologische®equenzdatenanalyseterstitzivird (z.B. au-
tomatisierte€rstellenvon GenmodellenBerechnungron Alignmentsahnlicher
Sequenzein ausg&ahltenOrganismenetc.).Die AnwendungdieserWerkzeu-
gefuhrt zu einerVerbesserunder Annotation.Essindz.B. biologischverwandte
Proteinsequenzeru finden,um evtl. dort enthaltendnformationenin dasneue
Objekt Ubernehmerzu konnen.Evtl. dienendieseauchals Ausgangspunkfir
weitereAnalysenZur RealisierunglieserzweitenPhasenusserdie notwendigen
Werkzeugezur Verfugunggestelltwerden.Es muf3 die Mdglichkeit vorgesehen
werden,neuentwickelte Werkzeugdeicht in dasbestehend&ystemintegrieren
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zukonnenDaswissenschaftlich®ersonamul3tibereinegeeigneténfrastruktur
verfiugendurchdie zumeinenWerkzeugdeichtangevandtundderenErgebnisse
automatisiertn die Annotationereinflie3erkdnnen zumanderereineasynchro-
ne, nebenlaufigdBearbeitungron Objektenausdemgemeinsameimformations-
raumermaglichtwird.

Forderung: Unterstitzungin der zweiten,semi-automatisierte\nnotationei-
nes Proteinobjektsdurch Beteitstellungvon Werkzeugn zur molekularbiolai-
sdhenSequenzdatenanalysewieder Unterstitzungm konkurrierendenZugriff
auf Objekteim Gruppeninformationsaum.

Wartung: Die im GruppeninformationsraunenthaltenenAnnotationender
Proteinobjektemisserstandigan den aktuellenWissensstandngepaldtverden.
Z.B. kanndaslmportierenneuerObjekteunddamitpotentielldasintegrierenneu-
er biologischerSacherhaltedie Annotationender bereitsin der Datenbankent-
haltenerObjektebeeinflu3en.

Forderung: Unterstlitzungin der asyn&ironen nebenlaufign Bearbeitungvon
Proteinsequenzerur Sicherstellung einesvollstandigen, redundanzgien und
konsistenterGGruppeninformationsaums.

Insbesonderkanndie Pflege bedeutengalizweiInformationseinheiteau ei-
ner einzelneninformationseinheiverschmolzemwerden(mege). Beispielsweise
erfolgt zunachstie Publikationder SequenzinesGens.Zu einemspéatererzZeit-
punkt wird die SequenzdesgesamterGenomspubliziert, dasdie Sequenzles
zuvor publiziertenGensenthalt.Im Zugeder Aktualisierungder Proteinsequenz-
datenbankatdieseSituationzur Folge,dal’die gleicheGensequenedundanim
DatenraunderProteinsequenzdatenbaahkthalterware.Daherwerdenin diesem
Fall die beidenEintragezu einemEintragzusammenget3t.

Eine Uberwachungund Sicherstellungder Aktualitat kann nicht manuell
durchgefuhriverden Es misserMechanismemealisiertwerden veraltetelnfor-
mationenerkennenundanzeigerzu konnen,um Annotatorereinegeeignetedk-
tion zuermdglichenNebenderWartungderbiologischernhalteist auchdasein-
gesetzt&ontrollierteVokatular zu pflegen.Die Anderungder Schreibweiseines
Schlusselortesz.B. mul3eineautomatisiert&Korrekturaller Vorkommendieses
Schlisselortesin den Annotationender Proteinobjektenachsich ziehen.Neue
Schlisseldrter werdeneingefuhrt.Proteinewerdenhinsichtlich ihrer Funktio-
nengemafeinesKatalogesklassifiziert.DieserKatalog muf entsprechendem
zunehmendenVissenbzw. aufgrundneuerProjekte,die bishernicht behandelte
Gebieteabdeclen,aktualisiertwerden.

Forderung: AutomatisiertesJberpriifender Aktualitatund Konsistenannerhalb
desGruppeninformationsaumsvorhandenebiologischer Annotationen.
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Prasentation: Die in einerProteinsequenzdatenbaakthaltenerbiologischen
Informationenmussender wissenschaftliche\llgemeinheitzur Verfligungge-
stellt werden Esexistierenzwei Arten der Informationsprasentatiofvei der sta-
tischen Bereitstellungwird zu einembestimmtenZeitpunkt der Datensatzein-
gefrorenundfir die Verbreitungentsprechendufbereitetinteressentekonnen
dannviaf t p Datentberdasinternetauflokale Rechnekopierenodereinevom
DatenbankbetreibgroduzierteCD-ROM erhalten.

Daneberexistierendynamisbe Mdglichkeiten,direkt auf denneuesterstand
derinformationseinheitemugreifenzukonnen Der interaktve Zugriff basiertauf
denim World-Wide WebetablierterProtolollen (ht t p) und Technilken(Common
Gatewvaylnterface(CGl), applety. Eswerdengeeignetgraphischd®arstellungen
angebotendie komplexe biologischeSachwerhaltelibersichtlichprasentieren.

Interaktvitat ist eine Einschrankungor demHintergrundumfassendeAna-
lysen oder RecherchenkEs muf3 die Mdglichkeit angeboterwerden,auseinem
Prozeheraussystematischnformationsressourcemutzenzu kénnen,die tber
einNetzwerkerreichbasind.DertransparentZugriff aufentfernteObjekteeines
Informationsraumsoll durchdenEinsatzstandardisiertedKommunikationsstruk-
turenermdoglichtwerden.

Forderung: Eine moglichst breite Palette von Verfahren zur Prasentationbzw
Tedhniken zumdirektenoder indirektenZugriff auf biologisdhe Informationsein-
heitenim Gruppeninformationsaum.

Durch dieseBandbreitean Zugriffsmoglichkeitenwird ein moglichstgrol3er
Interessentenkreereicht.

Klassifikation von Proteinen

Um die grolReMengekomplexer biologischernformationentibersichtlichstruk-
turierenzu kbnnen,werdenProteinsequenzekiassifiziert. Biologisch ahnliche
Sequenzéhwerdenzu Familien zusammengeft. Dabeidarf eine Sequenzur
genaueinerFamilie angehdrend.h. die Mengender Familien sind disjunkt. Fer
nerwerdenFamilienzu Superamilienzusammengef3t.Auch hier gilt, daReine
Familie in nurgenaueinerSuperémilie enthalterseindarf.

Wird zwischerzwei Sequenzerin engerevolutionarerZusammenhangnge-
nommenwerdensiein die gleicheFamilie klassifiziert. Dadurchwird derRaum
dermdglichenFunktionalitdtereinesProteinan derZelle aufdie Vertreterdieser
Familie eingeschrankiWurdenzu einemFamilienmitgliedexperimentelleResul-
tateermittelt,kbnnendieseErgebnissevtl. aufdie Familienmitgliederibertragen

5Dasbedeutehier Ahnlichkeit auf Sequenzebendije auchals Sequenzhomologieezeichnet
wird.
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werden DadurchkdnnenglobaleAnnotationerder Familie, d.h.die Summealler
Einzelannotationenller Mitglieder, deutlichverbessertverden.

Allerdings ist bei jeder Form der automatisierterAnalysezu beachtengdald
esin der Natur viele Ausnahmergibt, die nicht durch allgemeineAlgorithmen
behandeltverdenkdnnen.Die ExpertisewissenschaftlicheBpezialistenst nicht
ersetzbarvielmehrmussersiegeeignetnterstitziverden,umihr Wissenin den
Informationsraumeinbringenzu kénnen.Die Stratagie ist dahey Standardfalle
automatisiertindlediglich Sonderfallenanuellzu behandelr.

DieseKlassifikationemrmusserdurchgefuhrundverwaltetwerden. Aufgrund
derrechneriscraufwendigerverfahrenzur AhnlichkeitsbestimmungweierPro-
teinsequenze(z.B. BLAST [AGM™90], FASTA [Pea9() musserinkrementelle
Verfahrenzum Einsatzkommen Lediglich neueodermodifizierteProteinsequen-
zenwerdendabeibehandeltDasEinfligeneinerneuenProteinsequenkannzur
Folge habendal3neueProteinimilien entsteherderexistierendeFamilien auf-
geteiltwerdenmiissenWurdein eineFamilie ein neuerVertretereingefligtbzw.
die SequenzinesFamilienmitgliedsmodifiziert, muf3die Konsistenzler Familie
undderentsprechendeBuperamilie tberpruftwerden.

Forderung: Unterstlitzungn der Pflege vonProteinklassifikationennter Einsatz
inkrementellerAktualisierungsverfalan.

DaKlassifikationereinestrukturierteSichtauf die Objektedesinformations-
raumserlaubensinddieselnformationeraufeiner abstrakigeseheméhererEbe-
neanzusiedelmalsdie eigentlicherProteinobjekteDie Assoziatiorewischerdie-
senbeidenEbenemul3in beideRichtungemmodelliertsein:vom Familienobjekt
zum Proteinobjeksawvie vom Proteinobjekizum Familienobjekt.

Forderung: Konzeptionell8rennungvonProteindaterundassoziierteinforma-
tionenin einerabstraktenHierarchie unterBeathtungderbeideseitigenAssozia-
tionen.

3.2.3 SystematischeGenomsequenzierungspmjekte

Im RahmeneinesGenomsequenzierungsprojektesd ein bestimmterOrganis-
musvon einemLaboratoriumbzw, einemKonsortiumvon Laboratoriendie so-

wohl akademischenls auchkommerziellerHintergrundbesitzerkdnnen,syste-
matischsequenziertNebendenbeteiligtenLaboratorierexistiertin solchenPro-

jektenalszuséatzlichePartnerein Informatikloordinator. Die anfallendenRohda-
ten missenvom Informatikkoordinatorgeprift, ggf. korvertiert,in Zusammen-
hangmit Datenanderer_aboratoriengebrachtannotiertund prasentiertverden.

’Sonderfallesind nicht immer als solcheerkennbar Fehlerhafte automatisiertdurchgefiihrte
Bearbeitungemusserdaherim Laufeder Zeit erkanntundvon Experterkorrigiert werden.
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DesweitereimuRder InformatikkoordinatoreinenUberblick iberdenStatusdes
Sequenzierungsschritteaben Die beteiligtenPartnerkbnnensichinnerhalbei-
nes Landesbefindenoder Uber ganz Europaverteilt sein. SelbstProjektetiber
Kontinentgrenzehinweg sind keineSeltenheitln denletztenJahrerwurdendie
komplettenGenomevon S. cerevisiag C. elggansund A. thalianain internatio-
nalenProjektenermittelt. Diese Verteilungder beteiligtenGruppenin ggf. un-
terschiedlicheZeitzonenmul3bei der UnterstitzunglurchdasGroupwaresystem
beachtetverden.

Jeded aboratoriumsequenziereinenzuvor festgelgtenTeilbereichdesGe-
noms.AnschlieRendniisserdieseTeile zum gesamterGenomassemblieriver-
den.Im Rahmenrder Sequenzierungvird DNS willktrlich in kleine,sequenzier
bareTeilstlcle zerlegt und die Basenfolgam Labor unter Einsatzvon Sequen-
zierroboternbestimmt. Die ermittelten Sequenzerwerden auf elektronischem
Weg andenlInformatikkoordinatorgesandt.

Forderung: UbertragungsequenzierteDNS-Beeiche von Laboratorienan den
Informatikloordinator sowieAnalyseund VerwaltungdieserDatenbeimKoordi-
nator.

Aus densequenzierteRragmentenverdenaufgrundexistierendefFragment-
Uberlappungeim RechnefFragmentezu langerenTeilsticlenzusammengefit,
bis schlief3lichdie kompletteBasenfolgedesGenomsvorliegt.

EswurdenAlgorithmenzur Erstellungvon Genmodellerentwickelt, die Vor-
hersageriberdasVorhandenseinon potentiellenGenenauf einemChromosom
treffen (siehez.B. [FMMG98], [MT98]). Diesevon verschiedenewlgorithmen
erzeugterGenmodellenisservon denInformatikkoordinatorererstellt, vergli-
chenundverwaltetwerden Ahnlich denWerkzeugerfir die Annotationder Pro-
teinsequenzdatenbamkir molekularerSequenzdatenanalysmddieseAlgorith-
menalsWerkzeugédr die Gruppederinformatikkoordinatorenn Genomsequen-
zierungsprojektermnzusehenEine entsprechendéntegrationin das Systemist
dahererforderlich.

Forderung: Erstellen,\VergleichenundVerwaltenvonGenmodelleminter Anwen-
dungspezialisierterAlgorithmen die als Werkzeug in dasSystemntegriert wer-
denmdssen.

Die genetischeitlementedie auf derassemblierteDNS gefunderodervor-
heigesagtwerden misserannotiertwerden.DieserVorgangist vergleichbarmit
der Annotationvon ProteinsequenzeAllerdingsverfigtDNS nebendeneigent-
lichenGeneniberweitereBereichewie z.B. regulatorischdelementedie erkannt
undannotiertverdenmissenlm GegensatzurWartungeinerProteinsequenzda-
tenbankmuissenn einemGenomprojekKontextinformationerverwaltetwerden.
Esist nicht nur von Interessedal3ein bestimmtessenund somitProteinals Pro-
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dukt vorhandenist, sondernauchseinegenauePositionim Genomsowie evtl.
gefundeneegulatorischeEinheitenin seineMahe.Bei hGherorganisierteriebe-
wesenmusserdie nicht-kodierenderAbschnitteeinesGensverwaltetwerden:es
muf3Intron/ExonModelle geben.Um die Komplexitdt und Mengean Datenun-
ter WahrungdesUberblicksmanuellverwaltenzu kdnnen,ist eineentsprechende
Unterstutzunglurchgraphischdarstellungerunumganglich.

Forderung: Unterstitzungder Annotationvon Genmodellerunter Zuhilfenahme
graphister Darstellungen.

Die im RahmereinesGenomprojektegenvonnenerinformationen Sequenz-
datenund ihre biologischenAnnotationen,missenden Projektpartnerrsawie,
evtl. zu einemspatererZeitpunkt,derwissenschaftliche®ffentlichkeit zugang-
lich gemachtwerden. Diese Prasentationerkdnnen statischin Form wissen-
schaftlichePublikationenn Zeitschriftensowie statischunddynamischiberdas
World-Wide Web erfolgen.Es miussenMechanismemnealisiertwerden,die auf-
bauendauf demDatenmanagemeulie textuelle und graphischaufbereitetdPra-
sentatiormit der Mdglichkeit der Interaktiondurchdeninteressierte®nwender
erlauben.

Forderung: Automatisiertetextuelle und graphiste Préasentationder biologi-
schenSadwverhaltemit der Moglichkeit der interaktivenExploration.

Wie bereitserwahnt,dienendie Nukleinsauredatenbaak als Archiv fur Pri-
marsequenzertat die Annotation einen gewissen Statuserreicht, missendie
Sequenzsowie die assoziiertebiologischeZusatzinformationm Rahmeneines
Sequenzierungsprojekteds eine besonderd-orm der Veroffentlichungbei ei-
nemNukleinsauredatenbankbetreil@ngereichtverdend.h.vomlokalenGrup-
peninformationsraurm denglobaleninformationsraunuberfihrtwerden.Dazu
mussendie Datengemalden ForderungerdesDatenbankbetreibersonvertiert
werden.Es mul eine semantisché&Jmsetzungder lokal vorhandenerinforma-
tionenim lokalenModell in dasexterne Datenbankformatiurchgefihriwverden.
DieserVorgangmulf3,nachSpezifikationder semantischelmsetzungautomati-
sierterfolgen.

Wurde eine Sequenzeingereichtwird ein eindeutigerSchlisselfir diesen
EintragseitensdesDatenbankbetreibews Ergebniszuriickggeben Es missen
Methoderrealisiertwerden die Aktualisierunger{update$ anbereitseingereich-
ten SequenzeninterVerwendungliesesextern vergebenerDatenbankschlissels
ermoglichenDazumul3 dieserSchlissein denlokalen Datensatzingearbeitet
werden.

Forderung: Automatisiertesinreichenbzw Aktualisieen von Genomdaterbpei
offentlichenNukleinsauedatenbané&nals Form der \eréffentlichung
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3.2.4 Analysekompletter Genome

DaslInteressendersystematischeAnalysevon Sequenzdateentstandals auf-
grunddereffizientenDNS-SequenzierungerersteOrganismuszu Beginn dieses
Jahrzehntsystematisckomplettsequenziernvurde.Die zudieserZeit bekannten
Proteinewurdenin einemgrof3enverteiltenSystemanalysiertjederindividuelle
Wissenschaftlehat Analysendurchgefihrund ProteinsequenzesamtAnalyse-
ergebnissemeieinergroRerdffentlichenDatenbankeingereichtin denersterab-
geschlossenesystematischeSequenzierungsprojektemwurdenca. 80000Pro-
teinsequenzearmittelt. Die darausentstanden€orderunggrofReMengenan Se-
quenzdatemmadglichstgleichzeitigbearbeiterzu kdnnen,ist mit einer manuel-
len Analysenicht langerdurchfihrbarDabeiist jedochnicht nur die Zunahme
desDatervolumensals Grundzu sehenDie Verfugbarlkeit représentatier geno-
mischerFragmentg[Chromosomenpzw. kompletterGenomehat die Sequenz-
datenanalyssubstantieliverandert.Es sind eine ReiheneuerAufgabenfir die
rechnegestutzteéSequenzdatenanalysatstanden:

e Entwicklungmdglichstvollstandige~unktionskatalogeon Genprodukten,
diezumeinenexperimentelbelegt sind,zumanderervorhegesagtverden;

e UntersuchunglerallgemeinerOrganisatiorvon Genen(wie z.B. die Gen-
reihenfolge);

e Ableitenparaloge? Beziehungein einemkomplettsequenzierte®rganis-
musdurcheinesystematischgpdergegen-jederAnalysederGenprodukte;
dadurchist eine Bewertungvon Redundangenetischetnformationmég-
lich;

e Ziehenvon Schlul3folgerungeaufgrunddesFehlensbestimmterProteine
(unddamit Funktionen)in der Zelle. Ist bekanntdal3ein Organismuseine
bestimmteFunktionin der Zelle dennochausfiihrt,ist dies ein Hinweis,
daRRdieseFunktionvon einemandererProteinibernommenvurde.Nicht-
orthologe® Genersetzungekdnnenauf dieseWeisedokumentieriverden;

e Untersuchungler Zusammenhangewischenden Genprodukterpathoge-
ner Organismenund dem gesamterSpektrumbekannterProteine;liefert
wichtige Hinweisefur die Entwicklungvon Medikamenterund Impfstof-
fen;

8Bis Marz 2000wurden29 Genomesystematisclsequenziert.
9Paraloge Genesind homologeGeneinnerhalbeinesOrganismus
10Bei orthologenGenerwird eingemeinsamevorfahreangenommergin Genwurdeim Laufe
der Evolution an spezialisierteOrganismenweitergegeben,ohne Veranderungler Funktion des
Proteinsin diesenOrgnismerkdnnensie alshomologeGenegefundernwerden.
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e Einsichten in organismusspezifisch&igenheiten aufgrund von inter-
Genomeergleichen.

Forderung: AutomatisierteAnalysevon Daten komplettsequenzierteGenome
unter EinsatzspezialisiertetAnalysealgorithmenndunter Beadhtungder aufge-
fuhrtenAspekteninsichtlich der gewlinsditenAussaen.

Eswurdenin denletztenJahrenSystemeentwickelt, die automatisiergrol3e
Mengenvon Sequenzdatevor diesemHintergrundanalysierenEine Darstellung
und BewertungdieserSystemeerfolgtin 3.5.

3.2.5 Systematischd~unktionsanalysepiojekte

Funktionsanalyseprojekteaeschaftigersich mit der Ermittlung von Proteinfunk-
tionenin lebendenzellen. Um diesesystematiscldurchfiihrenzu kénnen,muf3
die gesamteDNS-SequenzeinesOrganismusekanntsein. Systematisch&unk-
tionsanalyseprojektechlieRersichdaheri.d.R. ansystematisch&enomsequen-
zierungsprojektan.

In einemKonsortiumbestehendusLaboratorierund Koordinatorerwerden
systematisch&xperimentedurchgefihrt.Die ErgebnisseeinzelnerLaboratori-
enwerdenvon eineminformatikkoordinatorgesammeltund verwaltet. Innerhalb
desKonsortiumskonnenTeilgruppenexistieren,die sich auf bestimmteAspekte
derFunktionsanalys&.B. phé&notypisché&nalyse Expressionsanalysaf RNA-
und Proteinebenanetabolisch&kegulierung,GenstrukturBeziehungerzu ande-
ren Organismen)spezialisierenEin auf dasTeilgebiet,in dem dasExperiment
durchgefuhrivurde,spezialisierteKoordinatoribernimmtdie Kontrollederbio-
logischeninhalte.NebendenfachspezifischeKoordinatorund demInformatik-
koordinatorexistiert zusatzlicheine projektweiteSammelstellebei der biologi-
scheEinheiten(Stamme)der experimentellenVersuchedes Projektshinterlegt
und dadurchdokumentiertwerden.Der Zugriff auf einenbestimmterStammist
jederzeitmdglich, falls weiteigehendé/ersuchedurchgefihriverdensollen.

Der Vorteil systematischdfunktionsanalyseprojekteegt in der Belggbarleit
biologischerAussagemurchwissenschaftlich&xperimenteDieseProjektekon-
nen,da sie auf einemkomplettsequenzierte®@rganismusdurchgefihriwerden,
umfassenddussageniberdenOrganismuserzeugenDie erzieltenInformatio-
nensind aufgrundexperimentelle/erifikationenals qualitatv hochwertigeran-
zusehenrals Vorhersagerdurch Algorithmen. Der Nachteil liegt darin, dal3 sie
im Gegensatzur Anwendungvon Analysealgorithmenvesentlichaufwendiger
durchzufuhrerunddeutlichkostenintensier sind.

Wie beiderUnterstitzungn GenomsequenzierungsprojektaiisserDaten,
die von Laboratorienerzeugtwerden,von einemIinformatikkoordinatorgesam-
melt, verwaltet und, in einemgeringerenMal’ als bei Sequenzierungsprojekten,

44



3.2. GRUPPENIN DER GEN-UND GENOMANALYSE

annotiertwerden.Es missenDatenvom Laboratoriumzum Informatikkoordi-
natorunterVerwendungson UbertragungseinheitaiberKommunikationskanale
transferiertverden DabeimisserFormatbarrieremufgrunddesEinsatzesinter
schiedlichefProgrammeei denverschiedeneRartnerniiberwunderwerden.

Forderung: Moglichkeit der UbertragungexperimentellerDatenvon einemLa-
boratoriumzuminformatikkoordinator.

Beim Informatikkoordinatormissendie erzieltenexperimentellerErgebnis-
se geeignetverwaltet werden.DabeikannjedesLaboratoriumseineDatenindi-
viduell, je nachArt desExperimentdokal erfassenDashatzur Folge,dalRbeim
InformatikkoordinatoreineKornvertierungdereingehendedatenin dasbeimKo-
ordinatorbestehend®odell automatisierdurchgefuhriwerdenmuf3. Aufgrund
der kompliziertenSemantikder biologischeninhalte sind Regeln flir Konvertie-
rungenzu Beginn einesProjektsim direktenGespraclzwischendenbeteiligten
Partnernfestzulgen.

Forderung: DatenlorvertierungengemalaufgestellterRegelnin eineeinheitliche
Reprasentation.

FurdenZzugriff aufdieim LaufedesProjektsgevonnenerinformationensind
verschieden&benerderVertraulichleit zu beachten:

e Auf unterstelEbeneist ein Zugriff lediglich einerTeilmengealler beteilig-
ten Partnergestattetdie z.B. einenbesonderefeilaspekt(wie etwa Ex-
pressionsanalys@&)nerhalbdesglobalenProjektsverfolgen.

o Auf dernachsterStufeist derZugriff allenProjektteilnehmerigestattet.
¢ Die Veroffentlichungder Datenstellt die obersteEbenedar.

Zur Wahrungder jeweiligen Vertraulichleit miissergeeigneteéSchutzmecha-
nismeneingesetztverden.Diesebetrefen nicht nur die Datenhaltungsondern
auchdie DatentbermittlungNicht nur dasAbhdrenvon Datenmuf3ausgeschlos-
senwerden sonderrauchdaskontrollierteoderunkontrollierteManipulierenvon
Informationent!

Forderung: Realisierungvon verschiedenenEbenender Vertraulichkeit unter
Einsatzvon SicherheitsmelsanismerzumSdutzgegenunauthorisiertertiesenden
bzw sdreibenderZugriff.

Dje Modifikation auchnur einesZeichensn einerProteinsequenkzannzu einerwertlosenn-
formationfihren,von derggf. weitere,dannevtl. falscheinformationenabgeleiteundaufandere
Proteinsequenzeitbertragemwerden.
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3.3 Anwendungsszenarien

Im letztenAbschnittwurdenallgemeing~orderungeran ein Softwaresystenzur
Unterstttzungder jeweiligen Gruppenim Rahmender Gen-und Genomanaly-
sedalgestellt.Bei allenbeschriebeneRrojektensind mindestengwei Personen
beteiligt,die gemeinsanversuchengasjeweilige Gruppenzieku erreichen Auf-
grundderMengeanAnforderungerundderKomplexitat diesesGebietesyerden
im folgenderausdenvorgestellterBereicherexemplarischreile herausgeriffen,
fur die ein Groupwaresystenentworfen, prototypischumgesetztin dertaglichen
Arbeit eingesetztinddie AkzeptanzdesSystemsuntersuchtverdensoll.

Vor diesemHintergrund muf3teanhandder aufgestellterallgemeinenAnfor-
derungenan dasCSCWSystembei der Modellierungbeachtetverden,dal3die
in der prototypischermsetzungiicht unterstitzterGruppenzu einemspéateren
Zeitpunktinkrementellin dasgeschdkne Systemintegriert werdenkénnen. Auf
Wiedenerwendbarkit bzw. Entwurf und RealisierungeineroffenenArchitektur
wurdedaherein besonderesugenmerkgelegt.

Der Schwerpunktin der Unterstitzungbetrifft die Wartung der Proteinse-
guenzdatenbanknsbesonderenterden AspektenDatenlonsistenz Quantitats-
und Qualitatserbesserunglurch indirekte Kommunikationsunterstitzundgei
dieserGruppesind fastalle Teilaspekteder GibrigendamgestelltenGruppenent-
halten:Eingabe Pflege und Prasentationk-ir die Auswahl weitererBereichezur
UnterstutzunglurchdasGroupwaresystemvurdendie vorhandene®Gruppenauf
gemeinsam@eilbereichehin analysiertdie direkteingesetziverdenkbnnen Da-
durchsollte ein méglichstbreitesSpektruman GruppendurchSoftwareunterstit-
zungpartizipierenkbnnen,ohnezu spezielle auf bestimmteUntegruppenzuge-
schnitteneAnforderungerumsetzerzu missen.

Zu allen wissenschaftlichedussagengdie UbereinenSacherhaltgetrofen
werden,ist die Angabeder Quelle,woherdie jeweilige Information stammt,es-
sentiell.DieseAnforderungbestehbeiallenaufgeflihrterGruppenn diesemAn-
wendungsbereiciDaherwurdeals weitererAspektfur die Unterstttzunglurch
dasGroupwaresystentlie Verwaltungwissenschaftlichekiteraturausgevanhlt.

NebengrolR3entffentlichenNukleinsauredatenbaghk sind systematisch&e-
quenzierungsprojekteine wichtige Quelle fir neueProteinobjektam globalen
Datenraunder Proteinsequenzdatenbarixa in der wissenschaftlicheirbeits-
gruppe,in derdasSystemzum Einsatzkommensollte, systematisch&enomse-
guenzierungsprojekteetreutwerden,ist alsweitereUmsetzunglie vollkommen
automatisierteEinarbeitungneuerProteinsequenzeausdiesenSequenzierungs-
projektenin die Proteinsequenzsammlurzg realisieren. Dadurchwird die im-
plizite KommunikationzwischenunterschiedlichetUnteigruppeneiner Arbeits-
grupperealisiert.

Um die Anforderungerzur Unterstitzungpbengenannteifeilbereicheerken-
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nenund formalisierenzu kbnnen,werdenAlltagsszenariewon Gruppenmitglie-
dernderjeweiligenGrupperdagestellt. Davonwird einkonkreterAnforderungs-
kataloganein CSCWSystemabgeleitet.

Bevor konkreteAlltagsszenarieraufgezeigtwerden,wird im folgendendie
wissenschaftlichérbeitsgruppein derdasSystenzumEinsatzkamundkommt,
kurz vorgestellt.

3.3.1 Die wissenschatftlicheArbeitsgruppe MIPS

DasMundenerinformationszentrurfiir ProteinsequenzefMIPS), eineArbeits-
gruppe der Gesellsbaft fur Umwelt und Gesundheitf(GSF) am Max-Planck-
Institut fir Biochemie,Martinsriedbei Miinchen,wurde 1988 durchein Projekt
desBundesministerium$lr Forschungund Technologie(BMFT, heuteBMBF)
mit der Mal3gabeins Leben gerufen,die internationalerBestrelnngenim Be-
reich der Proteinsequenzdatenbamkzu unterstitzen[MFG'00] [MHK T99]
[MPH97] [KHMM96]). SeitseinerGrundungwird MIPS von H.-W. Mewesge-
leitet 12 MIPSist europaischePartnervon PIR-Internationa) dasin engerk oope-
rationmit Datenbankbetreibelin denUSA undJapareineProteinsequenzdaten-
bankerstellt,europaveitauf CD-ROM vertreibtsowie iberdaswWW zuganglich
macht!2 In denletzten10 Jahrenwurdenbei MIPS ca.80.000Proteinsequenzen
prozessiertndannotiert.

Daruiberhinausist MIPS im Bereich der molekularenSequenzdatenanaly-
setatig. In denJahren1989bis 1996 fungierte MIPS als Informatikkoordinator
des EU-Projektszur Sequenzierungler Backerhefe Sacharomycescerevisiag
dasim April 1996 mit der Veroffentlichungdeskomplettsequenzierte@enoms
erfolgreichbeendetwvurde ((GBB™96] [MAB T97] [KHF"97]). Derzeitwerden
die Projektezur Sequenzierungler Pflanze Arabidopsisthaliana (EU-Projekt
[MSWT99]) unddesPilzesNeunspor crassa(DFG-Projekt)sowie daseuropai-
scheProjektzur FunktionsanalysderBackerhefeunterstutztWeiterhinist MIPS
fur die Bioinformatik in einemProjektdesBMBF zustandigjn demvollstandige
menschlichecDNA-Sequenzervon einer Reihevon deutscherSequenzierungs-
laboratorienaus dem akademischemind industriellenUmfeld sequenzieriver-
den.Im deutschetHumangenomprojeléntwickelt MIPS eineaktive Datenbank.
Fernerwurdeein Systemzur systematischeAnalyseganzerGenomeentwickelt
(PEDANT, [FM97a]).

Die bei MIPS durchgefuhrterProjektesind aufgrunddesgrol3eninformati-
kanteilsnur durcheineninterdisziplinarerAnsatzzu bewaltigen:Biologen,Che-
miker, Biochemiler undInformatiker arbeitenengzusammenDieseZusammen-

Email: meves@mips.biochem.mpg.de
Bhttp://www.mips.biochem.mpgei
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arbeitwird durchdie ortliche Nahe(Kooperationinnerhalbeiner Arbeitsgruppe)
vereinfacht.In dieserGruppewurdeder Prototypdeshier beschriebene@SCW
Systemgproduktyv eingesetzt.

3.3.2 Wartung einer Proteinsequenzdatenbank

In diesem Unterabschnittwerden konkrete Anforderungenaus der Gruppe
dagestellt, die sich bei MIPS mit der Wartung der Proteinsequenzdatenbank
PIR-International beschaftigt. MIPS ist innerhalb der Organisationvon PIR-
International fir Europazustandig.Weitere Partnerbefindensich in den USA
sawie Japan(siehe2.4.2).

Zusammensetzungund Organisationder Gruppe

Diese GruppebestehtauseinemGruppenleitersavie finf Gruppenmitgliedern,
mit einemhohenAnteil an Teilzeitarbeit Ein grol3erTeil derPersonemrbeitetzu
Hause(offline) bzw. von zu Hauseaus(online). DieseAspekteder Telearbeitmit
dendamitverbundenerirei einteilbaremrbeits-und Anwesenheitszeitemiissen
beim Entwurf desGroupwaresystengeeigneunterstttziverden.

JedesGruppenmitgliedverfligt an der Arbeitsstelletiber einen Arbeitsplatz-
rechner(workstatior) mit entwederUnix (Digital Unix, Linux) oder OpenVMS
als BetriebssystemGruppenmitgliedemusserin die Lageversetztwerdenkon-
nen,KopienderObjekte,die in denVerantwrtungsbereicldesjeweiligen Grup-
penmitglieddallen,auf privatenRechnerrzu Hauseoderunterwegsbearbeiterzu
kénnen.Dabeisollensovohl moglichstgeringeAnforderungerandie eingesetz-
ten Systemegestellt,als auchmdglichstviele verschieden&ystemeunterstiitzt
werden.

Die Aufgabenzuteilungan einzelne Gruppenmitgliedererfolgt durch den
Gruppenleiterder Bearbeitungsauftragen Annotatorenrerteilt. Der Gruppenlei-
ter benotigtdazueinenentsprechendebberblick tiber potentielleQuellenneu-
er Proteinsequenzesowie die Auslastungder Gruppenmitgliederum geeignete
Auftrags\ergabestratgien anwenderzu kénnen.Er mul3 Gibereine Infrastruktur
verfigen,die die Delegation neuerBearbeitungsauftragan seine Gruppenmit-
gliedererlaubt.

Im CSCWSystemwird jedem Gruppenmitgliedein individueller Bearbei-
tungsraumger private Informationsraumzugeviesen.Neu zu bearbeitend&in-
heitenwerdenvom Gruppenleiterdem Gruppenmitgliedmitgeteilt. Das Grup-
penmitgliedbesitztdie Freiheit,in seinemprivateninformationsraunenthaltene
Auftrage zur BearbeitungauszuwahlenDie Auftragsbearbeitundihrt zur Ge-
nerierungneuerProteinobjektedie zundchstim privateninformationsraundes
Annotatorsangelgt werden.Ist die BearbeitunglesObjektsabgeschlossemwird
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esin dengemeinsameinformationsraunder Gruppetibernommenlm privaten
Informationsraunwerdensowvohl dasProteinobjekalsauchseinzugehérigeBe-
arbeitungsauftragntfernt.

Der Gruppenleitetkann die Zustédndeder Bearbeitungsauftrageur so weit
uberwachen,dalRdie Anzahlder nochzur Bearbeitunganstehende®bjektebe-
kanntggebenwerden,d.h. die Anzahl der nochnicht bearbeiteterAuftrage.Es
muB ausgeschlossesein,daleine genauerdJbermachungder Gruppenmitglie-
derundihrerpersdnlicherinformationsrAumeurchgefuhriverdenkann,umeine
Nicht-AkzeptanzlesSystemsiurchdie Gruppenmitgliedeaufgrundmangelnder
Privatsphareu vermeiden.

In private InformationsrAumé&onnenReplikatevon Objektendesgemeinsa-
menGruppeninformationsraunengebrachtverden .Modifikationender Inhalte
biologischerObjektesindnuraufdiesenReplikatendurchfiihrbarDem Gruppen-
mitglied ist esfreigestellt,wie ein repliziertesObjekt bearbeitewird. Esist das
Kopierenvon Replikatenauf einenDatentrageund deranschlieRendeBearbei-
tung auBerhaltdes privatenInformationraumsdurchfiihrbat* Auf dieseWeise
kanndie ForderungnachUnterstitzungvon Telearbeitangeboterwerden:ent-
wederdasGruppenmitgliedst an seinemArbeitsplatzund nimmt Replikateauf
einemDatentradgepderLaptopmit nachHauseoderesfihrt die entsprechenden
Arbeitsschrittevon zu Hauseausdurch. Replikatewerdeniiber dasbestehende
Netzwerk(ISDN-Verbindung)auf denheimischerRechneitiibertragen.

Nach Abschlu3der Bearbeitungwird das Replikat des Bearbeitungsraums
wieder unterBeachtungler Konsistenzforderungn dengemeinsamemforma-
tionsraumeingefiigt.Die durchgefiihrtePAnderungenam Ausgangsobjeksind
sofortfur alle Gruppenmitgliedesichtbar Winschenswelist in diesemZusam-
menhangeine Verwaltungvon VersionerdesObjekts.Dadurchkénnendurchge-
fuhrte Modifikationennachwllzogenwerden.SamtlicheReplikatedes privaten
Informationsraumsverdenentfernt. Eventuell noch existierendeReplikate,die
vom Gruppenmitgliedeigenstandigangefertigtwurdenund sich aul3erhalldes
Gruppeninformationsraumsefinden,sind dem Systemnicht bekanntund kon-
nendaherauchnicht automatisclgeléschiwerden.DieseKopienunterliegender
VerantwortungdesGruppenmitgliedsDasSystemmul3jedochsicherstellengal?
veraltete nicht geldschteReplikatenicht zu einemspatererZeitpunktwiederin
denGruppeninformationsrauribernommenverdenkdnnen.

MEswird andieserStelleein ReplikateinesReplikatserzeugtDie dadurchentstehend#og-
lichkeit der Inkonsistenzzwischenden Replikatenwird durch das Systemnicht verhindert.Es
obliegt vielmehrderVerantwortungeinesjedenGruppenmitgliedsdie eigenstandigngefertigten
Replikatekonsistentzu haltenbzw. personliché/ersionsmanagementstrgiendurchzufiihren.
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Integration neuer Proteinsequenzen

Gruppenmitgliedemissenm Rahmerder Pflege neueProteinein denGruppen-
informationsrauneinfliigen.Wie bereitsunter 3.2.2 daigestellt,ist dasmanuelle
EingebenneuerProteinsequenzdatemit anschlielfendemanuellerAnnotation
nicht mehr effektiv durchfihrbarHauptquellemeuerProteindatersind Nukle-
insauredatenbaek sovie systematisch&equenzierungsprojekteetztereerlau-
bendasautomatisch&xtrahieremeuerProteinobjekte.

FurjedeFormdesimportierensieuernformationemilt folgendegrundlegen-
de Situation:Esliegt ein Wort einerquellenspezifischeSprachgz.B. ein Nukle-
insauredatenbaeintragderEMBL NucleotideSequencBatabasé vor, dasin ein
Wort derSenle (Proteinsequenzdatenbariljersetztverdenmul3.Fir existieren-
de Sprachengie durchdasSystemunterstitztwerdensollen,missersprachen-
spezifischedJbersetze(Compilel) entwickelt werden.Diesetranslatieren\orte
derAusgangsspracha entsprechend@/orte der ZielsprachgProteinobjekte).

Liegt als Quelle ein Nukleinsauredatenbaaktrag vor, erfolgt als erster
Schritt eine automatisiertéAnnotationsphasen der ein noch urnvollstandigan-
notiertesneuesProteinobjekierzeugtwird. In dieserPhasenverdenunterEinsatz
einesspezialisiertettJbersetzerselevanteTeilinhaltedesAusgangsobjektis der
Nukleinsduredatenbarektrahiertundin ein neuesProteinobjekintegriert. Spe-
zifizierte Regeln erlaubenes, dieselnformationenausUntereinheitereinesNu-
kleinsauredatenbaekntragesn dasneuerzeugteProteinzu ibernehmen.

Das Gruppenmitgliedmul? zu Beginn der Bearbeitungeiner neuenProte-
insequenZestlegen, welcher Eintrag der Quelle bearbeitetwerdensoll. Jedes
Gruppenmitgliedverfligt dazu Giber einenindividuellen Bearbeitungsraunder
Bearbeitungsauftragenthalt,die vom Gruppenleiterzugeteiltwurden.Bearbei-
tete Auftrage werdenaus dem Bearbeitungsraunentfernt, neue Auftrage wer-
denvon demGruppenleiteringefligt.Die Bearbeitungsraumsind partitioniert,
d.h. MehrfachbearbeitungegleicherQuelleinheitenwerdenvermiedenBei der
Zuteilungvon Bearbeitungsauftragesn die jeweiligen Gruppenmitgliedekann
der GruppenleitevorhandeneSpezialvissenbei Gruppenmitgliederiz.B. Uber
einenbestimmtenOrganismusoder bestimmtePflanzenarteretc.) bertcksichti-
gen.DasGruppenmitglieckannjederzeitdenZustanddeseigenerBearbeitungs-
raumsuberprifenWurdederletzteBearbeitungsauftragntfernt,wird der Grup-
penleiteriberdiese<Ereignisinformiert (Notifikation).

DurchdasAuswahleneinesBearbeitungsauftragm Bearbeitungsraumwird
die erstePhaseder AnnotationgestartetEs wird die entsprechendEinheitaus
derQuelleextrahiertundderquellensprachenspezifiscbbersetzegestartetAls
Ergebnisliegt ein neuesyudimentarannotiertedroteinobjekim privateninfor-
mationsraundesGruppenmitgliedsor.

Nachdieserersten automatisiertefhasekanneinemanuelleWeiterbearbei-
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tungdurchdasGruppenmitgliecerfolgen.Eine manuelleBearbeitungst notwen-
dig, wenngewissesemantisch&ituationenm Ausgangswrt nicht adaquatvom
Ubersetzebzw. denzugrundeligendensemantischeRegeln bearbeitetverden
konnen(z.B. mehrerebiologischeSachwerhaltein einem Freitextbereich),oder
biologischelnformationseinheiteran die im gemeinsamerDatenraumexistie-
rendenRahmenbedingungeangepaldverdenmissenz.B. einheitlicheTaxono-
mieinformationen) Nach BeendigungdiesermanuellenBearbeitungdurch die
die automatisiergeneriertenAnnotationentiberschriebenverdenkénnen,liegt
ein neues,vollstdndig annotiertesProteinobjektim persoénlicheninformations-
raumvor, dasnachAbschluf3derImport-Phasén denGruppeninformationsraum
migriert. DiesesObjekt steht sofort allen Gruppenmitgliederreur Verfigung.
Der Bearbeitungsraursovie derprivatelnformationsraundesGruppenmitglieds
wird entsprechendktualisiert:derentsprechendBearbeitungsauftragowie Ko-
piendesProteinobjektsverdenentfernt.

Diese Partitionierungder Bearbeitungsauftragejurch die genaueine Per
sonfir jedenAuftrag verantworlich ist und dadurchKonflikte vermiedenwer-
den,kanndurchinteraktionzwischenGruppenmitgliederaurchbrochenverden.
WahrendderBearbeitungnuReseinemGruppenmitgliecermoglichtwerdendie
Verantvwortungfir ein Proteinobjekauf ein anderessruppenmitgliedibertragen
zu kdnnen(z.B. aufgrundspeziellenFachwissens)Dazumuf3 ein Proteinobjekt
zwischenprivateninformationsraumeninter Wahrungder Konsistenzmigrieren
kénnen.Dasneuflr dasObjektverantwortliche GruppenmitglieckannnachBe-
endigungder BearbeitungemnlasObjektin dengemeinsamefsruppeninformati-
onsraumeinbringen.

Dienenals Quellefiir neueProteinobjektesystematisch&equenzierungspro-
jekte, kbnnenneueProteinobjekterollkommenautomatisiererzeugtundin den
gemeinsameinformationsraumntegriert werden.Wird die Sequenzierungon
einer Untelgruppeder gleichenArbeitsgruppebetreut,sind entsprechendéb-
sprachendie semantischeiicinheitender jeweiligen Informationenbetrefend,
zwischendenbeteiligtenUntegruppenmaoglich.In diesemFall kanneinemanu-
elle Phaseentfallen. Es muf3jedoch,wie in der soeberbeschriebeneBituation,
ein quellensprachenspezifiscHébersetzeentwickelt werden.

NebenderUnterstutzungler Annotationsgruppeurcheinevollautomatisier
te Annotation,muf3eineentsprechendenterstitzundur Gruppenmitgliededer
Gruppeangebotenverden,die dasSequenzierungsprojekietreuenNacheinem
erstenAbschlufzder AnnotationeneinesbestimmterDNS-Abschnittsvon Chro-
mosom4 der PflanzeArabidopsisthaliana, wird dieselnformationvon einem
Gruppenmitgliedder Gruppe die dasSequenzierungsprojeketreut,bei derNu-
kleinsduredatenbankEMBL NucleotideSequenc®atabaseeingereichtGleich-
zeitig sollen neuevollautomatisiertannotierteProteinobjekteflir die Proteinse-
quenzdatenbanRIR-Internationalerzeugtwerden.
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Esfindetein InformationstransfezwischenGruppengrenzestatt.Mitglieder
dereinenGruppeerzeuger©Objekte die von MitgliederneinerandererGruppebe-
arbeitetwerden.Die Gruppenmitgliededer Proteinsequenzdatenbankgrupgre
haltenentsprechendiotifikationendurchdasSystem(indirekteKommunikation
zwischenGruppenmitgliedern)Bei dieservollautomatisierterAnnotationerfol-
gen keine Eintragungenn Bearbeitungsraumeder private Informationsraume
von Annotatorerder Proteinsequenzdatenbankgruppe.

Dieserdirektelmportfuhrt zu einerqualitatvenVerbesserunglaneueProte-
inobjektefriiherin denDatensatzler Proteinsequenzdatenbag&langerals tiber
denUmwaeg externerNukleinsauredatenbash.

Wartung existierender Proteinobjekte

Die im gemeinsameinformationsraunenthaltenerbiologischeninformationen
mussenstandigan denaktuellenWissensstandngepaltverden.Dartiberhinaus
mussenm Rahmernvon Wartungsarbeitefz.B. EintragneuerAnnotationsinfof
mation)Anderungeran Proteinobjektemurchgefiihriverden.

Objektemusserzusammengefitwerdenkonnen Wurdez.B. zunachstedig-
lich ein Fragmenteiner Proteinsequenin den Gruppeninformationsrauraber
nommen,sollen nachImport der komplettenSequenzliesebeidenObjekte zu
einemReprasentanterusammengefdtwerden(meige). DieserMechanismusst
notwendig,um Redundanzfreihegicherstellerzu kbnnen.

Sperrmechanismemussengewvahrleisten,dald konkurrierendeZugriffe von
Gruppenmitgliederrauf Objekte desgemeinsamemnformationsraumsicht zu
Inkonsistenzeritihren.Je nachAnwendungist zu entscheidengb optimistische
oder pessimistisché&/erfahrenzur Nebenlaufigkitskontrolle zum Einsatzkom-
mensollen.

Um eine Modifikation auf einem Objekt durchfiihrenzu kénnen,muf3 das
Gruppenmitgliedlasentsprechend®bjektausdemgemeinsameinformations-
raumanfordern st dasentsprechend®bjekt verfiigbay wird im privateninfor-
mationsraundesGruppenmitgliedein ReplikaterzeugtDasSystenmul3sicher
stellen,daRaufgrunddernotwendigerKommunikatiorewischerdenzurBearbei-
tungeinesAnderungsauftragseteiligtenObjektenkeinelnkonsistenzeaufgrund
desZeitverlustesauftreterkdnnen(fur DetailssieheKapitel 4.8.4).

Kannein Gruppenmitgliedauf ein angeforderte®bjektnicht zugreifenmufl?
eslUberdieserzustandn geeigneteForminformiertwerdenDie minimaleRuck-
koppelungdurchdasSystembestehtm Informieren,dal3ein schreibendezugriff
derzeitnicht moglichist. Dieselnformationallein ist jedochnicht ausreichend.
GruppenmitgliedemussennformiertwerdenwelchesGruppenmitgliedeitwel-
chemZeitpunktein Objektbearbeitetfie TelefonnummedieserPersormuf3an-
gegebenunddaseinfacheErstellenund VerschicleneinerEmail muf3ermdglicht
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werden.Soweit moglichwird erwahnt,ob und ggf. auf welchemRechner(inklu-
sive StandortdesRechnersm GebaudefasGruppenmitgliederzeitim System
angemeldeist. LetztereForderungist besonderson Bedeutungdadie Arbeits-
gruppeuberzwei verschieden&ebaudennerhalbeinesOrtesverteiltist. Durch
diesebreite Palettean Maglichkeiten,wie Gruppenmitgliedemiteinanderdirekt
in Kontakttretenkdnnenwird die gruppenintern&ommunikationsarbegrleich-
tert. Eswird demGruppenmitgliedaul3erdender Eindruckvermittelt,dal3esBe-
standteilkeinerGruppeist undnichtallein mit demSysteminteragiertawareness.

Prasentationund Bereitstellender Inf ormationen

Einelnformationsressourogird nurdanngenutztwenndie enthaltenemnforma-
tionenentsprechendenAnforderungerdercommunityangebotemindprasentiert
werden Esist zuunterscheidemawischerderBereitstellungd.h.wie kannein ex-
ternerinteressenkKopienderInformationenzurindividuellenWeitenerarbeitung
erhalten,und der Prasentationd.h. wie werdendie Inhalte dalgestelltbzw. kann
im offentlicheninformationsraunrtecherchiertverden.

Im Bereichder Biotechnologiehabensichin der wissenschaftlicheffent-
lichkeit folgendeProtololle bzw. Technologieretabliert:um kompletteKopien
von Datenbanknzu erhaltenwird derDienstf t p verwendetZusatzlichvertrei-
ben Datenbankbetreibdfopienihrer Datenauf CD-ROM. Um einenentfernten
Zugriff auseinemProzelfherauszu ermoglichenwird zunehmendier Industrie-
standardCORBA eingesetzt.

RegelméRigsollenKopienderProteinobjekteviaf t p undCD-ROM angebo-
tenwerden.Dazumiisseralle Objektein ein geeignetes-ormatkonvertiertund
in einebzw. mehrerelextdateienexportiertwerden.

Prasentationeder biologischennhalteerfolgenim WWW Nebenstatischen
HTML-Seitenwird zur Realisierungron Dynamik (z.B. Recherchém Informati-
onsraum)ie CGI-Technologié® eingesetztZunehmendyevinnenJavaApplets
anBedeutungbesondersn Kombinationmit CORBA. Browsersoftvare,wie et-
wa NetscapeenthaltenbereitsCORBA Elemente.Dadurchkdénnensehrleicht
Clientsentwiclkelt werden die innerhalbeinerHTML-Seite ablaufendunterVer-
wendungderbrowserinternerCORBA Elementeauf entfernteObjektezugreifen
konnen.War esdenweltweitenDatenbankbetreiberm diesemGebietder Bio-
logie bishernicht gelungengin einheitlichesdDatenaustauschformatf Textebe-
ne zu definieren(alle Ansétzein dieseRichtungscheiterten)ist durchdenEin-
satzvon CORBA Interoperabilitazwischenunabhangigeimformationsanbietern
maoglichgeworden.

Da der entfernteObjektzugrif nicht immer die idealeLdsungdarstellt,z.B.

15 CommorGatavay Interface
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wenn gré3ereDatenmengeran einen Client tbertragenwerdenmussen findet
vermehriderEinsatzvon XML (eXtensibleMarkupLanguaye, siehez.B.[Lau98])
an BedeutungDabeiwerdeninformationsrepréasentation@usObjektenin spe-
zialisierteSprachengie in XML abgeal3tsind, ibersetztindausgetauscht.

3.3.3 Literatur verwaltung

Literaturmuf3beiallenwissenschatftlicldurchgefihrterProjekternverwaltetwer-
den.Um im vorliegendenFall zum einenRedundanzu vermeidenzum ande-
ren einenauf die bei MIPS durchgefiihrterProjektefokussierterLiteraturdaten-
bestandzu erhaltenist einezentraleLiteraturnerwaltungslomponentewingend
notwendig.DieseFokussierunglesDatenbestanddsihrt bei durchgefihrteri-
teraturrecherchenu schnellererAnfrageegebnissersowie zu kleinerenTreffer-
mengendie vom AnwenderanalysiertwerdenmissenDaherwird eine lokale
LiteratunerwaltungeinemexternenLiteraturdienstvorgezogen.

Um eine umfassenddrecherchedurchfiihrenzu kdnnen,ist der Zugriff auf
groReLiteraturdatenbargn, wie etwa MEDLINE, unabdingbarErgebnisseei-
ner Recherchemussenreichtin denlokalenLiteraturdatenbestandbernommen
werdenkdnnen.Lokale Objektekénnenauf dieseZitate verweisenDasinterak-
tive AufsucheneinessolchenVerweiseanuf3schnellzum Resultaffiihren.Diese
Anforderungist durchgrofReLiteraturdatenbankanbietetfie berdasinterneter-
reichbarsind, nichtimmer gewahrleistet Ein lokalerfokussierterLiteraturdaten-
bestandietetdenVorteil derbessereNerfugbarleit.

Alle laufenderundanstehendeRrojektesollendieserLiteraturdiensnutzen.
Erwird daheralszentraleBasisdienstir GruppenmitgliedeangeseherEsmius-
senverschiedendypenvon Literaturstellerverwaltet werden:Buchzitate Arti-
kelreferenzeraus wissenschaftlichezeitschrifteninklusive Zusammerdssung
(abstract), direkte Einreichungenan Datensammlungesubmissionk etc. Al-
le biologischerObjekteverweisenstattdie entsprechendgiteraturaggragiert zu
enthaltenaufdasjeweilige LiteraturobjektunterVerwendungindeutigeObjekt-
IDs (Schlussel).

Eine Anforderungandie Literaturverwaltungist die Sicherstellung/on Red-
undanzfreiheitDazumuissergeeignetéregeln formuliert werden,um dieseFor-
derungautomatisiersicherstellerzu konnen.Ein Artik el auseinerwissenschatt-
lichen Zeitschriftist durchdenZeitschriftennamengie Ausgabeder Zeitschrift,
Seitennummeder erstenSeitedesArtik els sowie die Autorenfestgelgt.1® Bei
FachzeitschriftelkbnnenZeitschriftennamesehrlangsein.Die Verwendung/on

16Dje Moglichkeit, daRidentischeAutorenin der gleichenAusgabeeiner Zeitschrift auf der
gleichenSeitezwei unterschiedlichértik el veréffentlichen,hatin der Praxiskeine Bedeutung
und wird daherhier auchnicht naherbetrachtetStrenggenommerkanndieseAufweichungzu
Redundanzemm Informationsraunfiihren.
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Abkurzungenst daherbewvahrtePraxis.AllerdingssinddieseAbkirzungemicht
standardisietindeswerdernzueinemJournakineReihevon Variationervonver-
schiedeneriiteraturdiensterverwendet.Die AbkirzungProc. Natl. Acad. Sci.
stehtz.B. fir Proceedingsof the National Academyof Sciencef the United
Statesof America DiesesJournalwird gelegentlichauchmit Proc Natl AcadSci
USAabgekurztDamitin einemProzel®&ntschiedemwerderkann,obeinbestimm-
ter Artik el bereitsim Informationsraunenthaltenst, muf3zunéchseineKonver-
tierungdesZeitschriftennamenis eineim Informationsrauneinheitlichverwen-
dete Schreibweisasrorgenommenwerden.Danachkann auf Redundan@eprtift
werden.Es mufRsomiteine Verwaltungseinheifir Journalnamemklusive ihrer
jeweiligen Abkurzungerbereitgestellund gewartetwerden.

EsfolgeneineReihevon Szenarienwie sieim Alltag der Gruppenmitglieder
auftreten.

Exzerpt eineswissenschatftlicherArtik els

Bei der DurchsichteinerbestimmtenginenspeziellenOrganismudetrefenden
wissenschaftlicheiZeitschrift, sto3teine Biologin, die das Sequenzierungspro-
jekt diesesOrganismusetreut,auf einenArtik el, derwichtige Erkenntnisseaiber
einenbesonderemspekt des Organismusenthélt. Diese Informationenwerden
von der Biologin sofortverarbeitetindementsprechend®lodifikationenanden
Annotationender betrofenenObjektedurchgefuhriwerden.Die Quelle,in die-
semFall der vorliegendeArtikel, wird mitsamtder ZusammerdssunglesArti-
kels (abstract) in die LiteratunerwaltungaufgenommenAls Ergebniswird von
derLiteraturerwaltungeineneueeindeutigeObjekt-1D zurlickggeben.

Die neuintegriertebiologischenformationverweistauf dasneueliteraturob-
jektin derLiteratunerwaltungunterAngabeder korrespondierende®@bjekt-1D,
d.h.istin der Annotationlediglich als SchliisseenthaltenDieseObjekt-IDssol-
len vor Anwendernversteckiverden.n einerHTML-Seitez.B. kbnnensichent-
sprechend®bjekt-IDshintereinemQuenerweis(link) verbegen.Durch Verfol-
gendieseQuenerweisesverdendie im QuenerweisalsParametespezifizierten
Objekt-IDsandie Literatunerwaltungweiteigereichtdie die entsprechenden-
teraturobjekteausder Datenbanlkextrahiert. DieseObjektekbnnendem Anwen-
derprasentiertverden Die ModellierungderLiteraturobjektemuf3dabeisoerfol-
gen,dal3sichjedesLiteraturobjektin verschiedeneformaten(wie z.B. HTML)
darstellerkann.Als weitereFormatewerdendie zum ExportbenétigterDarstel-
lungenunterstutzt.
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Systematischeautomatisierte Literaturr echeiche

Fardie Unterstitzungm RahmereinesSequenzierungsprojektesirdefir einen
externenLiteraturdienstein Profil erstellt,nachdemdie entsprechendewissen-
schaftlichenQuellennachneuenPublikationendurchsuchwerden.Regelmallig
eingehendé&rgebnissalieserLiteraturrecherchem Form von Emailssollenau-
tomatisiertin die Literaturverwaltungiibernommenverdenfalls dasentsprechen-
deZitat nochnichtenthaltenst. Zusammerdssungesollendabeiebenéllsin das
lokale Literaturobjekteingetragenverden.

DazumiisserlJbersetzeentwickelt werden die die Sprachein denenErgeb-
nissevon Literaturdiensterverfal3stwerden,verarbeiterkdnnen.Es erfolgt eine
Korvertierungrelevanterinformationseinheitein neugenerierteliteraturobjek-
te. Diesemussenunter Beachtungder Redundanzfreiheiin dengruppenweiten
Literaturbestanédufgenommenverden.

Alle Schritte,vom Empfangder Ergebnisséis zur AufnahmeneuerZitatein
die Literatunerwaltung,misserautomatisiererfolgen.

PersonlichelLiteraturr echerchen

Literaturrecherchenyie soeberdamgestellt,werdenvon externenLiteraturdien-
stendurchgefuhrtdie fur ihre DienstebezahlwerdenmiissenUm systematische
Literaturrechercheim 6ffentlichzugénglicheriiteraturdatenbardnzu unterstit-
zen,sollenpersonlicheRecherchenlurchfiihrbarsein.

Ein Gruppenmitglieddefiniertein Profil, z.B. durch Angabeeiner Liste von
SchlagwdérternRegelméaRigermitteltein Literaturagent,’ obin denéffentlich zu-
ganglicherlLiteraturdatenbardn neueZitate existieren,die auf dasProfil passen.
In diesemFall werdenneueZitatein eine,demindividuellenGruppenmitgliedas-
soziiertepersonlichd.iteraturdatenbankingefigtDasGruppenmitgliedvird bei
derVerwaltungdieselLiteraturentsprechendnterstitztBeim Anmeldenwerden
neueLiteraturstellerangezeigtDasGruppenmitglieckannmanuellentscheiden,
obeinZitatin denglobalenLiteraturbestandbernommenrzuriickgestellbderals
uninteressammarkiertwerdensoll. LetztererFall entsprichteinemLdschenDa-
mit allerdingsein geldschte&itat bei der nachsterAgentensuchaicht als neue
Literaturstelleangebotenvird, mulidemAgentendie Information,dal3diese<Zi-
tatuninteressanwar, zur Verfigungstehen.

Der Agentsoll anhandderausgaahltensowie deralsuninteressamnmnarkier
ten Zitate dasvom GruppenmitgliedaufgestellteProfil Uberprifenund ggf. Ver-
besserungsrschlageanbieten.Dadurchsoll die Anzahl der falschenZitate in

Definition Agent: ,Ein Agentist ein autonomarbeitende®rogrammdasgewisseRoutine-
arbeitenfiir eine Personiibernimmtund sozusagerls derenStellvertreterfungiert.” [Bu9g], S.
45
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Treffermengenreduziertwerden.Esist aul3erdenwiinschenswergtnhandoeste-
henderZitatensammlungeain Profil durchdenAgentenerstellenzu lassen.

Manuelle Literaturr echerche

Nebenden soebendagestelltenautomatischdurch Literaturdiensteoder Agen-
tendurchgefuhrterLiteraturrecherchenyerdenvon Gruppenmitgliederméglich
manuelleAnfragenangrol3eLiteraturdatenbardn,wie z.B. MEDLINE, gestellt.
DieseSucheerfolgt iberdas\World-Wide Weh. Interessant&rgebnissesollenauf
einfacheArt und Weisemit Hilfe der Maus(Kopieren/Einfigenylirekt ausdem
BrowserdesGruppenmitgliedén denlokalenLiteraturdatenbestanitbernommen
werdenkdnnen.

ErneutmuRein Ubersetzedie erforderlicheKornvertierungder inhalteausder
Spracheder HTML-Reprasentationn die Spracheder lokalen Literaturobjekte
durchfuhren.

Dir ekter Import ausQuellen

Es werdenautomatisiertinformationenaus der NukleinsauredatenbankMBL
NucleotideSequenc®atabasein denglobalenDatenraumeingearbeitetDiese
EinheitenenthaltemeberSequenzdatemndbiologischerAnnotationerebenélls
LiteraturstellenDiesesollenvoll automatisierextrahiertundin die Literatuner-
waltungtibernommenverden.Auch hier wird ein entsprechendesbersetzebe-
notigt.

Neu erzeugteLiteraturstellen

Im Rahmendes Sequenzierungsprojekter PflanzeA. thaliana werdenDNS-
Abschnitte die einenentsprechentiohenStandder Annotationbesitzenpei der
NukleinsduredatenbarkMBL NucleotideSequenc®atabasesingereich{direct
submission Bestandteildieser Einreichungist nebender Sequenzinformation
und dergesamterbiologischenAnnotationauchdie Information,wer ander Be-
stimmungder Sequenzaind der Annotationbeteiligt war. Dabeihandeltes sich
um neueQuellenangaberdie in die Literaturverwaltungaufgenommernwerden
mussen.

3.4 Anforderungenan ein CSCW-System
Im letztenAbschnittwurdenausdendagestelltenGruppenin der Gen-und Ge-

nomanalysdeilbereicheherausggriffenundin Alltagssituationeragestellt fir
die ein CSCW Systementwickelt und prototypischmplementiertwurde.Anhand
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dieserSzenarierwird im folgenderein Anforderungskataloir einentsprechen-
desGroupwaresystenerstellt. ZunachstwerdenallgemeineAnforderungerher
ausgearbeitegheauf gruppenspezifischéharakteristikaingegangerwird. Exi-
stierendeAnsatze die in derLiteraturbeschriebemvurden,werdenvor demHin-
tergrunddieseKatalogsim néchsterAbschnittdiskutiert(siehe3.5).

3.4.1 Allgemeine Anforderungen

Zu Beginn werdenallgemeineAnforderungenformuliert, die grundsatzlichfr
die Entwicklungaller TeilbereichedesGroupwaresystemgelten.

Objektmodell

Die im Rahmender gruppeninternerbeitenanfallendeninformationensollen
als Objektemodelliertund, sofernerforderlich,persistentabgelgt werden.Der
EinsatzobjektorientierteNerfahrenbietetsich aufgrundder hohenKomplexitéat
der in diesemmolekularbiologischemnwendungsgebieauftretenderSacher
halte an. Der Hauptwrteil der Objektorientierundiegt in der leichtenErweiter
barkeit des Objektmodells(siehez.B. [Bo096], [RBP"93]). DasWissenin der
molekularbiologischerrorschungnimmt standigzu. Es entsteherdaherimmer
neueAnforderungenan statischelnformationsrepréasentationamd dynamische
Interaktionendie geeignein bestehend&lodelle und Systementegriertwerden
mussenVerfahrender Objekttechnologiéwie z.B. Vererlung, Polymorphismus)
ermdoglicherdie notwendigeFlexibilitat.

NebendieserOffenheitist zusatzlichauf Skalierbarlkit zuachtenDasSystem
muf3 an hohereAnforderungerangepal3tverdenkdnnen,ohnedalRexistierende
Komponentemadurchnegati beeinfluRwerden.

In dieserArbeit erfolgt die Modellierungund Umsetzungunter Einsatzder
Objekttechnologie.

Definition 7 (Objekt, nach[BS99)
Ein Objekt reprdsentiereine individuelle, identifizierbareEinheit, die abstrakt
vorhandernist undeinewohldefinierteRolle im Problembereiclkpielt.

Eswerdenim folgendengrundsatzliclewei Arten von Objektenunterschieden:

Definition 8 (Anwendungsobjekt)
AnwendungsobjekteeprdsentiereimformationendesAnwendungsfeldes.

In dieserArbeit ist dasAnwendungsfeldlie molekularbiologisch&equenzdaten-
anlyse Anwendungsobjekteeprasentierehiologischelnformationen.
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Definition 9 (Administrati vesObjekt)
Administrative Objektesind alle nicht-AnwendungsobjektdesSystemsdie zur
Aufrechterhaltungler Funktionalitaterforderlichsind.

Ein Anwendungsobijekist beispielsweiselie ReprasentatiorinerProteinse-
quenznklusiveallerbiologischeiZusatzinformationeriin Beispielfir einadmi-
nistratvesObjektist die Managementeinheiin Systemgdasdie Zugriffskontrolle
auf Anwendungsobjektdurchfihrt.
ObjektewerdendurchKlasserbeschrieben:

Definition 10 (Klasse,nach[RBP93))

Eine Klassebeschreibieine Gruppevon Objektenmit &hnlichenEigenschaften
(Attributen), gemeinsamenVerhalten(Methoden),gemeinsameiRelationenzu
andererObjektenundeinergemeinsame&emantik.

Derim Zusammenhangit Objekttechnologieft erwahnteVorteil der Wie-
denerwendbarkit ist dabeinichtlimitiert aufdie Wiedenerwendbarkit von Tei-
len der Implementierung Es existierenweitere Ebenen,auf denenWiedener-
wendbarleit moglichseinsoll ([N698]): Wiedenerwendbarkit

e desProblemmodells,
e derVorgehensweiseur LosungdesProblems,

e von TeilenderArchitektur.

Einsatz einesDatenbankmanagementsystems

Zur persistenterSicherungvon Objektensoll ein Datenbankmanagementsystem
(DBMS) zumEinsatzkommen Die Funktionalitdtsolchetkommerziellverfigba-
rer Managementsystens®ll vom Groupwaresystenbenutztwerden.

Bei der Entwicklungder Systemarchitektumul3 daraufgeachtetverden,ab
einem gewissen Abstraktionsnveau Unabhangigkit vom konkret eingesetzten
DBMS zuerhaltenDadurchist eineinfacherAustausctdesDBMS mdglich,ohne
existierendejn der AbstraktionhtherligendeObjektemodifizierenzu mussen.

Die Modellierungder Anwendungsobjektalie unterEinsatzdesDBMS per
sistentabgel@t werdensollen, bzw. ihrer zugrundeligendenKlassen,muf3 da-
tenbankunabhangigrfolgen.Lediglich administratve Objektemusserauf einer
bestimmterEbenederArchitekturDBMS-spezifischrealisiertwerden DieseOb-
jekterealisiererdie SchnittstellezumeingesetzteDBMS.
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Zugriffsk ontrollen unter Beachtungder Awareness-Poblematik

Fur AnwendungsobjekteniissenZugriffskontrollen realisiertwerden,um Kon-
sistenzder enthaltenennformationenvor demHintergrunddeskonkurrierenden
Zugriffs sicherstellerzu konnen.Je nachAnwendungsind dabeigeeignetestra-
tegien(optimistischoderpessimistischimzusetzerDie dazunotwendigerkon-
trollinstanzensind ebenélls als Objektezu modellieren.Beim Entwurf desSy-
stemsmul3der Awarenes&spektbeachtetverden Wird einemGruppenmitglied
der Zugriff auf ein Anwendungsobjekverweigert,da bereitsein andere<Grup-
penmitgliedoderein ProzeldieseObjektbearbeitenmul3dasGruppenmitglied
Uberdie Grindeder Nicht-Verflugbarleit informiert werden.Nebenlnformatio-
nen,von wem gewiinschteObjekteseit wannbearbeitewverden,ist eine zusatz-
liche KommunikationsunterstutzuragnzubietenDazuzahlendie Angabeder Te-
lefonnummernder Mitglieder sowvie die Information, ob sie derzeitim System
angemeldesind.Die Mdglichkeit, enstprechendepersonemufeinfacheArt und
Weise Emails schiclen zu kdnnen,mul3 ebenélls unterstitztwerden.Dadurch
wird die Kommunikationsarbe#dwischendenGruppenmitgliedererleichtert.

WahrendderBearbeitungnul3eseinemGruppenmitgliecermoglichtwerden,
die Verantwortung fir ein Anwendungsobjekauf ein anderesGruppenmitglied
Ubertragerzu kbnnen(z.B. aufgrundspeziellenFachwissens)Dazumul3dasre-
plizierte ObjektzwischerprivateninformationsraumennterWahrungderKonsi-
stenzmigrierenkdnnen Dasneufir dasObjektverantvortliche Gruppenmitglied
kannnachBeendigunglerBearbeitungedasObjektwiederin dengemeinsamen
Gruppeninformationsrauminbringen.

Flexible Kommunikationsschicht

DasSystemwird in einemheterogenetmfeld eingesetztHeterogenitaexistiert
auf Plattformebened.h. unterschiedlicheRechnersysteméworkstations PCs)
unterverschiedeneBetriebssysteme(Unix, WindowsNT, OpenVMS,etc.),so-
wie auf der EbeneeingesetzteProgrammiersprachgi€++, Java, perl). Es kann
vorausgesetaiverden,dalRalle RechnerdesSystemdiberein Netzwerkmitein-
anderverbundensind.Zur KommunikationsunterstutzurzgvischenObjektendie
innerhalbdiesesrerteiltenSystemsufunterschiedlicheRechnerrokalisiertund
in verschiedeneProgrammierspracherealisiertsein kbnnen,mufl3 ein generi-
scherKommunikationsmechanismasm Einsatzkommen.Der entfernteProze-
duraufruf(RPQ ist fur dieseAnforderungeineetablierteTechnik,die, verallge-
meinertund standardisiertin der CORBA-Technologieangaevendetwird (siehe
z.B. [Bak97]).
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Flexible und offene Systemachitektur

Zur Reduzierungder Komplexitat des Gesamtsystemsvird die erforderliche
Funktionalitatals eineMengeindividuellerKomponentembstrahiertgdie mitein-
anderin Relationstehenund Uberdirekte oderindirekte Kanédlekommunizieren
konnenJedeKomponenterfillt einedefinierteFunktionalitatdie iberfestgelg-
te Schnittstellervon andererKomponentergenutztwerdenkann.Komponenten
kdnnendabeiTeile desbiologischenDatenbestandesberauchgraphischeBe-
dienoberflachersovie Managementbzw. Administrationseinheitemealisieren.
Die Realisierungder jeweiligen Komponented.h. die zur Erftllung der Anfor-
derungemotwendigerObjekte,bleibt nachaulRerhin verdeckt(encapsulation
Lediglich Schnittstellenobjektbietenihre 6ffentlichenMethodenals Dienstean,
die von ObjektenweitererKomponentemgenutztwerdenkénnen.Die Kommuni-
kation zwischenKomponentendie sichvertikal und horizontalauf gleichenoder
verschiedeneAbstraktionsebenepefinderkdnnenwird durchdie Kommunika-
tionsschichtrealisiert.

Durchdieseflexible Modellierungund offene Architektur wird dasEinfigen
neuerKomponentenn dasbereitsbestehend8ystemerleichtert.Von denbereits
im SystemexistierenderKomponentermissemur diejenigenmodifiziert wer-
den,die DiensteneuerKomponentemutzenmdchten Esist von denjeweiligen
KomponentemnindderneuenFunktionalitdtabhé&ngigwie umfangreichModifika-
tionenausallenkénnen.DasFunktioniereralter Komponentemst auchwahrend
der Anpassungan neue Rahmenbedingungegewvahrleistet. Komponentendie
neueFunktionalitatemicht nutzen kbnnenunangetasteteiterbetrieberwerden.
WerdenKomponenten-intern&nderungerohneBeeinflussungler Schnittstelle-
nobjektedurchgefuihrtkanndiesohneAnderungerexternerObjektetransparent
realisiertwerden.

JenachKomplexitat einerKomponentest interneinehierarchischérchitek-
tur empfehlenswerglie verschieden@bstraktionsebenerealisiert.

Automatisierter Datenimport

GenerellwerdeninformationenausexternenQuellenin denorganisationsweiten
Informationsraummportiert. Dabeikannes sich um SequenzdaterAnalyseer
gebnissenderauchLiteraturzitatehandeln.DieseQuellenunterscheidemichin
ihren jeweiligen Informationsrepréasentationedm einenautomatisiertefbaten-
importrealisiererzu kbnnenmusserinformationerausderexternenDarstellung
extrahiertsawie in entsprechendgruppenintern®bjektreprasentationetornver-
tiert werden Dazusindquellenspezifisch@eilkomponentemotwendig(z.B. Par-
ser die externeFormatesyntaktischanalysiererkbnnen).

Da der automatisierteDatenimportin allen Projektenaller Gruppenreali-
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siertwerdenmuf3,wird eineallgemeineKomponenteyefordert,die dieseAufga-
be Ubernimmt.Lediglich quellenspezifischdeile dieserKomponentesollenfir
konkreteAnwendungerumgesetztverdenmuissenDie verbleibenderTeile sol-
len aufgrundihres generischerEntwurfs wiedenerwendetwerdenkénnen.Die
KomponentenuR3schliel3lichin die Systemarchitektuintegriert werdenkénnen.
In einemexistierendenSystembefindensich eine Vielzahl von Instanzerdieser
Komponenteglie sichnurin denTeilen,die die Informationsquelldetrefen, un-
terscheiden.

3.4.2 SpezielleAnforderungen

Fur spezielleAnforderungereinzelnerGruppenkannnachdemvorangganenen
Abschnittals Grundlagevorausgesetatierden:

¢ Flexible plattform- und programmiersprachenunabhéngigemmunikati-
onsschicht;

e OffeneArchitektur(Komponentenmodell);
e DBMS inklusive Zugriffskontrollen.

Im folgendenwerdenanhandalltaglicher Szenarierder jeweiligen Gruppen
konkrete Anforderungenan das CSCWSystemzusammengetf3t. Diese Anfor-
derungenwurdenbeim Entwurf des SystemsbeachtefsieheKapitel 4.8.4) und
umgesetz{sieheKapitel 5.5.3).

Wartung von Proteinsequenzen

Die Wartungvon Proteinsequenzdsetrifft einebestimmteGruppebei MIPS. Fol-
gendeAnforderungerkdnnenabgeleitetverden,um dasGruppenziekinerred-
undanzfreienyollstandigerProteinsequenzdatenbam&herQualitaterreicherzu
konnen:

e EinfligenneuerProteinsequenzeim den gemeinsamernformationsraum
inklusive indirekter KommunikationsunterstutzurgyvischenGruppenmit-
gliedern:

— interaktv (individuelle Sequenzenausverschiedene@uellen);
— semi-automatisieifsystematisclausexternenQuellen);

— vollautomatisier{systematisclausSequenzierungsprojekteinklusi-
ve Unterstitzungler Gruppenmitgliederm entsprechendeSequen-
zierungsprojekt;
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Pflege existierenderProteinsequenze(Modifikationen, Zusammerdssen
von Objekten etc.)unterSicherstellungler Konsistenz;

Erzeugervon Gruppenbeul3tseinAwareness);

Private Informationsrauméir Gruppenmitgliedemit der Moglichkeit der
Objektmigrationzwischenprivateninformationsrdumen,;

Unterstltzungon TelearbeitunterWahrungderKonsistenz;

Zugriff von entferntendenBetreibermicht bekannterClientsauf biologi-
schelnformationenunterEinsatzdesindustriestandardSORBA;

Prasentatiobiologischednformationenderwissenschaftliche®ffentlich-
keit unterEinsatzverschiedenefechnilenundProtololle (WWW, ftp, CD-
ROM).

Literatur verwaltung

Die Literaturverwaltung stellt einenzentralenprojektiibegreifendenDienstdar,
dervon allen Gruppenmitgliedermller Gruppenbei MIPS genutztwerdenkann
(siehe3.3.3).FolgendeAnforderungerkdnnenabgeleitetverden:

Zentrale konsistentd/erwaltungvon Literaturstellen;

Gruppenmitgliedealler bei MIPS existierenderGrupperkénnenLiteratur
dienstnutzen;

Transparent®¥ernaltungverschiedenefypenvon Zitaten;
RedundanzfreieDatenbestand,;

Verwaltungvon Journalnamen;

Lokale Ablagevon ZusammerdssungeibeiwissenschaftlicheArtik eln;

Maoglichkeit derumfassendeRecherchém lokalen,fokussierterDatenbe-
stand;

Automatisierteimport von ErgebnissemxternerLiteraturrecherchen;

Agentenbasierteiteraturrecherchanhandndividueller Profile von Grup-
penmitgliedern;

Individuelle Literatursammlungeritir Gruppenmitgliederzur Unterstit-
zungspeziellerTeilgebieteinnerhalbdesGruppenkntextes;
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e EinfacheUbernahmevon LiteraturstellerausindividuellenLiteratursamm-
lungenin globaleLiteraturdatenbank.

DieseAufstellungernbeschreiberin GroupwaresystenmgasGruppereumEr-
reichendesGruppenzielsinterstitztNebenallgemeinerTeilenenthaltdiesesSy-
stemgruppenspezifischanwendungenlm folgendenAbschnittwerdenGroup-
wareanséatzeglie in der Literatur beschrieberwurden,vorgestelltund vor dem
soeberaufgezeigtemdintergrunddiskutiert. EswerdendabeiSystemebetrachtet,
dieim Anwendungsgebiggen-und Genomanalysangesiedelsind.

3.5 ExistierendeAnséatze

Nachdemim voranggangenerAbschnitt Anforderungenan ein Groupwaresy-
stemfur ausgavahlteAspektein derGen-und Genomanalysérmuliertwurden,
werdenfur diesesAnwendungsgebieaixistierendd.dsungsansatzaufgezeigund
diskutiert.

3.5.1 Systemezur molekularen Sequenzdatenanalyse

Die folgendenin der LiteraturbeschriebeneBystemewnerdendabeierstmalsun-
terdemGesichtspunk€SCWhbetrachtet:

e GenomeAnnotationand InformationAnalysis(GAIA) [BFST98]
GeneQuifABL t99]

Genotator[Har97]
Imagene[MRDV99]

Multipurpose Automated Genome Project Investigation Environment
(MAGPIE) [GS96b],[GS964]

e Protein Extraction, Description,and ANalysisTool (PEDANT) [FM974a],
[FM97D]

e Systenfor EasyAnalysisof Lotsof Sequence(SEALSIWKO7]

Dieseim Bereichder Gen-und Genomanalysangesiedeltesystemebefas-
sensichmit derautomatisiertennotationeinzelnerSequenzebzw. ganzeiGe-
nomeunter EinsatzetablierterAnalysealgorithmemund -werkzeuge Diese Pro-
grammesind geeignetanhandvorliegenderSequenzeAnalyseegebnissezu er-
zeugendie persistenverwaltetwerden.Einigewichtige VertretersolcherAnaly-
sealgorithmersind:
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Sequenzermleich

— FASTA [Pea90]
— BLAST[AGM190]

Multiples Sequenzalignment

— CLUSTAL W [THG94]

Struktunorhersage

— PREDATOR[FA97]
— STRIDE[FA95]
— COILS[LDS91]

Proteineigenschaften

— TMAP [PA94]

— ALOM2 [KKD84]

— SEG[WF93]

— PROSEARCHIKLS92]
— BLIMPS [WH92]

Bis aufMAGPIE, musserbeiallenSystememnalyseprogrammiokal vorhanden
sein. Bei MAGPIE werdenauch entfernteAnalysediensténerangezogerDazu
werdenParameteandenentfernterDienstibermitteltunddie erhalteneriergeb-
nissein denlokalenDatensatantegriert. Der Datenaustausaérfolgt iberEmail.
Der Zugriff aufgrof3eexterneDatensammlungemvie NukleinsaureederPro-
teinsequenzdatenbaak, erfolgt bei allen SystemertransparentEs wurdenent-
wedereigeneParserfur die jeweiligen Formateentwickelt, um externelnformati-
onseinheitemtegrierenzukdnnenodereswird auf Systemezuriichggriffen,die
einenoptimiertenZugriff erlaubenRecherchesystemeje z.B. SRY[EA93))).
DasSequenc®etrieval SystenfSRS)wurdeentwickelt, umaufinhaltegrol3er
TextdateienAnfragenstellenzu kdnnen,die effizient beantvortet werdenkon-
nen.Hintergrundist die TatsachegalRalle grolRenmolekularbiologischeaten-
banlen als Textdateienvertriebenwerden.SRSerzeugtzu jeder Textdatei eine
Reihevon Indexdateien,die bestimmteTeilinformationender in den Textdatei-
en enthaltenerinformationseinheitemdizieren(realisiertals balancierteAVL-
Baume).DieselndexdateienwerdennachErstellungin einemnachgeschalteten
Schrittkomprimiert.Von AnwenderrgestellteAnfragenkdnnendurchZugriff auf
diesekomprimiertenindexdateienoptimiertbeantvortetwerden.Nebendenvon
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SRSunterstitztedrormatenkdnnenneueFormatezur Indizierungintegriert wer-
den.DazuenthaltSRSlie Beschreilmngssprachkarus in derParserfir Formate
von Textdateierformuliertwerden. SRQesitzteinegraphischdBedienoberflache
(realisiertin HTML), die die Formulierungkomplexer, ibermehrereTextdatei-
en auszufihrendénfragenermdglicht. Ergebnisseverdenebenélls in HTML
damgestellt. SRSst ein statischeSystem WerdenAnderungerandenindizierten
Textdateiendurchgefiihrtmiisserdie Indexdateienneuberechnetverdent® Der
Einsatzvon SRSn einemUmfeld, in demviele Anderungerstattfinderwie etwa
beiderPflegevon Proteinsequenzeschliel3tsichdaherauspraktischerGrinden
aus.

Wurdeneinige Systemeentwickelt, um einzelneodereinigewenigeSequen-
zen automatisiertzu analysieren(GAIA, Genotator Imageng, so unterstitzt
die Mehrheitdie AnalysekompletterGenome(GeneQuiz MAGPIE, PEDANT,
SEALS.

ErgebnissalurchgefiihrteAnalysenmisserrusatzlichzu denSequenzdaten
verwaltetwerden.Uberraschenderweissfolgt bei der tiberwiggendenMehrheit
dieserSystemalie Verwaltungder biolgischeninformationendurchstrukturierte
Textdateiendie im VerzeichnisbaundesDateisystem®rganisiertabgelgt wer-
den (GeneQuiz Genotator MAGPIE, SEALS. GAIA und PEDANT verwenden
relationaleDatenbankmanagementsystefBgbaséozw. MySQL respektie) 1°

Nebeneinfachenund automatisierdurchfiihrbarerAnalysensowie der Ab-
lage darauserzielterResultate st die Prasentatiorvon ermitteltenErgebnissen
fur Anwendervon grof3erBedeutungBis auf SEALS dasrein textbasiertist, bie-
tenalle Systemegraphischeéberflacheran. Hauptsachliclwird HTML, oftmals
kombiniertmit Java Appletsverwendei{GeneQuizMAGPIE, GAIA, PEDANT).
Genotatorundimagenerealisierereigenentwicklte OberflachenDurchVerwen-
dungderhypertetbasierterQuenerweisekbnnenAbhangigleitenzwischenbio-
logischenEinheitensehrleicht daigestelltund von Anwenderndurch einfachen
Mausklick verfolgt werden.Ein Wissenuberdie interneOrganisationder Daten
istdabeinichtnotwendigUnabhéangigyonautomatisierteAnalysesystemewer-
denzunehmendyenerischegraphischeBedienoberflacheantwickelt, die die Er-
fordernissan diesemAnwendungsfeldealisierersollen(siehez.B. [HLLR98]).
DiesePakete,oftmalsunterEinsatzderplattformunabhangigelRrogrammierspra-
che Java, erlaubendie Integrationexistierenderhierarchischiefer angesiedelter
Analyseprogrammbzw. Datenbankn.

18Dje inkrementelleAktualisierungvon Indexdateierist in SRSzwar vorgesehenin der Praxis
jedochnochnichteinsetzbar

¥1magenemodelliertbiologischelnformationenals Objekte.Die persistent@rganisatiordie-
serObjekteistin [MRDV99] jedochnichtbeschrieben.
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WerdendieseSystemevor demHinter grund der rechnemgestutztenGrup-
penarbeit betrachtet, mul} festgestelltwerden, dalR kein derzeitin der Litera-
tur beschriebenessystemeine Gruppe von Anwendem unterstitzt.

Teilweisewird einzelnenAnwenderndie Moglichkeit angebotenpersoénliche
Annotationereinzufuigern(Genotator GAIA, Imagene MAGPIE, PEDANT). Die-
seinteraktven Anderungerder Anwenderwerdenjedochunabhangig/oneinan-
derdurchgefihrtEsexistiert keineNebenlaufigkitskontrolle.Dain denmeisten
SystemerkeineDatenbankmanagementsysteanggesetziverden st die Sicher
stellungderKonsistenzicht gevahrleistetVielmehrwerdenbiologischelnhalte
als Textdateienim Verzeichnisbaunabgelgt. KonkurrierendeZugriffe kbnnen
sehrleichtzu Inkonsistenzeibzw. derNichtverfiigbarleit ganzeDatensammlun-
genfihren,wennauf MechanismenlesDateisystemguriickggriffen wird.

Unabh&ngigpb ein DBMS eingesetzvird odernicht, bedeutetiasFehlenei-
nerNebenlaufigkitskontrolle,dalRbei gleichzeitigeModifikation einerinforma-
tionseinheitdurch zwei unabhangigzoneinandelagierendeAnwendernachAb-
schluR3dieserModifikationendie Versionals aktuelleVersionsichtbarist, die als
letztein denDatensatdibernommenvurde.DasparalleleBearbeitereinerinfor-
mationseinheitvird nicht erkannt.Im ZugeeinerRe-Analysebereitsannotierter
Objektewerdenu.U. aufwendigenanuelleKorrekturendurchautomatisiertéro-
zessewiederuberschrieberinsgesamfihrt dieszu keinerdauerhaftemualitati-
venVerbesserunderenthaltenerbiologischerinformationen.

3.5.2 Diskussion

Die dagestelltenSystemeerleichterndie AnwendungeinzelnerProgrammezur
systematischeBxplorationvon Sequenzdatemie erforderlicherEingabeforma-
te unddie erzeugterAusgabeformatgerdenvon denSystemervor denAnwen-
derntransparenerzeugtbzw. analysiert.Grol3e Datenmengemwerdenautoma-
tisiert analysiertund erzielte Ergebnissewverdenbenutzerfreundlicldamgestellt.
Insbesonderdie Unterstitzungn der AnalysekompletterGenomast einedeut-
liche Erleicherungfir Wissenschaftlerm Bereichder Gen-und Genomanalyse
(vgl. 3.2.4).Das SystemPEDANT etwa enthalteine standigwachsendeMenge
komplettsequenzierteundanalysierteOrganismer(29 komplettund 27 teilwei-
sesequenziert&senomé?), so daR BeziehungerewischenEigenschaftemunter
schiedlicherOrganismenuntersuchtwerdenkénnen.DadurchkénnenneueEr-
kenntnisseaiber die Evolution, tber Funktionenvon Proteinensowie allgemein
Uberdie Organisationvon Organismerabgeleiteiverden.

In der Natur existierenAusnahmengdie durchdenEinsatzgenerischeAlgo-
rithmennichtbehandeltverdenkdnnen Spezialisiert&Vissenschaftlesinddaher

205tandM&rz 2000
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nichtersetzbagrsonderrmusserdurchein Groupwaresystenmn ihrer Arbeit unter
stutztwerden Siemussennsbesonderm die Lageversetziverdenautomatisiert
durchgefuhrteAnnotationemicht nur analysierensonderrvor allemauchkorri-
gierenzukodnnenNicht nurneueSequenzemdusserbearbeitetverden Die Men-
ge bereitsbekannteinformationenmuf3 standigan den aktuellenWissensstand
angepaltverden,damitdie Qualitatder Informationenerhaltenbleibt bzw. ver-
besserwird. Da speziellin systematische@enomsequenzierungsprojekigdies
nichtvoneinzelnerPersonenlurchgefihrtverderkann,istdie Gruppenunterstit-
zungin der molekularbiologischetsequenzdatenanalygeiingenderforderlich.
Eine Gruppenunterstitzungird jedochbishervon keinemSystemangeboten.

DieseArbeit stellt dahereinenwichtigenBeitragfur die qualitatve undquan-
titative Verbesserunderbiologischennformationendar, die durchGen-undGe-
nomanalysemrzieltwerden.Schwerpunkin der Gruppenunterstttzungt nicht
die transparenténtegration externer Analyseverkzeugeund Datenbankn oder
die EntwicklungspezialisiertegraphischeBedienoberflachefit sonderrdie Un-
terstitzungnanuelleMNachbearbeitungesowie dersystematischeRflegeerziel-
ter InformationendurcheineGruppevon WissenschatftlernlransparenteDaten-
bankzugrif undbenutzerfreundlichgraphischdedienoberflachetissenedoch
im RahmendesGroupwaresystemebenélls umgesetztverden,wennesdie zu
realisierendéJnterstutzungerfordert.

DasorganisierteAnsammelnvon Hypotheserund Wissensowie derenstan-
dige Erweiterung Uberpriifungund Anpassundst eineentscheidend&rundlage
fur denbiotechnologischeforschungsbereiciburch dieseArbeit kanndie be-
stehendeSituationdesInformationsmanagemenisy Bereichder Gen-und Ge-
nomanalysentscheidengerbessenverden.

21DjesesProblemwird von denbeschriebeneBystemerbereitsgeldst.
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Kapitel 4

Entwurf einesGroupwaresystems
far die Gen-und Genomanalyse

In diesemKapitel wird gemaldenAnforderungndesvorangegangenenKapitels
ein Groupwaesystenentworfen.Nach demEntwurf allgemeinerSystemé&mpo-
nentenwerden gruppenspezifisee Losungn modelliert. Auf implementierungs-
spezifishe Aspektewnird im nachstenKapitel eingegangen.

4.1

Datenhaltung

DasGroupwvaresystenexistiert alsverteiltesSystemin einerheterogenetmge-
bung.UntereinemverteiltenSystemwird hier folgendesverstanden:

DasSystembestehtwuseinerMengevon RechnerrunterschiedlichePlatt-
formen.

Die Rechnerdes Systemskdnnen tlber Kommunikationskan&lenitein-
anderkommunizieren Dabei existieren Festnetzerbindungenaberauch
Netzwerkwerbindungendie nur voribegehendzur Verfiigungstehen(z.B.
ISDN-Verbindungerzur Unterstlitzungyon Heimarbeit).

Auf RechnerrdesSystemsablaufendesoftwareprozessesalisiererin ihrer
Gesamtheitlie FunktionalitatdesGroupwaresystems.

JedesGruppenmitgliedrerfiigtibereineneigenerRechnerzur Erledigung
der gefordertenAufgabenabhangigvom Gruppenkontext (Koordination,
gemeinsam®&essourcennutzungdividuelle Aufgaben.etc.).

Verteilte Systemezeichnersichdurchbesonder€harakteristikaspeziellbeiden
Fehlermoglichkitenaus,die beimEntwurfbeachtetverdenmisser(siehe4.1.2).
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4.1.1 Verteilte Datenhaltung

Da in allen Bereichender Gen-und Genomanalysgrof3eMengenbiologischer
Datenverwaltetwerdemmussenist die eingesetztStratgie derDatenhaltungon

zentraleBedeutungBevor eine Architektur zur Datenhaltungentworfenwerden
kann, mussenallgemeineAnforderungenzur Datenhaltungn einemverteilten
Systemformuliertwerden.Nach[Koc9q existierenfolgendeGrundforderungen:

e \erfugbarleit: Ein Datenzugrif solltejederzeitundvon jedemRechneiaus
fur alle Gruppenmitgliedemaoglichsein.

e Transpaenz: Sowvohl Gruppenmitgliederals auch Anwendungsprogram-
mierer missemicht wissen,auf welchenRechnerrmgewiinschteDatenlo-
kalisiertsind.

e Konsistenz:Trotz Nebenlaufiglkit und Verteilung dirfen nur konsistente
Datenzugrife erfolgen.

e Fehlertoleanz: Die bishergenannterforderungersolltentrotzim System
auftretendefFehlernicht beeintrachtigtverden.

Bei den genannten,sich teilweise widersprechenderorderungensind
Schwerpunkteu setzent Insbesonderést der Ort, an demDatenabgelgt wer-
den, geeignetzu wahlen.Allgemein existierenzwei Extremebei der Datenhal-
tung:

e Zentrale Datenhaltungalle Datenwerdenan einemOrt verwaltet; Sener
bietenZugriffsdienstean.

e ReplizierteDatenhaltungim Netz existieren mehrereKopien von Daten
(Replikate),die lokal verwaltet werden.Es existiert kein Original. Konsi-
stenzwird durchKommunikationund Abstimmungder Zugriffe zwischen
denReplikatererreicht.

NebendiesenbeidenExtremenexistiert als Zwischenformdie hybride Datenhal-
tung([Koc9q). BeidieseVarianteexistierenReplikateim Netz.Der schreibende
Zugriff wird jedochvon einerzentralenKontrollinstanzoder einemausgezeich-
netenReplikatsynchronisiert.

DerzentraleAnsatzhatdenVorteil, dal3Konsistenzeichtersichegestelltwer-
denkann,alswenneineVielzahlvon Replikatenm Netzexistieren.Der Nachteil
liegt darin, daRdieseZentraleeinenFlaschenhalslarstellenund somit eine ge-
ringe Verfugbarleit der Datenzur Folge habenkann.Z.B. sindbei einemAustfall

1HoheVerfiigbarkeit bedeutetz.B. oftmalsAbstrichebei derKonsistenZ[Koc94, S.72).
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deszentralerRechnerglie dortverwaltetenDatennicht mehrzuganglichDerre-
plizierte Ansatzrealisiertim Vergleich dazueine héhereVerfligbarleit und eine
besserd-ehlertoleranzDurch paralleleZugriffe kanndie Performanzignifikant
verbessenverdendasSystemaftsichgutskalierenAllerdingsistin diesentall
die Sicherstellungier Konsistenzur durchaufwendigeVerfahrenzu gewvéhrlei-
sten(sieheetwa [Bor91]). Bevor entschiedenverdenkann,welche Varianteflr
dashier beschrieben&ystemzum Einsatzkommensoll, misserdie Fehlermdg-
lichkeitenanalysiertwerden.

4.1.2 Fehlermoglichkeitenin verteilten Systemen

Wie bereitserwahntwird durchdie GesamtheitleraufdenRechnerrdesverteil-
ten SystemsablaufenderSoftwareprozessdie FunktionalitditdesGroupwaresy-
stemsrealisiert.In verteilten SystemerkdnneneinzelneRechneroder Kommu-
nikationslomponenterunabhéngigroneinandejederzeitausallen. Je nachOr-
ganisationrdesNetzwerkskannder Ausfall einerNetzwerklomponentezu Parti-
tionierungendesRechnernetzefihren? In der Praxiskannnicht unterschieden
werden,ob ein Rechnerausgeéllenist odereine PartitionierungdesNetzwerks
vorliegt.

Esist zu beachtendalimobile Rechneroder Rechnerdie bei der Ausihung
von Telearbeiteingesetztverden,liberlangereZeitraumehinweg von allen Net-
zenunddamitKommunikationskanalegetrenntseinkdnnen DieseTrennungst
jedochabsichtlichherbeigefiihrtDamit dieseSituationvon Rechner oderNetz-
werkkomponentenausféallemnterschiedemverdenkann,ist die explizite Abmel-
dungdesRechnerdzw. desentsprechende@ruppenmitgliedslurchfiihrbar

NebendemAusfall ganzerRechneiist der Ausfall einzelnerSoftwarelompo-
nentenzu behandelndie auf einemRechnerdesNetzwerkslaufen. Die Nicht-
verfugbarleit einesDienstesbei gleichzeitigeVerfugbarlkit desentsprechenden
RechnersnuRautomatisierbehandeltverden Kontrollinstanzerrkennersolche
Fehlerfalleund reagierenjndemder Dienstwieder zur Verfligunggestelltwird.
Kann der Dienstauf einembestimmtenRechnemicht automatischwieder akii-
viert werden muf3die Diensterbringunguf einenandererRechneinnerhalbdes
lokalenNetzwerksausweichekdnnen Clients,die dieserDienstnutzenmissen
zum Zeitpunktder gestelltenAnfrage an den aktuellenRechnerverwiesenwer-
den.Dazusind entsprechend¥ermittiungsdiensteur Verfligungzu stellen.Ist
dasautomatisierteBereitstelleneinesDienstesnicht méglich, muld eine zustan-

2Definition Partitionierung:,Ein RechnernetheiRtpartitioniert, wennes zwei odermehrere
disjunkteRechnermengegibt, fir die gilt: KeinRechnerauseinerderdisjunktenRechnermengen
kannmit einemRechneauseinerderandererRechnermengekommunizierenUrsacherderPar
titionierungsind ausgeélleneKommunikationskmponeiten,die eine Kommunikationzwischen
denPartitionenverhindern.“([BS98, S.194f)
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dige Personsofort iberdiesesProbleminformiert werden(z.B. via Email durch
eineentsprechendgontrollinstanz).

4.1.3 EingesetzteStrategieder verteilten Datenhaltung

In demhier beschriebeneAnwendungsfeldverdenDatenin groRenMengener-
zeugt.Dieselnformationseinheitemussenverwaltetund gepflegt werden.Dazu
sind automatisierté/erfahrenentwickelt worden,die eine manuellePflege nicht
vollstandigersetzensondernlediglich unterstitzerkbnnen.Vor diesemHinter-
grundist die Hauptforderungan die Datenhaltunglie Sicherstellungler Konsi-
stenz.

Das Groupwaresystenwird innerhalbeiner Organisationin einem lokalen
NetzwerkeingesetztAufgrund der StabilitateineslokalenNetzwerkswerdenin
Bezugauf Verflgbarleit keine Anforderungenan das Datenhaltungssystemge-
stellt. Eswird die hoheVerfugbarleit innerhalbeineslokalenNetzwerksvoraus-
gesetzt.

Biologischelnformationseinheitemverdenvon einerMengevon Datenbank-
komponentewerwaltet.JedeiDatenbankkmponenteast ein Rechnerzugeordnet.
Zugriffsdiensteauf dieseDatenwerdentberSenerangebotendie entsprechende
Schnittstellerexportieren.Datenbankkmponenterund ihre Verwaltungseinhei-
tenwerdeniberdie RechnedesNetzwerksverteilt, sodaliim Idealfall proRech-
ner nur eine Datenbankkmponentexistiert. Der Ausfall einesRechnerdatda-
durchnurdie Nichtverfligbarleit einesDatensererszur Folge.Eskdnnenjedoch
auchproRechnemehreréDatenbankkmponenteiparallelexistieren.Somitwird
die Migration einesSenersauf einenandererRechneunterstutzt.

Datenwerdenzentralverwaltet. Allerdings missenim Umfeld der Gen-und
Genomanalyséange Transaktionendie mehrereTage dauernkdnnen,angebo-
tenwerden.Eswird daherdie Stratgie derhybridenDatenhaltungeingesetztEs
kénnenzu einer Dateneinheitdie in der Datenbankkmponenteverwaltet wird,
Replikateim Netz oderauchaul3erhalldesNetzwerks,z.B. auf mobilen Rech-
nern, existieren.Diese Replikatemussenvon der Zentraleangeforderwerden.
Zur Sicherstellungder Konsistenzwischenallen Replikateneiner Dateneinheit
mul3eineNebenlaufigkitskontrollerealisiertwerden.

4.2 Nebenlaufigkeitskontrolle

4.2.1 AllgemeineBetrachtung

ExistierenmehrereProzessedie konkurrierendauf ein Datum zugreifenkon-
nen,entstehemebenlaufigeZugriffe. Zur Sicherstellungler Datenlonsistengye-
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meinsameiRessourcemissendiesekonkurrierenderzZugriffe koordiniertwer-
den(Nebenlaufigkitsiontrolle).

Erfolgt der Zugriff auf eineeinzigeKopie von mehrererProzesseiaus,muf3
die interne Konsistenzsichegestelltwerden.Dies kann durch Realisierungder
ACID?® Transaktionsforderungeerreichtwerden. Existieren Replikateim Sy-
stem,muf3nebenderinternenauchauf die gegenseitige Konsistenggeachtetver-
den.

Die NebenlaufigkitskontrollelaRtsichnachzwei Grundstratgienrealisieren.
Bei der pessimistisesenNebenlaufigkitskontrolle wird dasgleichzeitigeSchrei-
benaufverschieden&eplikateuntertunden? Daspessimistisch&/erfahrenstellt
sicher daBimmer nur ein Schreibzugrif auf ein Datumdurchgefthriwvird. Nach
Abschlul3diesesZugriffs wird ein neuerSchreibzugriff erlaubt.Die Bearbeitun-
geneinesDatumswerdenseriellabgefertigt.

Beideroptimistis©ienNebenlaufigkitskontrollewird jederzeitein Zugriff auf
Replikateerlaubt.Eswird angenommenmdalikeineKonflikte auftreten.Dadurch
wird einehdhereVerflgbarleit erreichtalsbeiderpessimistischelariante Nach
Abschlu3von schreibenderZugriffen auf Replikatemuf3 tberpriftwerden,ob
Konflikte aufgetretersind.In einemsolchenFall kannentwededie modifizieren-
de Operationzuriickgenommenger Konflikt automatisiertoehobenoder durch
dasGruppenmitgliednanuellaufgelostwerden.Zur Konflikterkennungmuissen
an definiertenSynchronisationspunktefustdndevon Replikatentberpriftund
ggf. behandeltverden.

4.2.2 EingesetzteStrategienzur Nebenlaufigkeitskontrolle

Wie in 4.1 beschrieberkommteinehybrideverteilte Datenhaltungum Einsatz.
Eskonnensomit Replikateim Systemexistieren.Grundsétzlichist lesendeiZu-
griff jederzeitauf allen Replikatenerlaubt. Der Zugriff auf potentiell veraltete
Replikatewird in diesemUmfeld der Gen-und Genomanalysén Kauf genom-
men. Zur Koordinationder schreibendemebenlaufigerZugriffe werdensowohl
die pessimistischalsauchdie optimistischeVarianteeingesetzt.

Pessimistischevariante

Gemaldem hybriden Ansatzder Datenhaltungverdenbei der pessimistischen
Nebenlaufigkitskontrolle schreibend&ugriffe auf Datendurcheinezentraleln-
stanzkoordiniert. Diese Instanzhat Zugriff auf eine Datenbankkmponentejn
derdasOriginal einesDatumspersistentibgel@t ist. Soll ein Datumvon einem

3Das Akronym ACID beinhaltetdie ForderungenAtomaritat, Konsistenz(Consisteng),
I solationund Dauerhaftigleit (siehez.B.[J.D8§).
4JenachAnwendungkannauchderlesendeZugriff einbezogenverden.
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Prozelverandertwerden,mul3bei der Zentraleeine Bearbeitungstipie desper
sistentenOriginals angefordertwerden.Nach Abschlu3der Modifikationenauf
dieserKopiewird dieseneueVersiondesDatumswiederandie Zentraletibege-
ben.DasOriginalin derDatenbankkmponentavird entsprechendktualisiertin
derZwischenzeikdnnenkeineweiterenBearbeitungsépienzur Modifikationan-
gefordertwerden LesendeZugriffe findenimmerauf demOriginal stattund sind
jederzeitmoglich. Schreibend&ugriffe werdendadurchseriell,lesendeZugriffe
parallelabgearbeitet.

Optimistische Variante

Bei der optimistischenvariantekbnnenReplikatezur Modifikation jederzeitbei
der entsprechenderentraleangeforderiverden.Nach Abschluf3der Modifika-
tionenwird dasReplikatwieder an die zentralelnstanziibegeben.Diesefuhrt
eineKonfliktanalysemit der Versionin der Datenbankkmponentelurch.Haben
sich keine Konflikte ergeben,werdendurchgefiihrteAnderungeniibernommen.
Ansonstenwird je nachArt desKonflikts dieserentwederautomatisierbehoben
(wennz.B. verschieden®ereicheeinesObjektsbetrofen sind) oderdem Grup-
penmitgliedzur manuellerBearbeitungangezeigt.

Diskussionbeider Varianten

WelcheVariantezum Einsatzkommt, ist abhangigvon denjeweiligen Anforde-
rungenderverwaltetenDatenundihrem Gruppenlkntext. Die pessimistischéle-
benlaufigleitskontrollevermeidetdie Entstehungon InkonsistenzerDie optimi-
stischeVarianteversuchtKonsistenzu erzeugenDie pessimistisch¥ariantere-
duziertdie Verfugbarleit der Daten,erfordertjedochkeineaufwendigerKonflik-
tanalyseoperationemhr Einsatzempfiehltsich dann,wenndie Wahrscheinlich-
keit, dal3zwei ProzesselasgleicheDatumgleichzeitigbearbeiterwollen, relativ
geringist, odereineautomatisierté&onfliktbehelung nicht odernur in wenigen
konkretenFallendurchfiihrbatst.

Dain diesemSystembeide Verfahrenzum Einsatzkommen,werdenbeide
Stratgienim Kontext desGroupwaresystemallgemeinentworfen.

4.3 Daterverwaltung

4.3.1 Reduzierungder Komplexitat

Nachdenmin denvoranggangenembschnittendie hybrideDatenhaltunglsver
teilte Datenhaltungsstragée ausgavahlt wurde, miissendie Anforderungender
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DaterverwaltungausdemvoranggangenerKapitel ausdieserehertechnischen
Sichtweisebetrachtetverden.

Eswerdenim folgendenAnwendungsobjektbetrachtetdie im Rahmerdie-
sesGroupwaresystemerzeugt,gesichertund gepflegt werden.Nebenprojekts-
pezifischeninformationenexistieren Entitaten,die Giber Projektgrenzerhinweg
Gultigkeit besitzend.h. auchnach AbschluR3einesProjektswertwlle Informa-
tionenbeinhaltendie als Basisverfligbarseinsollen.Zur Vermeidungvon Red-
undanzwerdensolchegemeinsameikntitdtenzentralverwaltet. Betrachtetman
biologischelnformationseinheitegenerell fallt die hoheKomplexitéat der Daten
auf,insbesonderdie Abhangigleitenzwischennformationseinheiterinesaber
auchunterschiedlicheProjekte.Man kann allgemeinsagen,dafi jedesProjekt
in der Gen-und GenomanalyseeueErkenntnissaund Informationenfir diesen
Forschungsbereicbeisteuertdie von allenanderenTeilgebieterund damitauch
Projektengenutztwerdenkdnnen.Daherist eine Vernetzungdieservielschichti-
genundin ihrer Strukturunterschiedlichemnformationernzu realisieren.

Aus der Sichtder DaterverwaltungmufRdieseKomplexitat reduziertwerden.
Die Gesamtheitles Systemswird dahernicht in einemglobalenObjektmodell
abgebildetVielmehrwerdenTeilbereichegeschdkn, fir die Objektmodellesnt-
worfenwerden.ObjekteeinesObjektmodellsverdenin assoziiertempersistenten
Speicherrverwaltet. RelationerewischenObjektenverschiedenedbjektmodelle
mussermodelliertwerden.Als Ergebnisliegt ein hochgradigvernetztesSystem
verwalteterObjektevor.

Um denVorzugder Wiedenerwendbarkit der Objekttechnologiewutzenzu
konnenwerdenzunachsKlassenrextrahiert,die in allenodermaéglichstallenOb-
jektmodellereingesetziverdenkdnnen DiesebildeneinenBasisbaukasten.

NebendieserbiologischerAnwendungsobjekteexistiereneineVielzahlwei-
tererObjekte,die technischeAspektedesGroupwaresystemsealisieren Diesen
Objektenliegenabhangigzom konkretenAufgabengebieDbjektmodellezugrun-
de,die allgemeineunddamitwiedenerwendbardeile enthalten.

4.3.2 Datenbankkomponente

Nebender Reduzierungler Komplexitat der zu modellierendermnwendungsspe-
zifischensowie administratven Objekte,ist auf hohererAbstraktionsebenéie
Reduzierungder Komplexitat kommunizierendeEinheitendesCSCWSystems
zu realisieren.Dies soll im folgendenunter dem Aspekt der Datenhaltungoe-
trachtetwerden.

Die Verwaltungvon ObjekteneinesObjektmodellserfolgt unter Zuhilfenah-
meeinesDBMS, d.h.Klasseninstanzewerdenin persistenteispeicherrabgelgt
undverwaltet. Eine InstanzeinersolchenDatenbankmit denfir die Gruppenun-
terstitzungnotwendigenZusatzfunktionalitatenvird als Datenbankkmponente
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‘ Zugriffsdienst

‘ Kontrollinstanz ‘

‘ Verwaltungsinstanz

DBMS
Symbol
Datenbank-
komponente

Persistenter Speicher

Abbildung 4.1: Datenbankkomponente bestehend aus den Einheiten Per-
sistenter Speicher (verwaltet durch ein DBMS), Verwaltungsinstanz, Kon-
trollinstanz und Zugriffsdienst (in nachfolgenden Abbildungen wird eine
Datenbankkomponente durch nebenstehendes Symbol dargestellt).

bezeichnet.

Definition 11 (Datenbankkomponente)
Eine Datenbankkmponentast ein Systembestehen@usfolgendenTeilkompo-
nenten:

e PersistenterSpeicher eine oder mehrere Datenbankn, die von einem
DBMS verwaltetwerden.

e Vernwaltungsinstanzinstanzzur Verwaltungdespersistenterspeichers.

e Kontrollinstanz Instanzzur Realisierungler Nebenlaufigkitskontrolle so-
wie Gewéahrleistungron Redundanzfreiheit.

e Zugriffsdienst realisiertlesendemndschreibendeZugriff auf Objektedes
persistenterspeichers.

Ausgangspunktiir den Entwurf einer Datenbankkmponentast ein Objekt-
modell, das einen Teilbereichdes Anwendungsgebietformal beschreibt.Ob-
jekte diesesModells sind AnwendungsobjekteZusatzfunktionalitaterglie durch

76



4.4. DATENZUGRIFF

VerwaltungsinstanzKontrollinstanzund Zugriffsdienstrealisiertwerdenwerden
ebenélls durch Objekte,administiative Objekte,realisiert.Es existiert daherzu
jederDatenbankkmponentein weiteresObjektmodell durchdasdieseradmini-
stratve Teil modelliertwird. Daherwird zwischendemanwendungsspezifisen
unddemadministiativenObjektmodellunterschiedenVahrenddasanwendungs-
spezifischébjektmodelleigenstandigxistierenkann,ist dasadministratve Ob-
jektmodellvom anwendungsspezifischdodell abhangigSomul3z.B. die Ver-
waltungsinstanzlie KlassendesbiologischenModells kennen,um biologische
Obijektepersistentiblegenzu konnen.Der Ubersichtlichleit halberwird hier je-
dochvon zwei Objektmodellergesprochen.

Anwendungsobjektaerdenim persistenterSpeicherder Datenbankkmpo-
nenteabgelgt (sieheAbbildung4.1). Die Verwaltungsinstanstellt dazudie Ba-
sisfunktionenzur Verfigung(wie z.B.i nsert, renove, get, etc.). Dariber
hinauswerdenlndexdatenstrukturenron dieserinstanzverwaltet, um optimierte
Zugriffe auf persistent®bjektedurchflihrerzu kdnnen.

Die Kontrollinstanzstellt die Konsistenzler gespeicherte®bjektesicher Je
nachAnwendungwird entwedereine pessimistisch@der optimistischeNeben-
laufigkeitskontrollerealisiert.Bei der pessimistischeNariantestellt die Kontrol-
linstanz sicher dafiein Objekt nur genaueinmal zur Modifikation angefordert
wurde.Wird die optimistischeStrateie verfolgt, erkenntdie KontrollinstanZKon-
flikte.

Der Zugriffsdienstschlie3lichrealisiertdie Schnittstelleder Datenbankkm-
ponentezu externenKomponenterdesCSCWSystemsDieseTeile desSystems
kénnennur Uberdie angeboteneiensteauf persistentébjektezugreifen.Da-
durchwird die interneDaterverwaltung inklusive der administratven Instanzen
nachauf3enhin verdeckt(transparente©bjektzugrif). Ein Client muf3lediglich
Dienstein AnspruchnehmenWissenuberinterneDaterverwaltungist nicht not-
wendig. Insbesonderést daseingesetztddBMS verdeckt.Das Austauscherei-
nesDBMS kanndaherinnerhalbder Datenbankkmponentedurchgeftihriwer-
den,ohnedalRweitereTeile desSystemslavon betrofen waren.

In 3.2.1wurdenverschiedenénformationsraumelefiniert. Zur Realisierung
dieserabstrakterinformationsraumeverdenDatenbankkmponentereingesetzt.
Ein InformationsraunbestehtdabeiauseinereinzelnerodereinemVerbundvon
DatenbankkmponenterfsieheAbbildung4.2).

4.4 Datenzugriff

Bisherwurdein diesemKapitel auf Datenhaltungund Daterverwaltungin ver
teiltenGroupwaresystemeaningggangenWie im voranggangenembschnittbe-
schriebenwird derZugriff aufpersistent®©bjektedurchspezielleZugriffsdienste
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Komp. 1 Komp. 2 Komp. 3 Komp. 4 Komp. 5

Informationsraum 1 Informationsraum 2

Abbildung 4.2: Ein Informationsraum | besteht aus n > 1 Datenbankkom-
ponenten.

derjeweiligenDatenbankkmponenteermdglichtim folgendernwird damgestellt,
wie Dienstevon Senern angebotersawie von Clientsin Anspruchgenommen
werdenkdénnen.Dazuwird eineKommunikationsschichgingefiihrt.

4.4.1 Kommunikationsschicht

Aufgabe dieser Schicht ist die Realisierungeiner flexiblen Client/Serer-
Kommunikationn einerheterogenebmgelung:verschieden®lattformenPCs,
workstation$, unterschiedliché’rogrammiersprachda.B. Java, C++, perl) und
mehrereBetriebssystem@Vindows, Unix). Ausgangssituatiorst somit ein he-
terogenewerteiltesSystem,in dem Rechneruber ein lokalesNetzwerk (LAN)

miteinandekommuniziererkdnnen.

Die Kommunikationsschichiuf3 eine Vielzahl unterschiedlicheDatenim
Rahmender ObjektkommunikationtransportierenNebenParameterrund Ergeb-
nisseneinesProzeduraufrufsverden Anforderungen Awareness-Informationen
oderauchFehlermeldungeiibertragen.

Diese Schichtmuf3 aul3erdenunabhangigvon konkretenAnwendungerdie
notwendigeéFunktionalitatanbietenAbgeseheronanwendungsspezifischéai-
len, die konkreteSchnittstellerund Parameteretc. betrefen, kanndie Kommu-
nikationsschichteicht in neueAnwendungendes Groupwaresystemsntegriert
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werden.Bestehend@pplikationendirfenvon der IntegrationneuerAnwendun-
gennichtbetrofen sein.

Entfernter Prozeduraufruf

Aus der SichteinesClientsmusserentfernteDienstewie lokale Prozedurerauf-
rufbar sein. Ein Client soll weder tUber interne Daterverwaltungennoch tber
Dienstinanspruchnahmaroch tUber aktuelle Netzwerksituationermetailliert in-
formiert werdenmussenFir diesesProblemfeldexistiert als etablierteTechnik
der RemoteProcedue Call (RPC)(siehez.B. [BS98], [Sch92a],[Sch92b]).Da-
bei werdenDatendurch ProzeduraufrufewischenProzesseriiber einenKom-
munikationskanahusgetauschDie beteiligtenProzessdefindensich in unter
schiedlichemAdref3sraumenBeim syndironenRPCwartetder Aufrufer solange,
bis dasErgebnisdesentfernterProzeduraufrufsorliegt. Im Gegensatalazuwird
derAufruferprozef®eimasyntironenRPCnichtblockiert.

Aus Beschreibingenvon Schnittstellenheraus,die in einer standardisier
ten Schnittstellenbeschrailngssprachabgeé&3twerden(z.B. IDL bei CORBA),
wird von UbersetzerrQuellcodegeneriert,der die fur die Kommunikationtiber
ein Netzwerk notwendigenRoutinen (stubg realisiert. Dieser generierteCode
wird zu denClient- und Sener-Applikationengelunden(sieheAbbildung5.5).

Der RPC-Mechanismuwird nunauf die ObjekttechnologigibertragenDies
bedeutetdaliein ClientkeineentfernteProzeduaufrufenkann.Vielmehrentsteht
eineKommunikatiorewischereinemlokalenClient-Objektundeinementfernten
Sener-Objekt.DasClient-ObjektnutzteinenServicedesSener-Objekts,d.h.ruft
einedffentlicheMethodedesentfernterObjektsautf.

Vermittlung

Um hoheFlexibilitdt zu erreichen,sind Dienstenicht an spezielleRechnerge-
bunden,sonderrkdnneninnerhalbdesNetzwerksmigrieren.Beim Ausfall eines
Rechnerssoll z.B. ein Dienst auf einemanderenRechnerinnerhalbdes Netz-
werkszur Verfigunggestelltwerdenum einehoheVerfugbarleit dieseDienstes
zu gewéhrleisten Der Client ist nicht dartiberinformiert, auf welchemRechner
welcherDienstangeboterwird (Ortstransparenz)/ielmehr sollen zur Laufzeit
Anforderungernvon ClientsentsprechendktuellerSituationenan geeigneteSer

ver weitelgereichtwerden.

FurdieseZuordnungvon Clientund Senerist ein Vermittlungsdienshotwen-
dig. Ein Sener registriert seinenOrt sowie die zur Verflgunggestellten(expor-
tierten) Schnittstellerbei einerVermittlungseinheitDieselnformationerwerden
Clientszur Verfugunggestellt.
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Client Vermittler Server

! Registrierung

Anfrage ‘

|

Server-Adresse !
|

Anfrage !

!
!
|

iy
- 1
|
|

|
Ergebnis l
|
|

direkte Client/Server Kommunikation

! Registrierung

Anfrage ‘

! Anfrage

I Ergebnis
Ergebnis |
————————
|

indirekte Client/Server Kommunikation

Abbildung 4.3: Die Zuordnung von Client und Server wird durch einen Ver-
mittlungsdienst realisiert. Je nach Realisierung liegt direkte oder indirekte
Client/Server-Kommunikation vor.
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Auf Vermittlerbasierend€lient/Serer-Kommunikationkanndirekt oderin-
direktrealisiertsein(sieheAbbildung4.3).Bei derdirektenKommunikationsen-
denClients,nachlnanspruchnahmeon Vermittlern,Datendirekt an Sener. Bei
der indirekten Variantewird die KommunikationzwischenClient und Sener
durchdenVermittlerrealisiert.ClientsstellenAnfragenanVermittler Diesewéh-
lenanhandderregistriertenSchnittstellergeeignete&sener aus,undleiten Client-
Anforderungerandieseweiter. Ergebnissaverdenvon Vermittlernandie Clients
zurlckgeleitet.

In einemNetzwerkkénneneine Vielzahl von Vermittlern existieren. Verfu-
gen dieseVermittler Gber ein gemeinsame®rotololl, ist eine Kommunikation
zwischenihnen moéglich, um geeigneteSener fur Anfragenauswahlerzu kon-
nen.DadurchistinnerhalbeinesNetzwerksineLastwerteilungmdglich,wodurch
Ressourcebessegenutztwerdenkdnnen.

Kommunikationsprotokoll

Ist eine VerbindungzwischenClient und Sener bzw. dem dazwischengeschal-
tetenVermittler zustandegekommen,sind die technischerVoraussetzungear-
fullt, um einenDatenaustauschwischendenbeteiligtenProzessemlurchfiihren
zu kdnnen.Damit dieseKommunikationgeregelt ablaufenkann, ist ein Kom-
munikationsproto&ll notwendig.DiesesProtololl mufd sovohl auf Sener- als
auchauf Clientseiteimplementiertsein. NebenParameterdaterinesentfernten
Prozedw bzw. Methodenaufruf§Datentyp,Wert) miissenauchDaten,die den
angeforderteienstspezifizierenjibertragemwerden.TretenFehlerauf, werden
Fehlermeldungetransportiert Das Kommunikationsprotosll unterstttztsomit
eineVielzahlunterschiedlicheDatenarten.

Um einenEinsatzin einerheterogenetumgelung zu ermoglichenmuf3ein
Kommunikationsproto#ll von konkretenProgrammierspracheretriebssyste-
menundPlattformerunabhangigein.DasProtololl wird daheraufeinerhéheren
Abstraktionsebenentworfen. Anschlie3endnuf3die plattformspezifisch&®eali-
sierungdurchgefihriwerden.Dabeiist zu beachtendal3Plattformspezifikgwie
z.B. unterschiedlich@’rasentationemon Datentyperauf verschiedeneRlattfor
men)auf die einheitlicheDarstellunggemardemallgemeinerKommunikations-
protokoll abgebildetverdenmiissenDie dazunotwendigerBefehlsabfolgekon-
nenvon Ubersetzerplattform-undprogrammiersprachenspezifissitomatisiert
erzeugtwerden.

4.4.2 Der Standard CORBA

Ein allgemeineMechanismuglesMethodenaufrufentfernterObjekte,der die
soebergenannterAnforderungen(Vermittlung, Kommunikationsprotodil, etc.)
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erfillt, ist der StandardCORBA (CommonObject RequesBroker Architecture)
der OMG (Object ManagementGroup) (siehez.B. [Bak97], [SGR99). COR-
BA ist lediglich eine Spezifikation.Die Implementierungwvird von Firmenrea-
lisiert, die ihre Produkteauf demMarkt anbieten Alternatv werdenvon akade-
mischenGruppenCORBA-Implementierungerangebotendie oftmalsim nicht-
kommerziellenlUmfeld kostenlosingesetztverdendirfen.

CORBA verbindetzweiwichtige Trendsin derderzeitigerSoftwareindustrie:
die objektorientierteSoftwareentwicklungsowie die Realisierungflexibler Cli-
ent/Serer Applikationen.CORBA erweitertdenRPC-Mechanismusndemver-
schiedenéAbstraktionsebenedefiniert werden:der CORBA-interne Vermittler
(ORB) abstrahiertlie komplexe Netzwerkprogrammierun@ORBA servicedie-
ten auf Systemeben&unktionalitdteran, und CORBA facilities sind standardi-
sierteAnsétze Losungerfur Problemen speziellenAnwendungsgebieteanzu-
bieten.Zwarwird durchdieseAbstraktionerdie Realisierunglernetzwerkweiten
Kommunikationin einerverteiltenAnwendungerleichtertdieinharenteKomple-
xitat der Anwendungsapplikatiobleibtjedocherhalten.

CORBA bietetdie fur die Kommunikationsschichtotwendigg-unktionalitat
an, da es die Forderungemach Plattform- und Programmiersprachenunabhan-
gigkeit erfullt. AuRBerdemwird dasParadigmader Objektorientierunginterstitzt,
nachdemin einemSystenrmurkommunizierend®bjekteexistieren.Die CORBA
Technologikanndaherin derKommunikationsschicldiesesGroupwaresystems
eingesetziverden.

4.5 Infrastruktur desGroupwaresystems

In denvoranggangenem\bschnitterwurdeneineDatenhaltungsschichindeine

Kommunikationsschicheéingefuhrt. Werden Anwendungsobjektén der Daten-
haltungsschichtinterSicherstellungler Konsistenzerwaltet, realisiertdie Kom-

munikationsschiche¢inenallgemeinerKommunikationskanah einemheteroge-
nenverteiltenSystem.

DieseSchichtersind hierarchischangeordnefsieheAbbildung4.4). Die Ba-
sis bildet die Datenhaltungsschichin der Datenbankkmponenterangesiedelt
sind.Zugriffe auf Diensteder Datenhaltungsschichterdendurchdie Kommuni-
kationsschichierméglicht. Uber der Kommunikationsschichist schlieRlichdie
AnwendungsschichangesiedeltDiese Schichtenthaltalle Arten von Anwen-
dungen,die z.B. Dienstevon Datenbankkmponentemutzen.Kommunikation
zwischenApplikationender Anwendungsschicherfolgt ebenélls unter Einsatz
derKommunikationsschichDadurchwird sovohl vertikaleals auchhorizontale
Kommunikationunterstutzt.

Die allgemeineArchitektur, bestehendaus Datenhaltungsschichtnd Kom-
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Applikation Applikation Anwendungsschicht
A

Kommunikationsschicht

Datenhaltungsschicht

Infrastruktur

Abbildung 4.4: Hierarchische Anordnung der unterschiedlichen Schichten
des generischen CSCW-Systems.

munikationsschichtbildet die Infrastruktur deshier beschriebeneGroupware-
systemsDiese Infrastrukturwird von allen Applikationendes CSCWSystems
genutzt,dasie die elementaremBasisdienst@nbietet:die persistentd/erwaltung
von ObjektenunterSicherstellunglerKonsistenzsowie die flexible Kommunika-
tion in einemverteiltenheterogene®ystemln Kapitel 5.5.3wird auf Implemen-
tierungsdetailslieserinfrastruktureingegangen.

4.6 Automatisierter Datenimport

Basierendauf der soebendagestellteninfrastruktursoll eine allgemeineKom-
ponenteentworfen werden,die einenautomatisierterbatenimportausexternen
Quellenermdoglicht. Ein automatisierteDatenimporterfordertdas Extrahieren
von InformationenausexternenDatenquellersowvie die Konvertierungn adaqua-
te Reprasentationeim Kontext desGroupwaresystems.

Zur RealisierunglieserFunktionalitatwird als Systembausteider Informati-
onswandleringefuhrt(sieheAbbildung4.5).

Definition 12 (Informationswandler)
Ein Informationsvandlerist ein SystembestehenausfolgendenEinheiten:

e Importeinheit
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syntaktische Analyse

Importeinheit (Parser, Client)

semantische Analyse

Aufbereitungseinheit (erzeugt Objekte)

Einfiigen neuer Objekte

Integrationseinheit . .
in Informationsraum

Informationswandler

Abbildung 4.5: Der Systembaustein Informationswandler und seine ge-
schichtete Architektur.

e Aufbereitungseinheit
e Integrationseinheit

Die ImporteinheitrealisiertdenZugriff auf DatenexternerQuellen(sieheAbbil-
dung 4.6). Eine Realisierungkann durch Parsererfolgen,die Formateexterner
Quellensyntaktischverarbeiterkdnnen.Dies ist Voraussetzungir Zugriffe auf
enthaltenénformationenZur Realisierungzon Parsernmisserdie Grammatilen
derzugrundeligenderSpracherbeschriebemverden.

Eine konkretelmporteinheitkannauchals Client realisiertsein,falls ein Zu-
griff auf externeQuellenvia Client/SenerrKommunikationrmdglichist (etwa un-
ter Einsatzvon CORBA). ProprietareZugriffsmoglichleiten,die i.d.R. Bestand-
teil von Datenbankdistribtionensind, mussenentsprechendntegriert werden.
Unabhé&ngigvon der konkretenimplementierungbieten Importeinheitenextra-
hierteInformationendernachgeschaltetefufbereitungseinhein.

Die Aufberitungseinheigreift auf angebotend®atenzu. Import- und Auf-
bereitungseinhekerfigendazutbereine standardisierténterneReprasentation
externerDaten dieunabhangigyonderSprachalerQuelleist. Die Aufbereitungs-
einheitextrahiertunter VerwendungspezifizierterZugriffsschnittstellerentspre-
chendelnformationenund erzeugtObjekteim Kontext des Groupwaresystems.
EserfolgtdadurcheineDatenlorvertierungausexternenFormatenin interneRe-
prasentationeder anwendungsspezifischéhier biologischen)informationsein-
heiten,die als Objektedamgestelltwerden.Fiur dieseUmsetzungsind komplexe
semantischéMethodennotwendig,die die Abbildung internerReprasentationen
von Informationseinheiteauf ObjektedesGroupwaresystemsealisierenDiese
semantischeMethodemmussermanuellfir jedesObjektmodelldesGroupware-
Systemgealisiertwerden.

Das Einflgen neu erzeugterObjekte in entsprechendénformationsraume
des Groupwaresystemsst Aufgabe der Integrationseinheit Diese fungiert aus
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——/ lmpoﬂ(A) }\\
externe Quelle A
Aufbereitung —+ Integration

— |mpon(B) V Privater

Informationsraum
externe Quelle B

Kommunikationsschicht <\j':‘l>

interne Reprasentatlon

Informationswandler

V 4

Symbol
Informationswandler

Datenbankkomponente

Abbildung 4.6: Detalillierte Darstellung der Einheiten eines Informations-
wandlers (in nachfolgenden Abbildungen wird ein Informationswandler
durch links unten aufgefuhrtes Symbol dargestellt).

SichteinerDatenbankkmponentels Client, derneueObjekteunterAnwendung
exportierter Zugriffsdienstein entsprechendénformationsrdumentegriert. Die
RealisierunglerdazunotwendigerKommunikationerfolgt durchdie Kommuni-
kationsschicht.

Wahrenddie ImporteinheitspezifiscHir jeweilige externeQuellenentwickelt
werdenmul3, sind Aufbereitungs-und Integrationseinheiterdavon unabhangig.
Sie operierenmit festgelgten internenStrukturensonvie Anwendungsobjekten
desAnwendungskntexts und kommunizieremmit administratven Objektendes
GroupwaresystemsDas bedeutetinsbesonderejalfur jede Datenbankkmpo-
nentelediglich eine Aufbereitungs-und eine Integrationseinheientworfen wer-
den mussen,die beliebig von Informationsvandlernwiedenerwendetwerden
koénnen.

Ein Informationsvandlerwird durchein GruppenmitgliecdbdereinenAgenten
aktiviert. Ein Agentkannetwa eineexterneQuelleiberwacherundneueEintrage
erkennen,die in einenlokalen Informationsraummportiert werdensollen (sie-
he Abbildung4.7). Gruppenmitgliedekdnneninteraktv einenlmport anstof3en.
Im RahmerdesDatenimporterzeugteObjektewerdenzunachstm persénlichen
InformationsraundesaktivierendernProzessesrzeugtund anschlie3endon der
Integrationseinheiin dengemeinsame@ruppen-Informationsraumigriert.>

Aufgrund der komplexen Semantikim molekularbiologische®nwendungs-
feld und oftmalsnur unzureichendlefinierterDatenformatexternerDatenbank-

SSawohl Gruppenmitgliederals auchAgentenverfiigeniiberpersonlichdnformationsraume.
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externer externer
Informationsraum A Informationsraum B

Uberwacht Uberwacht

Import Import

J t Software-Agent

Import

Informationswandler

S

lokaler
Informationsraum

Abbildung 4.7: Ein Informationswandler kann durch einen Software-
Agenten aktiviert werden, der z.B. externe Quellen Gberwacht und neue
Informationen in den lokalen Informationsraum integriert.

betreibey sind semantischéviethodenin der Aufbereitungseinheibicht immer
umfassendyenugrealisierbarDahermul3,abhangigvon der Quelle,nachderau-
tomatisierterAufbereitungein manuelle€ingreifendurchGruppenmitgliedeer-

maoglichtwerden,bevor dasObjektin denGruppen-Informationsraumingefiigt
werdenkann.

Aufbereitungs-und Integrationseinheitverdendazuentkoppelt(sieheAbbil-
dung4.8). Von der AufbereitungseinheierzeugteObjektesind zunachsin per
sonlicheninformationsraumermon GruppenmitgliederenthaltenEskénnennun
umfassend@&lodifikationenandenObjektendurchgefihriverden,ohnedalieine
Nebenlaufigkitskontrollenotwendigist: lediglich Eigentimepersonlicheinfor-
mationsrauméesitzerErlaubniszum schreibendezugriff. NachAbschlulZma-
nueller Bearbeitungemigriert die IntegrationseinheiObjekteauspersonlichen
in dengemeinsameimformationsraum.

SollenneueexterneQuellenin dasSystemintegriertwerdenmuf3einentspre-
chendeidnformationsvandlerrealisiertwerden Die Integrationin dasbestehende

86



4.7. AWARENESS

Privater

|mport(A) Informatlonsraum
Aufbereltung M
|mport(B)

interne Reprasentation manuelle
Bearbeitung

Informationswandler

Abbildung 4.8: Entkoppelung von Aufbereitungs- und Integrationseinheit
eines Informationswandlers, um manuelle Bearbeitungen zu ermdglichen.

Systemist aufgrundder offenenArchitektur inkrementelldurchfiihrbar Soll zu
bestehendebatenbanklkmponentaund existierendeninformationsvandlernei-
ne neueexterne Quelle integriert werden,muf3 lediglich die quellenspezifische
Importeinheitrealisiertwerden.Alle Ubrigen Komponenterkbnnenwiedener-
wendetwerden.

4.7 Awareness

Wie bereitsim letzten Kapitel angedeutetfindet Gruppenlommunikationauf
Sach-undKoordinationsebenstatt.Der Informationsaustausdlie Sachebetref-
fend erfolgt rechnegestutzt(via Email) oderdirekt (z.B. spontaneDiskussionen
zwischenGruppenmitgliederwvor der Kaffeemaschinederbeim gemeinsamen
Mittagessen)Ein strukturierterrechnegestutzterinformationsaustauscist auf
Sacheben& diesemAnwendungsgebieaufgrundder komplexen Semantikauf-
wendigzu realisiererundwird in dieserArbeit nicht n&herbetrachtet.
Informationenzur Koordinationder Arbeit in einer Gruppe,d.h. Informatio-
nenuberTatigkeitenandereGruppenmitgliedein derVergangenheitGegenwart
und Zukunft, missenrechnegestitztausgestauschwverden, insbesondere/or
demHintergrundasynchroneArbeit und TelearbeitDurch dieseArt Informati-
onsaustausclvird ,,ein gemeinsamegerstandnisler Gruppenmitgliedetiberdie
gemeinsameiiatigkeitenund damitiiberdie Gruppenarbeigefordert.“([BU98],
S. 41). Awareness-Informationeerzeugerbei Gruppenmitgliederrein psycho-
logische<Existenzbevul3tseinEinzelpersonesind BestandteikinerGruppeund
arbeiterkoordiniertauf dasgemeinsamé&ruppenziehin.
Nach[Bu98] wird Awarenessvie folgt verstanden:
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Definition 13 (Awareness)
Awarenesdezeichnetlas Wissen,auf dem das Verstandnigles Arbeitsgesche-
hensberuht.

Somitist AwarenesslasBindeglied (glue) zwischenMitgliederneinerGrup-
pe. Dadurchwird eine effektivere Gruppenarbeierreicht,da die Kommunikati-
onsarbeider Gruppenmitgliedeunterstitzivird.

In dieserArbeit betrifft Awarenesslie Inhaltegemeinsameinformationsréau-
me (work spaceawareness Folgendelnformationensindfir Gruppenmitglieder
zur Koordinationihrer Arbeit interessant:

e Gibt esneueObjekteim Informationsaum?
¢ Wurde ein bestimmtegnformationsobjekmodifiziert?
e FehlenObjekteim Informationseaum?

e \\ennich einInformationsobjekhicht bearbeiterkann:vonwelchemGrup-
penmitgliedwird diesesObjektseitwannbearbeitet?

Diese Art von Anfragenkdnnenvon Gruppenmitgliedernederzeitgestellt
werden.Anfragenwie ,Wurde ein bestimmteObjekt modifiziert?* kdnnenei-
nemAgentenibegebernwerdender GruppenmitgliedesofortiberderartigeEr-
eignisseunterrichtet!

Um dieseArt von Anfragenbeantvortenzu kdnnen,misserzu Objektenin
InformationsrAumemebeninhaltlichenDatenzusatzlichentsprechend¥erwal-
tungsinformationerabgelgt werden.Interessansind z.B. Zeitstempel die be-
schreibenwann ein Objekt kreiert oder modifiziert wurde. WelchesGruppen-
mitglied die entsprechend®perationausgefuhrhat, mu3 ebenélls eingetragen
werden.

Diese Informationenwerden in einer Klassenhierarchieden Awareness-
Klassen modelliert. DieseHierarchieist unabhangigron konkretenAnwendun-
gen.Unterschiedlichénforderungeran Awareness-Informationemerdendurch
KlasserninnerhalbdieseHierarchieabgebildetinstanzervon Awareness-Klassen
sind Awareness-Objekte

Awareness-Datenind fur jedesObjekt im Informationsraunspezifisch.Es
erfolgtdahereineAggregationdesAwareness-Objekis daskonkreteObjektdes
Anwendungsfeldsyodurcheineexplizite persistent&erwaltungvon Awareness-
Objektenvermiederwird (sieheAbbildung4.9):die VerwaltungsinstaneinerDa-
tenbanklomponentererwaltetinsbesonderauchAwareness-Objektdllerdings

6Beim EinsatzeinerpessimistischeStrataie zur Nebenlaufigkitskontrolle.
’In derBioinformatik sprichmanauchvon Alert-Systemen
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’Anwendungsklasse ’QM Awareness-Klasse ‘

ﬁ 1 ]

Abbildung 4.9: Aggregation von Awareness-Informationen in Anwen-
dungsklasse.

muf3die Verwaltungsinstanentsprechenda&nfragenauf Awareness-Objekten-
terstitzenyom Anfragediensiissersie angebotenverden.

Awareness-Objektaverdenwie Anwendungsobjektelurch die Kommuni-
kationsschichtvon Datenbankkmponentenzu entsprechende®nwendungs-
applikationentransportiert. Das bedeutet,dald zur Unterstiitzungdes Aware-
ness-Knzeptsdie Infrastrukturdes Groupwaresystemegingesetziverdenkann.
Awareness-Informationenerdenallgemeinmodelliertsowie realisiertund kon-
nen daherfur alle CSCWApplikationenwiedenerwendetwerden.Sollten zu-
kunftige Anwendungenveitelgehendwareness-Informationdrendtigenkon-
nen neue Awareness-Klassenurch Ableitung in die bestehendeHierarchie
der Awareness-Klasseimtegriert werden.Bereitsin Datenbankn existierende
Awareness-Objektsind von solchenModifikationender Klassenhierarchiaicht
betrofen.

4.8 AusgewahlteApplikationen

Nachdemin denvoranggangenembschnitteneineallgemeinenfrastrukturfir
ApplikationendesGroupwaresystemsntworfenwurde ,werdenm verbleibenden
Teil dieseKapitelsexemplarischApplikationendamgestellt,die basierenchufder
eingefuhrterinfrastrukturrealisiertundin der Gruppeeingesetztvurden.

4.8.1 Zentrale Literatur verwaltung

Ziel der zentralenLiteratunerwaltungist es, einenfokussierterund redundanz-
freien Datenbestandn LiteraturzitatenunterschiedlicherTyps zu unterhalten,
derprojektibegreifendvon allen Gruppenmitgliedergenutztwerdenkann(vgl.
3.3.3).

Gemalder beschriebeneArchitektur wird die zentraleLiteraturverwaltung
als Datenbanklemponenten der Datenhaltungsschichhodelliert. Gemafder
Definition einerDatenbankkmponententsseriolgendeTeile entworfenwerden:

e PersistenteSpeicherderLiteraturzitateenthalt;
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Reference

ZAN

I I I ]
JournalRef ‘ ‘SubmissionRef ‘ ‘ BookRef ‘ ‘ CitationRef ‘

Abbildung 4.10: Literaturobjektmodell.

¢ Vernwaltungsinstanzlie diesernpersistenteispeicheverwaltet;

e Kontrollinstanz,die eine Stratgie zur Nebenlaufigkitskontrolle realisiert
unddamitKonsistenzler Datensicherstellt;

e Zugriffsdienstiiberdendie Datenbankangesprochewerdenkann.

Persistenter Speicher

Als persistenterSpeicherwird eine Datenbankangenommengie von einem
DBMS verwaltetwird. Unter EinsatzdesDBMS miusserLiteraturobjektein der
Datenbanlabgelgt werden.Ein Literaturobjektist dabeieinelnstanzeinerLite-
raturklasse€sieheAbbildung4.10).FolgendelLiteraturklassenverdenbendtigtin
einemwissenschaftlichedournalversfientlichterArtik el, submissioff Buch, ci-
tation sawie nicht publizierte Zitate (unpublishe{l. Diese Klassenergebensich
aus der Analyse der Literaturreferenzengie fur die Proteinsequenzdatenbank
PIR-Internationaldefiniertwurden Die weiterenzu unterstiitzendeRrojektever-
fugeniberkeinedariberhinausgehendeiteraturklassen.
Dieseverschiedenehiteraturklasserwerdenals Hierarchiemodelliert. Die
allen Klassengemeinsamemnformationen,wie etwa Autorennamenyerdenin
einerabstrakterBasisklasse Ref er encel® abgelgt. Alle, konkreteLiteratur
typenbeschreibendeKlassensind von dieserabstrakterBasisklassabgeleitet.
Sieenthalterentsprechendélassenariablenund Methoden Sollte ein neuerLi-
teraturtypnotwendigwerden,kann eine weitere Klasseleicht in die Hierarchie
integriert werden.In der LiteraturdatenbanlkenthalteneObjektesind von diesen
ModifikationendesObjektmodellsicht betrofen.
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insert  remove get update
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Verwaltungseinheit
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Literatur- Index-

zentrale Literaturdatenbank

Abbildung 4.11: Verwaltungseinheit einer Datenbankkomponente.

Verwaltungseinheit

Die Verwaltungseinheieiner Datenbankkmponentererwaltet denzugehorigen
persistenterSpeicher d.h. Objekte,die in den persistenterSpeichereingefiigt
wurden.Sie stellt Operationerzur Verfigung,die auf die Datenbankangaevendet
werdenkonnen:i nsert, renove, get undupdat e (sieheAbbildung4.11).
Zusatzlichwerdenvon dieserinstanzindex-Datenstrukturenerwaltet,die die ef-
fizienteBeantwortungvon AnfragenermaoglichenDieseStrukturenrmuissernin je-
der denDatenbankzustanahodifizierenderTransaktionaktualisiertwerden.Die
Verwaltungseinheitealisiertsomitdie Basisfunktionalitatler Datenbank.

8Direkte Einreichungvon Datenbei einerdffentlichenDatenbanksieheauch3.2.2).

9AbstrakteBasisklass®edeutetdaRvon dieserklassekeinelnstanz(Objekt) erzeugtwerden
kann.

101n der Bioinformatik hat sich der englischeBegriff refelencefirr Literatunerweiseetabliert
undwird daherauchin dieserArbeit verwendet.
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Kontrollinstanz

Basierendauf der Verwaltungsinstanzealisiertdie KontrollinstanzfolgendeAn-
forderungen:

¢ Nebenlaufigkitskontrollezur Sicherstellungler Konsistenzler Daten;
e Redundanzfreiheit.

Der Zugriff auf Objekteder Datenbankst nur Giberdie von Verwaltungsinstanzen
bereitgestelltel®perationemMmaglich.

Optimistische Nebenlaufigkeitskontrolle:  Wie beschrieberkénnenoptimisti-
scheund pessimistisch&tratgien zur Nebenlaufigkitskontrolle eingesetziver-
den.l.d.R. werdenLiteraturobjekte nachdensie in denDatenbestanéingefiigt
wurden,nichtmehrmodifiziert. Ausnahmersindlediglichwissenschaftlich@rti-
kel, zudenerevtl. zueinemspatererZeitpunktZusatzinformationerwie etwadie
ZusammerdssunglesArtik els,eingefligtwverden AufgrunddergeringenAnzahl
durchgefuhrteModifikationsoperationenndderdamiteinhegehendemgeringen
Wahrscheinlichkit, daRzwei Gruppenmitgliedegleichzeitigdasselb®bjektbe-
arbeitenwollen (bei ca. 100.000Literaturobjekterund 17 Gruppenmitgliedern),
wird beidieserDatenbankkmponenteineoptimistischeStrateie zur Nebenlau-
figkeitskontrolle eingesetz{sieheAbbildung4.12).

Wie beiderpessimistischeWariantemuR3ein ReplikateinesObjektszur Mo-
difikationvonderjeweiligenAnwendungoei der Datenbankkmponentangefor
dertwerden(chedout). DieseAnforderungist immer erfolgreich,dabei derop-
timistischenVarianteangenommenmvird, dal3kein Konflikt auftretenwird. Nach
Abschlu3der Modifikationenwird dasReplikatwieder an die Datenbankkm-
ponentelibegeben(chedin). Die Kontrollinstanziiberprift,ob ein Konflikt ent-
standernist. DazuwerdendasmodifizierteReplikatsovie daspersistentébjekt
derDatenbankserglichen.Im Konfliktfall wird die Anwendunggdie denchedin-
Dienstangeforderthat, sofort dariberinformiert. In einer interaktven Anwen-
dungkdnnendemGruppenmitgliecdeideVersionerdesObjektsprasentiertver-
den:die aktuelleVersionin derDatenbanlsowvie dasmodifizierteReplikat.Durch
geeignetgraphischdarstellungerkdnnenUnterschiedewischendenObjekten
ansprechentdenorgehoberwerden.Die inhaltliche EntscheidungwelcheVersi-
on desLiteraturobjektsn der Datenbankgehalterwerdensoll, liegt in der Ver-
antwortungdesGruppenmitglieds.

Tritt bei Ausfihrungeineschedin-Diensteskein Konflikt auf, wird die persi-
stenteVersiondesObjektsdurchdaseingereichtdreplikatersetztim assoziierten
Awareness-Objekierdenentsprechendmformationenaktualisiert.Sowird der
ZeitstempehbktualisiertderdenZeitpunktderletztenModifikation beschreibt.
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Client ‘ ‘ Zugriffsdienst ‘ ‘ Kontrollinstanz ‘ ‘ Verwaltungsinstanz ‘
| | |
checkout(obj) I
™ checkout(obj) :
i get(obj)
|
|

obj

|
obj

obj

Modifikation ,

checkin(obj’)

get(obj)

Konfliktanalyse [

update(obj,obj’)

conflict(obj,0bj") ?

|

|

| |
| |
| |
| |
| |
| |
| |
| |
N |
1 1
| |
i checkin(obj’) I
| |
| |
| |
| |
| |
| |
| |
| |
| |
| |
| |
o |

3 b) .
. conflict(obj,obj’) :
|

|:| Transaktion

Abbildung 4.12: Optimistische Variante zur Nebenlaufigkeitskontrolle. Im
Fall a) ist kein Konflikt aufgetreten und das persistente Objekt kann durch
das modifizierte Replikat ersetzt werden. Im Fall b) trat ein Konflikt auf.
Beide Objekte werden an den Clientprozeld durchgereicht. Dort kann je
nach Anwendung auf diese Situation eingegangen werden.

In Abbildung 4.13 ist der Konfliktfall daigestellt. Zwei Clients fordern das
gleicheObjekt zur Modifikation an. Es werdentransienteReplikateerzeugtdie
u.a.den Zeitstempelder letzten Modifikation despersistenterOriginals enthal-
ten,undandie Clientprozesséibegeben Nach Abschlul3der Bearbeitungerer-
folgt zun&chsein chedkin vom ProzelClient 2. Estritt kein Konflikt auf, dadas
persistenteObjektin der Zwischenzeitnicht manipuliertwurde. Daherwerden
die durchgefuhrterModifikationenin den persistenterSpeicheribernommen.
Der ZeitstempeberletztenVeranderungvird im persistente®bjektaktualisiert.
Zu einemspatererZeitpunktaktiviert der Prozel3Client 1 ebenélls denDienst
chedin. Bei derKonfliktanalysewird aufgrundderunterschiedlicheZeitstempel
derletztenVeranderungwischenpersistenten©bjekt und transientenReplikat
ein Konflikt erkannt Eswird derKonfliktbehandlungsdiensiktiviert.

Zur Konfliktbehandlungmuf3 die KontrollinstanzWissen uber die Seman-
tik der mdglichen Literaturobjektebesitzen.Die Kontrollinstanzist ebenélls
als Klassemodelliert. Diese Klasseverfligt tiber Wissendie Klassenhierarchie
der Literaturklasserbetrefend, d.h. der Entwurf der Klasse,die instantiiertdie
Funktionalitdtder Kontrollinstanzrealisiert,ist abhangigvom Anwendungsob-
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Abbildung 4.13: Konflikterkennung bei der optimistischen Variante der
Nebenlaufigkeitskontrolle. Im Fall a) kann der checkin-Dienst erfolgreich
durchgefuhrt werden. Im Fall b) wurde in der Zwischenzeit das persistente
Objekt modifiziert. Das checkin schlagt fehl.

jektmodell. Aufgrund diesereinseitigenAbhéangigleit konnensemantisch&on-
flikterkennungsstratgen umgesetztwerden. Durch diese Trennungzwischen
Anwendungsund administratvem ObjektmodellkonnenLiteraturklassemnab-
hangigvon deneingesetztei®tratgjien zur Konsistenzsicherungnd Gewahrlei-
stungder Redundanzfreiheiéntworfen werden.Insbesonder&énnendie einge-
setztenStratgjien wahrenddesBetriebsangepalRbzw. verandertwerden,ohne
daRdasAnwendungsobjektmodetiavon betrofen ware.

Redundanzfreineit: Die Sicherstellungder Redundanzfreiheiliegt ebenélls
in der Kompetenzder Kontrollinstanz.Sie stellt sicher daf3Literaturstellennur
genaweinmalin derDatenbanlenthaltersind. Dazuist Wisseniiberdie Semantik
desjeweiligenLiteraturtypsnotwendig.Wie obenbeschrieberist derKlasse die
die Kontrollinstanzrealisiert,die Klassenhierarchider Literaturklassertekannt.
Wie in 2.4.2dagestellt,ist dasProteinsequenzdatenbankprojBkR-Interna-
tional eine Kollaborationvon MIPS mit Partnernausden USA und Japan Fur
die Unterstitzungler Datenbankgruppbkei MIPS ist lediglich deramerikanische
Partnervon BedeutungDer interne Datenabgleictewischender GruppeMIPS
undderamerikanischeruppeerfolgtim wochentlicherRhythmusDieserecht
lockereKoppelungderbeteiligtenGrupperkannzuRedundanzeim denDatenbe-
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0bj(MIPS) Obj(NBRF)

redundante Information

Abbildung 4.14: Entstehung redundanter Information im lokalen Informa-
tionsraum am Beispiel eines Literaturzitats im Rahmen des Proteinse-
guenzdatenbankverbunds PIR-International.

standerfihren,speziellbei LiteraturzitatendaauchMitglieder weitererProjekte
bei MIPS diesenzentralerLiteraturdienshutzen.

Eskannder Fall eintreten,dal3innerhalbeinerWochedie gleicheLiteratur
stellesovohl in Amerika, alsauchbei MIPS erfal3twird (sieheAbbildung4.14).
JedemeuerLiteraturstellewird eineindeutigeObjekt-ldentifikatorzugeteilt.Da-
durchist esetwa in einerHTML-Seite sehrleicht realisierbareinenlink auf das
entsprechendeiteraturobjektn derLiteratunerwaltungzugenerierenOhnedal
die Gruppebei MIPS dartibelinformiertwurde,wird beimDatenabgleiclein Re-
plikat (ausinhaltlicherSicht)in denorganisationsweitemformationsrauneinge-
fuhrt. EinerneuerLiteraturstellevurdein Amerikadabeieinanderetdentifikator
zugeteiltals bei MIPS, da beide Gruppenlber strenggetrenntedentifikatoren-
generierungssystenverfiigent! Inhaltlich beschreibendiesebeidenLiteraturob-
jektejedochdasgleichezitat. Im RahmerdesDatenabgleichmulR3dieseSituation
erkanntwerden,um einedoppelteAufnahmedesZitats und damitRedundann
derzentralerLiteraturverwaltungzu vermeiden.

VerallgemeinertnandiesesSzenarioso werdenvon losegekoppeltenGrup-
pen,die Uberlokale Replikateeinesgemeinsameinformationsraumserfigen,
neueObjektenebenlaufigingefigt AufgrundderlosenKoppelunggeschiehtlas

HpasFormatdererzeugterdentifikatorenist jedochbei beidenGruppengleich.
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[ [ |
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erweitertes Objektmodell

Abbildung 4.15: Oben: Ein redundantes Literaturobjekt (obj ( NBRF) ) wird
durch ein Stellvertreterobjekt (obj * ( NBRF) ) ersetzt, das auf ein Literatu-
robjekt (obj ( M PS) )verweist. Unten: Zur Modellierung des Stellvertreter-
konzepts wird das Objektmodell der Litertaturzitate um eine Stellvertreter-
klasse erweitert.

ohneWissenderPartner Im RahmerdesDatenabgleichentstehefRedundanzen,
die behandeltverdenmiissen.

DasErkennendieserSituationallein reicht nicht aus.VielmehrmufRadaquat
daraufreagiertwerden.Der Identifikator einer Literaturstellewird u.a.auchin
Annotationsdatenfeldemon ProteinsequenzdatenbantjekteneingetragenkEi-
neForderungst, dal3ein Identifikatorimmerzu einemgultigenLiteraturobjektin
derzentralerLiteratunerwaltungverweisermuf3.Aul3erdendarfein ldentifikator
nichtverandertverden Esist daheibeimDatenabgleicimichtmoglich,redundan-
te Zitate, die sich lediglich in ihren Identifikatorenunterscheidergu ignorieren.
Vielmehrmusserdiesesynorymenldentifikatorend.h. auf dasgleicheZitat ver
weisendyon der Literaturverwaltungbehandeltverdent?

In dieserSituationwerdenStellvertreterobjekteeingefthrt(sieheAbbildung
4.15).Ein Stellvertreterobjekverfligtwie ein Literaturobjektiibereinenldentifi-
kator. Der Inhalt dieseObjektsbestehjedochlediglich ausdemguiltigenldenti-
fikatorim Kontext derzentralerLiteraturverwaltung.D.h. ein Stellvertreterobjekt
enthaltalsKlassewariableeinenldentifikator derauf ein tatsachliche&iteratur
objektverweist.DasStellvertreterobjektird alspseudo-Literaturobjekietrach-

12Dpjeseldentifikatorensind somitkeine Schliisselm Datenbankkntext.
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Abbildung 4.16: Der Zugriffsdienst realisiert die Schnittstelle nach auf3en
und verdeckt dadurch interne Bereiche einer Datenbankkomponente und
deren technische Umsetzung.

tet.

Im obendagestelltenSzenariowird bei MIPS ein neuesStellvertreterobjekt
erzeugtDieseserhdltals IdentifikatordenldentifikatordesLiteraturobjektsdas
von der amerikanischerGruppegeneriertwurde. Die Klassewariablewird auf
denWertdesldentifikatorsdeskorrespondierenddnteraturobjektdei MIPS ge-
setzt.DasStellvertreterobjektealisiertsomiteinenQuenerweisauf ein Literatu-
robjektinnerhalbderLiteraturverwaltung.

Die Stellvertreterklassestintegriertin die HierarchiederLiteraturklassemnd
wird von derabstrakterBasisklass®ef er ence abgeleitet.

Grundsétzlichist diesesStellvertreterlonzeptallgemeinauf alle Arten von
Objektenin Datenbankkmponentermnwendbardaalle Objektelbereindeutige
Objekt-IDsverfugen.Je nachAnwendungkdnnenbei Zugriffen auf Stellvertre-
terobjektedieenthalteneQuenerweiseautomatisiervonderVerwaltungsinstanz
unddamitfur die Anwendungtransparenverfolgt werden.In diesemFall ist der
Anwendungnicht bekannt,daf3 Stellvertreterobjektesxistieren. Alternatv kann
der AnwendungdasStellvertreterobjekals Ergebnisangebotenverden.

Zugriffsdienst

Der ZugriffsdiensteinerDatenbankkmponentestellt Dienstezur Verfigung die
von Clientsgenutztwverdenkdnnen Durchdiesezusatzlicheleilkomponentd&on-
nendie darunterligendenBereiche(Kontrollinstanz,Verwaltungsinstanzpersi-
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stenteiSpeicherunabhéngigondereingesetztemechnologiederKommunikati-
onsschichentwickeltwerden(sieheAbbildung4.16).Der Zugriffsdienstrealisiert
die SchnittstellezwischernKommunikationsschichind Datenbankkmponente.

Wird in derKommunikationsschichEORBA eingesetztywerdenvon Senern
exportierteSchnittstellerangebotenedienstein IDL formuliert. Unabhangig/on
der konkretenimplementierungeiner Datenbankkmponenteund ihres Orts im
NetzwerkkdnnenClientsanhandsonIDL-DefinitionenDiensteohnezusatzliches
Wissennutzen.

Angebotendienstemusserausder Sichtder Asnwenderumfassend&echer
chenin denlokalen Datenbestandearmdoglichen Datenbankkmponenterkon-
nen daheroptional Uber Rechercheinstanzererfligen,die komplexe Anfragen
optimiertbeantvwortenkdnnen.Dieswird notwendigwenndie von Verwaltungs-
instanzeneingesetztenndex-Datenstrukturemicht umfassendgenugsind. Er-
gebnissesolcher Anfragensind Listen von Objekt-ldentifikatorenDer Zugriff
auf entsprechend®bjekteim persistenterSpeicherist nur Gber Verwaltungs-
instanzenmaoglich. Rechercheinstanzenerdendurch Zugriffsdiensteebenélls
nachaul3enverdeckt:sie sind wie KontrollinstanzerewischenZugriffsdiensten
und Verwaltungsinstanzetokalisiert und damit integraler Bestandteilvon Da-
tenbanklomponentendie nur UberexportierteSchnittstellerzuganglichsind.Da
Recherchesystentediglichlesendauf DatenbestandeugreifenwerdenKontrol-
linstanzerumgangen.

Nebender Bereitstellungvon Dienstender Verwaltungs-,Kontroll- und ggf.
Rechercheinstangyerdenvom Zugriffsdienstinformationengesammeltgdie sta-
tistischeAuswertungeniberdie Nutzungvon Datenbankkmponentererlauben.

Eingabeneuer Literaturstellen

In die zentraleLiteraturnerwaltungmuissemeueZitate eingegebenwerden.Dies
kanngrundsatzlichmanuelloderautomatisiererfolgen.

Manuelle Eingabe: Bei der manuellenEingabe missenGruppenmitglieder
durchgeeigneteggraphischeEingabeformulareinterstitzwerden.Diese Formu-
lare musseralle implementierterunterschiedlichehiteraturtypenanbieten.

Im RahmerdertaglichenArbeit werdenvom wissenschaftlicheRersonain-
teraktive Literaturrecherchewlurchgefuhrt(sieheAbbildung 4.17). Dieseerfol-
genausschlie3lictibberdasWorld-Wide Weh. RelevanteErgebnissesollenin die
lokale Literaturdatenbankkmponenteibernommenwerdenkénnenunddadurch
allenGruppenmitgliederaller Grupperzur VerfligungstehenEswird gefordert,
in HTML dagestellteZitate unter ZuhilfenahmeeinerinternenZwischenablage
via Mausin die EingabeformularderlokalenLiteraturdatenbankkmponentein-
tragenzu kdnnen(copy/pastg EventuelleDatenlorvertierungenausderHTML
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externe lokale
Literaturdatenbank Literatur-
datenbankkomp.

——1| copy/paste ===

Abbildung 4.17: Manuelle Eingabe neuer Literaturstellen unter Verwen-
dung externer Literaturdienste.

Darstellungn die gruppenintern®bjektprasentationwerdendabeiautomatisiert
durchgefuhrtSolcheFormatproblemeaverdenfir Gruppenmitgliedetransparent
automatisiergelost.

Automatisierte Eingabe: Im Rahmender Integration von Informationenaus
externenQuellenwerdenLiteraturzitateautomatisiertin die zentraleLiteratur
verwaltungaufgenommenDie entsprechendeDatenmiisserdazuausexternen
Quellenextrahiertundin interneObjektreprasentationekorvertiertwerden.Das
Einflgenbasiertauf dervorhandenemnfrastruktur(sieheAbbildung4.18).

Dazuwird ein entsprechendénformationsvandler(siehe4.6) realisiert.Die-
serenthaltquellenspezifischémport- und Aufbereitungseinheiterf-ur die zen-
trale Literaturerwaltungwurde einelntegrationseinheientwickelt, die andieser
Stellewiedenerwendetwerdenkann.
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externe Literaturzitate Informationswandler
Literaturdatenbank

lokale
Literatur-
datenbankkomp.

Abbildung 4.18: Automatisierte Eingabe neuer Literaturstellen aus exter-
nen Quellen.

Integration von Literaturdiensten: Neben manuellen Literaturrecherchen
werdenLiteraturdienstdeauftragtgemaraufgestelltelProfile wissenschaftliche
QuellennachentsprechendeneuerLiteratur zu durchsuchenResultatesolcher
LiteraturdiensteverdenGruppenmitgliederrals Email zugestellt.Diese Ergeb-
nissesollenautomatisierbearbeitetverden Die in denEmailsenthalteneZitate
musserdazuextrahiertundmit derlokalenLiteratunerwaltungabgelichenwer-
den.Die dazunotwendigeAnwendungmufR3dievondenLiteraturdienstenerwen-
detenFormateverstehenum entsprechendaformationenextrahierenundlokale
Literaturobjektegeneriererzu kdnnen.Das Einfligen erfolgt unter Inanspruch-
nahmedesZugriffsdiensteder LiteraturdatenbankkmponenteRedundanzfrei-
heitwird durchdie Kontrollinstanzder Datenbankkmponentegenvahrleistetund
muf3von der Anwendungdahemicht beachtetverden Realisiertwird diesdurch
literaturdienstspezifiscHaformationsvandler(siehe4.6).

4.8.2 SpezialisierteLiteratur verwaltung

Nebenden soebendagestelltenLiteraturrecherchendie von Literaturdiensten
durchgefuhriwerden,sollen Gruppenmitgliedein der Durchfihrungmanueller
Literaturrecherchem o6ffentlichenQuellenunterstutztverden.Bei der Literatu-
rarbeitmulRein Gruppenmitglieddasan einembestimmtenThemaarbeitet,im-
mer wieder ahnlicheArbeitsschrittedurchfiihrenum tber neueste_iteratur in-
formiert zu werden.Die erzieltenErgebnisseverdenmanuellanalysiert.Diese
alltaglicheArbeit soll von einemLiteraturagenterjerals StellvertreterdesGrup-
penmitgliedsgegeniibereiner externenLiteraturdatenbanlauftritt, automatisiert
durchgefuhriverden(sieheAbbildung4.19).

Gruppenmitgliedetegen dazu Profile fest, die z.B. ausListen von Schlag-
wortern besteherkdnnen.AnhanddieserProfile fuhren Literaturagentemegel-
mafigRecherchein denanggebenerbffentlichenLiteraturdatenbardn durch.

100



4.8. AUSGEWAHLTE APPLIKATIONEN

Erzielte Ergebnisseverdenin Datenbankn gesammeltdie spezifischfir Profi-
le angelgt und verwaltetwerden.Gruppenmitgliedewerdenin der Auswertung
dieserErgebnisseinterstitztSowerdenz.B. nachAnmeldungeinesGruppenmit-
gliedesneueTreffer prasentiertWahrendder SichtungderLiteraturzitatekbnnen
Mitglieder entscheidenpb ein Zitat relevant oderirrelavantist. Durch geeigne-
te graphischeBedienoberflachekdnnenauf dieseArt Zitate durch Mausklick
entwederin die zentraleLiteratunerwaltungtibernommeroderals uninteressant
markiertwerden.Ein als uninteressaninarkiertesZitat darf zu einemspéteren
Zeitpunktnicht mehralsneue«itat vom Agentenangebotenverden Daherwer-
denentsprechendmformationenin einerspezialisierteriteraturdatenbankkm-
ponenteaufgehoben.

Diesespeziellauf Profile zugeschnittenehiteraturdatenbardn werdenana-
log derzentralerLiteraturverwaltungmodelliert. AssoziierteAwareness-Objekte
ermoglichendie Entscheidungpb ein Literaturobjektneuist und daherGrup-
penmitgliederrangeboterwerdenmuf3. Die EntscheidungdalRein Objekt nicht
relevantzumErreichendesGruppenzielsst, wird ebenéllsim Awareness-Objekt
abgel@t. So kannzu einemspétererZeitpunktnachwllzogenwerden,welches
Mitglied welcheLiteraturobjektebegutachtehat.insbesonderiest esmoglich,ur-
sprunglichals uninteressarklassifizierteZitate zu einemspatererZeitpunktals
relevantein dengruppenweiteinformationsraunzu ibernehmenSpezialisierte
Literaturdatenbargn kbnnenprojektspezifisctoderauchfur individuelle Grup-
penmitgliederangelgt werden.Das SichtenerzielterErgebnisseast somit auch
von einerGruppenebenlaufiglurchfihrbarDie in derKontrollinstanzder Daten-
banklomponenteaealisierteStratgjie zur Nebenlaufigkitskontrolle stellt sicher
dalR3neueZitateimmer nur genaueinemGruppenmitgliedzur Begutachtungvor-
gelggt werden Die AbarbeitungneuerTreffer kanndahervon allen Gruppenmit-
gliedernarbeitsteiligerledigtwerden.

Zur Sichtungdervon AgentenrerzieltenTreffer mul3einegeeignetgraphische
Bedienoberflachangebotenwerden die die einfacheUbernahmen die zentrale
LiteratunerwaltungdurchMausklickerméglicht.

Anhandderalsinteressangingestufterzitate sollenLiteraturagenteaugrun-
deliegendeProfile iberpriuferundggf. Verbesserungswschlagaunterbreitenum
genauereinddamiteffizientereSucherzu ermdéglichenDieseVerbesserungsw-
schlagewerdendenGruppenmitgliederprasentiertdie entsprechendéntschei-
dungenfallenmussen.

Das ErstelleneinesProfils ist oftmals keine einfache Aufgabe. Neue Mit-
glieder einer Gruppesind mit Details zugrundeligenderProjekteoftmals noch
nicht genugvertraut.DahersollenLiteraturagentemnhandexistierendelLitera-
tursammlungereigenstandidProfile vorschlagenDiese Vorschlagekbnnenan-
schlielBendion Gruppenmitgliederiiiberarbeitebzw. angepaldiverden.

101



4.8. AUSGEWAHLTE APPLIKATIONEN

4.8.3 Managementvon Proteinsequenzen

Wie in 3.2.2dagestellt,werdenvon einerUntegruppevon MIPS Proteinsequen-
zenverwaltet. Zusammemit PartnernausdenUSA und Japanwird die Prote-
insequenzdatenbarikiR-Internationalerstellt, gepflet, prasentierund verteilt.
Managementwon Proteinsequenzebedeutethier in ersterLinie das Einfigen
neuer Proteinsequenzeim den gemeinsamennformationsraumder Proteinse-
quenzdatenbang&owie die Anreicherungder Rohdatermit biologischenZusatz-
informationen.Gruppenzieist, eine moglichstvollstandige redundanzfreieind
gualitatv hochwertigannotierteProteinsequenzdatenbaaérwissenschaftlichen
Offentlichkeit anbieterzu kénnen.

VerallgemeinerbestehbeiderKollaborationvon PIR-Internationalfolgende
Situation:eineMengevon Gruppenrarbeitein einemgemeinsamemformations-
raum.Da dieseGruppeniberverschieden&ontinenteverteilt sind, verfligtjede
GruppeauskEffizienzgriinderiiberlokale Kopiender Objektedesgemeinsamen
InformationsraumsAuf diesenReplikatenwerdenlokal Anderungendurchge-
fuhrt. AuRerdemwerdenneueObjektein denlokalenInformationsraunmeinge-
fugt. Im ZugeeinesregelmafigerDatenabgleichgéetwa wdchentlich)werdenal-
le lokalenObjektealler lokalenInformationsraumeniteinanderbgelichen,um
Konsistenzder enthaltenennformationenzu erreichenDie Gruppensind unter
einandelosegelkoppelt:Koordinationerfolgtlediglich durchdirekteAbsprachen
undwdchentlicheDatenabgleiche.

Fir dieseArbeit ist die UnterstutzungeinzelnerGruppenin ihrer nebenlaufi-
genArbeit auf demlokalenInformationsrauninteressantZur Konsistenzsiche-
rungvon ObjektenzwischenokalenIinformationsrAumederPartnerder Protein-
sequenzdatenbankird auf [Kap95 verwiesenlm folgendenwird reprasentati
die Annotationsgruppéei MIPS betrachtet.

Archiv fir Proteinsequenzen

GemaldenForderungerunter3.2.2wird ein Archiv fur Proteinsequenzdoend-
tigt. JedeneueProteinsequenie in deninformationsraunder Proteinsequenz-
datenbanleingefugtwird, wird dort abgelgt. Im Zuge der Datenpflge konnen
Situationenauftreten,in denenzwei verschiedend’roteinobjektezu einem zu-
sammengefi3twerden DurchEintrageim Archiv kannjedochjederzeitiiberprift
werden,ob bestimmteProteinsequenzan denlinformationsraummportiertwor-
densind.

DiesesArchiv wird analogderLiteratunerwaltungalsDatenbankkmponente
modelliert.Als persistenteEpeichedienteineDatenbankdie voneinemDBMS
verwaltetwird. Die Verwaltungsinstanstellt analogder Verwaltungsinstanzler
Literaturverwaltungdie notwendigerBasisoperationehereit.
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Die KontrollinstanzgewahrleistetRedundanzfreiheit-tr dasArchiv bedeu-
tetdies,dalRdie gleicheSequenausdemgleichenEintrageinerexternenQuelle
nichtdoppelteingefiigiverdendarf3 Objekteim Archiv unterliegenkeinerPfle-
ge. Allerdings muR3 die Mdglichkeit der Modifikation gegebenwerden,um bei-
spielsweisd-ehler die in Quellenexistiertenundimportiertwurden,beheberzu
kénnen.Das Archiv mul3 keine hohe Verfugbarlkit gevahrleisten,da Anfragen
undModifikationeneherseltenvon Gruppenmitgliederdurchgefihriverden Es
wird dahereinepessimistisch&tratgie der Nebenlaufigkitskontrolle angaeven-
det(siehe4.2.2).

Annotation

Annotationbeinhaltetdie TeilaufgaberEingabe Pflege und Prasentatiorbiologi-
scherDaten.Zur RealisierunglieserTeilaufgabervor demHintergrundderGrup-
penunterstitzunmisserbeim Entwurfdie unter3.2.2aufgestellterForderungen
beriicksichtigiverden.

Eingabe: NeueProteinsequenzemerdenautomatisierausoffentlichenDaten-
banlenin denGruppen-Informationsraumingeftigt.Fur dieseAufgabewird ein
Informationsvandlereingesetz{siehe4.6). Die zugrundeligenderexternenDa-
tenbanlen, die hier als Quelledienen,zeichnersich durchkomplexe Semantilen
aus.DabeimEntwurfderDatenformateviel WertaufLesbarleit gelegt wurde,ist
die EntwicklungentsprechendétarseraufwendigUnabhéngigyondieserbeider
ImplementierunguftretenderProblemekannein konkreterinformationsvandler
inkrementellin dasbestehend&ystemibernommernwverden.Konsistenzsiche-
rung und Gewahrleistungvon Redundanzfreiheitvird von der entsprechenden
Datenbankkmponentalurchgefihrt.

Pflege: Objekteim gemeinsameinformationsraunmmissengepflet werden.
DiesePflege kannentwedemanuelloderautomatisiererfolgen.Zur Konsistenz-
sicherungwird bei der Proteinsequenzdatenbarmkkponentesine pessimistische
Stratgie zur Nebenlaufigkitskontrolle eingesetztDie manuelleBearbeitungei-
nesObjektskann mehrereTage dauern.Geradevor dem Hintergrund der Tele-
arbeit,die von einigenGruppenmitgliedermieserGruppewahigenommerwird,
kannnichtdavon ausggangernwerdendalBumfangreichéBearbeitungenon Ob-
jekteninnerhalbeinesTagesdurchgefiuhrtwerdenkénnen.Die Wahrscheinlich-
keit, dal3sowohl ein Gruppenmitgliedalsauchein automatisierablaufendePro-

¥pasbedeuteinshesonderajaldie Proteinsequentiir sichnichteindeutigist. Einebestimm-
te Proteinsequenkannmehrfachim Archiv enthaltersein,vorausgesetztlie Quellensind unter
schiedlich.
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zelBim Rahmender Pflegearbeiterein Objekt gleichzeitigbearbeiterwollen, ist
daherrelativ hoch. Speziellan Wochenendenum Rechnerressourcanéglichst
gut auszunutzenwerdenautomatisiertéAnderungenwochenendsiurchgefihrt.
GruppenmitgliedekbnnenjedochandererseitamFreitagObjektemit nachHau-
segenommerhaben,um siein derkommendenNochewiederin denGruppen-
Informationsraumaktualisierteinzufiigen.Da Annotieren,dasdieserPflege zu-
grundeligt, eine mitunteraufwendigeTatigkeit ist, die Ergebnisseaecheninten-
siver Analyseprogrammerfordernkann, ist Sicherstellungder Konsistenzdie
wichtigsteForderung.

Bei der manuellenPflege missenGruppenmitgliedezu modifizierendeOb-
jekte bei der entsprechendebatenbankkmponentenfordern(sieheAbbildung
4.20).Dabeisoll ein GruppenmitgliegedochnichtwissenrmussenywelcheDaten-
banklomponentalasentsprechend®bjektverwaltet:derZugriff erfolgttranspa-
rentdurchSpezifikationeinerObjekt-ID.

Istdasangefordert®©bjektverfligbarwird einReplikatim personlichernfor-
mationsrauntdesGruppenmitgliedsingelgt. Damitliegt esin derVerantwortung
diesesGruppenmitgliedsyelche Modifikationenauf dem Objekt durchgefihrt
werden.Das weitere Kopieren,etwa auf Diskette,um z.B. zu Hauseweiterzu-
arbeiten,ist moglich. AuRerdemkann die Verantwortung an ein anderesGrup-
penmitgliedtbertragerwerden,um z.B. SpezialvisseneinesKollegen oder ei-
ner Kollegin auszunutzenln diesemFall migriert dasevtl. schonmodifizierte
Objektin denentsprechendepersonlicherinformationsraundiesesMitglieds.
DieseMigration wird im Awareness-Objektermerkt!4 Dasneuverantvortliche
Gruppenmitglieckann nach Abschlu3der Modifikationendas Objekt entweder
andasursprunglicheMitglied zuriickgeberdereigenstandign die Datenbank-
komponenteurtckreichen.

AllgemeinwerdennachAbschlul3der BearbeitungObjekteauspersonlichen
InformationsrAumein dengemeinsamefsruppen-informationsraurmurickge-
geben.Die Kontrollinstanz die die Nebenlaufigkitskontrolle realisiert,stellt si-
cher daRdaseingereichtd&Replikatmit demubereinstimmtgdaszu einemfriheren
Zeitpunktangefordertvurde.Dadurchwird ausgeschlossedal3veralteteObjek-
te, die ein Gruppenmitgliedz.B. auf einerDiskettefindet,ausVerseherwiederin
denDatensatantegriert werden.DieseGewahrleistungbasiertauf Zeitstempeln,
die im Awareness-Objeldingetragenverden.

L4wird ein Objekt von einem Gruppenmitgliedan ein anderesGruppenmitgliedam System
vorbei migriert, z.B. via Diskette, kann keine entsprechend&intragungim Awareness-Objekt
durchgefuhrwerden.Allerdings wird der Fall erkannt,wenndiesesandereGruppenmitgliecein
modifiziertesObjektbeiderDatenbankkmponenteinreicherwill. Die Absenderinformationnd
derVermerkim Awareness-Objekizgl. desGruppenmitgliedsdasein Replikatanforderte stim-
mennicht dberein.
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Prasentation: Die in den gemeinsamennformationsrAumerenthalteneran-
wendungsspezifischddatenmuissenje nachZugriffsbestimmungemler jewei-
ligen Projekte derwissenschaftliche®ffentlichkeit prasentiertverden Die Pro-
teinsequenzdatenbaisk 6ffentlich, d.h.jedesObjektist 6ffentlichunddarf somit
von allen Interessiertenveltweit eingesehemerden,sobaldgruppeninternéri-
terienerfullt sind.

Um diesePrasentatiozu ermoglichengxistiereneineVielzahlvon Mdglich-
keiten,die angebotenverdensollen.Allgemeinkannzwischerderstatischemund
dynamischermBereitstellungunterschiedemwerden.

Bei der statistien VariantewerdenObjektezu einembestimmtenZeitpunkt
kopiertundanschlielRendntsprechendufbereitetZugriff wird durchdenDienst
ft p ermoglicht,durch den Interessiertdokale Kopiender Datenin einembe-
stimmtenFormatals Textdateierhalterkdnnen Alternativ wird der Datenbestand
auf einemMassenmediun(CD-ROM, DVD) verschickt.Jedesanwendungsspe-
zifische Objekt mul? geméRder zugrundeligendenKlassendefinitioniber Me-
thodenverfiigen die deninternenZustanddesObjektsin dasentsprechendEor-
mat der Bereitstellungexportierenkbnnen.Das Erstelleneiner entsprechenden
Datensammlungdkann sehrleicht realisiertwerden,indem durch den gesamten
Informationsraummavigiert und von jedembesuchterObjekt die entsprechende
Exportmethodeufgeruferwird. Auf dieseWeisekdnnenmehrereunterschiedli-
cheFormateparallelunterstitziverden.Die auf dieseWeiseerzeugteKopie der
Datensammlungarfinhaltlich nicht mehrmodifiziertwerden.

Bei der dynamisben Alternative der Datenprasentatiokann unterschieden
werdenobdieseinteraktyv UbereineBedienoberflachederauseinemProgramm
herausautomatisiererfolgensoll.

Derinteraktve Datenzugrif erfolgt iberdasWorld-Wide Web. Dadurchkann
weltweit auf biologischelnformationereinerRessourceugeyriffen werden yvor-
ausgesetztdie entsprechend8rowserSoftware sowie ein Internetzugangind
vorhandenJenachKomplexitat werdeninformationenin HTML-Seitenoderin-
nerhalbeinesJava-Appletsdasin der BrowserSoftwareablauft,prasentiert.

Der dynamischezugriff auseinerAnwendungherausdie auf einembeliebi-
genRechneilim Internetablauft,soll so einfachdurchfihrbarsein,alswarendie
Datenlokal vorhandenDatenwerdenvon der Informationsressourcébereinen
SenerangebotenAls KommunikationsschictempfiehltsichandieserStelleer-
neutderOMG-StandardcCORBA. NachBereitstellerderIDL-Definitionendurch
denDienstanbietekbnnendemSener nichtbekannteClientsdie vonihm expor-
tierten Schnittstellemutzen,indem gemalfider SchnittstellenClients entwickelt
werden.Auch auseinemJava-Appletheraus,daszwar der Datenbankbetreiber
entwickelt hat,dasaberbeimentfernterClient ablauft,kannder Datenzugrif ba-
sierendauf CORBA transparentealisiertwerden.
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Klassifikation von Proteinsequenzen

Durch die Klassifikation von Proteinsequenzewerden Zusammenhangewi-
schenProteinobjektenm gemeinsameinformationsraunmhegestellt. Aufgrund
der hierarchischerinteilungin Familien und Superamilien (vgl. 3.2.2) erfolgt
aul3erdeneine Strukturierungder Objekte.Die Klassifikationererfolgenanhand
der Ahnlichkeit von ProteinsequenzeazuwerdenentsprechendAlgorithmen
angevendet(sieche]BGM199)).

Die Klassifikationsinformationerwerden durch eine eigenstandigeDaten-
banklomponentemodelliert. Auf dieseminformationsraumwerdenunter Ein-
satzentsprechendeknalysealgorithmernkrementellKlassifikationsinformatio-
nenverwaltet. Erzielte Ergebnissewerdenin die Proteinobjekteder Proteinse-
guenzdatenbankiknponentautomatisierturchdenobenbeschriebeneMecha-
nismusintegriert. Dadie DurchfihrunglerKlassifikationfastausschlieliclauto-
matisiertundvoneinemeinzelnerGruppenmitgliedluchgefuhrtird, wird dieser
Aspekthier nicht naherbetrachtet.

4.8.4 Systematischesenomsequenzierungspmjekte

Vondenin 3.2dagestelltenGruppenwerdendie Gruppengdie ansystematischen
Genomsequenzierungsprojekteeteiligt sind, im prototypischernGroupwaresy-
stemnur partiell unterstitztBei der Rechnerunterstitzungird nur der Teil be-
trachtet,der die Verbindungzur oben beschriebeneroteinsequenzdatenbank
darstellt!®> HabenDaten innerhalbdiesesProjektseinen Zustanderreicht, der
die PublikationderInformationererlaubt,werdenSequenzdatenndihre Zusatz-
informationensawohl bei der zustandigerNukleinsduredatenbankls auchbei
der hier beschriebeneRroteinsequenzdatenbaaingereichtFur dieseAufgabe
sollendie in diesemProjektarbeitenderGruppenmitgliededurch dasCSCW
Systemunterstitziverden.

Die im Sequenzierungsprojekbm Informatikkoordinatorgesammeltemnd
aufbereiteterDatenwerdenals Objektein einerorganismusspezifischdbaten-
banklomponenteverwaltet (siehe Abbildung 4.21). Zu einemgeeigneterZeit-
punktwird der Exportder Datendurchein Gruppenmitgliedangestol3erf-ur die
Nukleinsduredatenbaridedeutedies, dal3die durchdie Objektereprasentierten
biologischeninformationenentsprechendlen Anforderungendes externenDa-
tenbankbetreiberals Textdateienin definiertemFormatdarzustellersind. Dies
wird durcheineninformationsvandlerermdglicht.

Swie eine allgemeineUnterstitzungfir dieseArt von Projektenin der Molekularbiologie
durchein Managementsystermussehekann, wird derzeitin einer Dissertationbei MIPS erar
beitet.
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Furdie Integrationder Datenin deninformationsraunder Proteinsequenzda-
tenbankwird analogderDarstellungn 4.6 einentsprechendénformationsvand-
ler erstellt.Die Importeinheitdesinformationsvandlerskanndabeidirektauf Me-
thodender Objekteliberdie beschriebenénfrastrukturzugreifen.Die Konvertie-
rungin die Proteinobjekt&kannvon der Aufbereitungseinheiin dieserSituation
vollstandigautomatisierterfolgen,da zwischenbeidenGruppenAbsprachenn
Bezugauf die Dateninhalte(Semantik)durchgefihrtwurden.Die Integrations-
einheitschlieBlichfigt tber die Kommunikationsschichinter Anwendungdes
Zugriffsdienstesder Proteinsequenzdatenbarkkponenteneue Objektein den
gemeinsamefsruppen-Informationsraumin.

107



4.8. AUSGEWAHLTE APPLIKATIONEN

externe
Literaturdatenbanken
Recherche

/ T
=/
kation % lyse

spezialisierte
Literatur-
% @ % datenbankkomp.
% Sichtung
l Import

Gruppe A
zentrale
Literatur-
datenbankkomp.
Gruppe B % % Gruppe C

Abbildung 4.19: Spezialisierte Literatursammlungen unter Einsatz von Li-
teraturagenten.
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Abbildung 4.20: Pessimistische Variante zur Nebenlaufigkeitskontrolle.
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4.8. AUSGEWAHLTE APPLIKATIONEN

Gruppe A
Spezifische
DB-Komponente Erstellung & %@ %
(Sequenzierungsprojekt) Pflege
Informations-
export
implizite
externe interne Kommunikation
Einreichung Einreichung
sentation -
fur externe Textrepra- i
Datenbank ) sentation Integration
Email fur interne
ProtDB
% Gruppe B
externer i . Erstellung &
DB.Betreiber Proteinsequenz 9 % 5\\
datenbank Pflege

Abbildung 4.21: Automatisierter Informationsexport aus projektspezifi-
schen Informationsraumen in externe bzw. lokale Informationsraume.
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Kapitel 5

Realisierungdesentworfenen
Groupwaresystems

In diesenmKapitel wird auf Implementierungsaspektiesprototypisd entwidel-
tenGroupwaesystemsingegangen.GemaldenEntwirfendesvorangegangenen
Kapitelswird zunatstdie allgemeineRealisierungron Datenbankimponenten,
der Kommunikationsdacht sowievoninformationswandlermargestellt.Speziel-
le Aspekteaausgewahler Applikationenscdhlie3ensich an.

5.1 Datenbankkomponente

Eine Datenbankkmponentast eineEinheitim Groupwaresystemnmit folgenden
Aufgaben:

¢ Verwaltungvon ObjekteneinesAnwendungsobjektmodells.
e RealisierungeinerStratagyie zur Nebenlaufigkitskontrolle.
e Evtl. Zusicherungron Redundanzfreiheit.

e BereitstellungronZugriffsmaglichkeitenaufpersistent®©bjektegemaler
eingesetzteKommunikationstechnologie.

Zur Verwaltungaller ObjektedesAnwendungsmodellkénnenmehrereDa-
tenbanklomponentereingesetztverden.Das einer konkretenKomponentezu-
grundeligendeObjektmodelldeckt daheru.U. nur einengewissenTeilbereich
desAnwendungsgebietsh

Eine Datenbankkmponentebesteht(gemarDefinition, siehe4.3.2) ausden
verschiedenebntereinheiterPersistenterSpeitier, Verwaltungsinstanzontrol-
linstanzund Zugriffsdienstdie in ihrer Gesamtheitlie Funktionalitatrealisieren.
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5.1. DATENBANKK OMPONENTE

5.1.1 PersistenterSpeicher
Einsatz einesDBMS

Im persistenterSpeicherwerdenAnwendungsobjektabgelgt. D.h. dieseOb-
jekte existierenlangerals der ProzelR der sie erzeugthat (Definition Persistenz.
Die OrganisatioraufsystemnaheEbenewird durchkommerziellverfiigbareDa-
tenbankmanagementsyste(@BMS) tbernommenDa auf Modellierungsebene
Objekteentworfen werden,muf3 daseingesetztddBMS in der Lage sein,diese
Objektein einerDatenbanlkabzubilden.

Im wesentlichergibt esderzeitzwei Typenvon DBMS: Bei relationalenDa-
tenbanlen erfolgt die Ablage der Anwendungsdateim Tabellengemalieinem
Entity-Relationship-Modellpei objektorientiertenDatenbankn werdenObjek-
te gespeichertLiegt einer Anwendungein Objektmodellzugrundeund soll ein
relationaleDMBS (RDBMS) zum Einsatzkommen,muReineAnderungder In-
formationsreprasentatioron Objektenin Tabellenerfolgen.Dabeimisserirech-
nikender objektorientierteiWelt, wie z.B. Vererlung und Polymorphismusent-
sprechen@bgebildetverden Esist zubeachtengdal3Objektidentitdbestehtzwei
Objekte,die sich in ihren Zustandemicht unterscheidenunterscheidersich in
ihrer Identitat.In relationalerDatenbanknunterscheidesich zwei Eintragenur
durchihre Werte.EinfacheAnderungeram Objektmodell etwa dasAbleiten ei-
ner neuenKlassevon einer bestehenderfiihren zu keinenweiteigehendern-
derungeran der objektorientierterDatenbankLiegt einerelationaleDatenbank
zugrundekoénnenumfangreicheReoganisationemler Tabellendie Folge sein.

DasOODBMS ObjectStore

Aufgrund der Dynamik und der komplexen Objekte dieses Anwendungsge-
biets sowie der vielfaltigen Abhangigleiten zwischenden Objekten,wird ein
OODBMS bevorzugt.Eswird ObjectStoe von ObjectDesigneingesetztgdasals
C++ Klassenbibliothekvorliegt.! ObjektorientierteDatenbankn verfiigeniiber
kein explizites SchemaVielmehrwurde durchdasObjektmodellbereitsfestge-
legt, welche Objektein der Datenbankverwaltet werden.Anderungerbzw. Er-
weiterungenerfolgen zunédchstam Objektmodell. WerdenexistierendeKlassen
modifiziert, musserpersistentébjekte,die InstanzerdieserKlassendarstellen,
entsprechendngepalltverden.Dazuwerdenvon objekt-orientierterDatenbank-
managementsystemenl.R. Schema-Eglutionswerkzeugédereitgestellt Diese
erlaubenentsprechend@npassungemereitsin Datenbankn existierenderOb-
jekte.NeueKlasserkdnneninkrementellhinzugefligtwerden Bereitsexistieren-

IMittlerweile wird auchJava unterstiitzt Sovohl C++- als auch Java-Applikationenkénnen
auf die gleicheDatenbankzugreifen.
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’ Verwaltungsinstanz ‘

e

DBMS 1 DBMS 2

Abbildung 5.1: Die physikalische Ablage der Daten kann unter Einsatz
unterschiedlicher Datenbankmanagementsysteme erfolgen. Diese DBMS
werden durch die Verwaltungsinstanz gekapselt. Eine Reorganisation der
Datenbanken bzw. Datenbankmanagementsysteme flhrt lediglich zu Ver-
anderungen in der Verwaltungsinstanz. Hierarchisch héher angesiedelte
Einheiten einer Datenbankkomponente sind davon nicht betroffen.

de Objektesinddavon nicht betrofen.

ObjectStoe ist alsverteiltesSystenrealisiert.Die Datenbankvird von einem
Senerverwaltet. Anwendungendie auf Datenbanknzugreifen sind Datenbank-
clients.Zur PerformanzsteigerungerfigtjedeMaschine auf derein Datenbank-
client lauft, Gber einenZwischenspeichefcade), der eineneffizienten Zugriff
aufbereitsgeladen&eitenermdglicht.Eine Verwaltungseinheiicache manager)
gewahrleistetKonsistenzwischeneinemlokalenZwischenspeicheund der Da-
tenbankbeim Sener.

5.1.2 Verwaltungsinstanz

Die Verwaltungsinstangzerwaltetdenpersistente®peicherd.h.regeltdieinterne
Organisationder Anwendungsobjektén Datenbankn desDBMS. Das anwen-
dungsspezifisch®bjektmodellwird unabhé&ngigrom eingesetztebBMS ent-
wickelt. Der datenbankspezifischeil, insbesonderBBMS abhangigeQuellco-
de,wird in derVerwaltungsinstangebindeltEserfolgt dadurcheineKapselung.
Soll daseingesetztd®BMS ausgestauschterden,ist lediglich dieserTeil einer
Datenbankkmponententsprechendu verandern.

Daruiberhinauganndie physikalischeAblageder Datenvon mehrals einem
DBMS realisiertsein(sieheAbbildung5.1). Die Verwaltungsinstanbedientsich
dabeider FunktionalitaterdieserDBMS, die sieintegriert.

NebenBasisoperationenyie i nsert ,renove, get undupdat e, werden
je nachAnwendungweitereOperationerangebotelfz.B.checkout ,checki n,
nmer ge, etc.) Der Zugriff auf persistent@bjekteerfolgt innerhalbvon Transak-
tionen,die die ACID-Forderungererfullen(vgl. 4.2.1).
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OSManager

Manager A Manager B Manager C

Abbildung 5.2: Datenbankkomponenten verfliigen tber spezialisierte Ma-
nagerklassen, die die Verwaltung des persistenten Speichers durch Kom-
munikation mit den jeweils eingesetzten Datenbankmanagementsystemen
durchfiihren. Allgemeine Funktionalitdten im Zusammenhang mit dem ob-
jektorientierten Datenbankmanagementsystem ObjectStore sind in die all-
gemeine Basisklasse OSManager ausgelagert, von der alle konkreten Ma-
nagerklassen abgeleitet werden. Der OODBMS spezifische Quellcode ist
in den Managerklassen gekapselt. Au3erhalb dieser Klassen muf3 kein
Wissen Uber das eingesetzte DBMS vorhanden sein.

Zur Realisierungler Verwaltungsinstanzvird ebenélls ein Objektmodeller
zeugtBeiderAnalysedererforderlicherFunktionalitaterkonnenallgemeinelei-
le in einerBasisklassgekapseliverden.Allen konkretenVerwaltungsinstanzen
liegenKlassenzugrundedie von dieserBasisklassabgeleitetverden.

Die Basisklass@SManager ,? die ObjectStoe-spezifischeBasisklasserea-
lisiert MethoderzumAnlegenund Offnenvon Datenbanknsowie zumErzeugen
von Wurzelobjekted und ihrem Zugriff. AbgeleiteteKlassenwerdenallgemein
alsDatenbankmangerklasserbezeichne(sieheAbbildung5.2).DieseManager
klassensind abhé&ngigvom Objektmodellder entsprechendeAnwendung.Die
Methodei nsert z.B. erwartetObjektedesObjektmodellsder entsprechenden
Anwendungals Parameter

NebendemBereitstellerdieseiBasisoperationeverwaltetdie Verwaltungsin-
stanzoptionallndexdatenstrukturerDieseermdglichereinenoptimiertenZugriff
aufObjekte EineNavigationdurchdie gesamtdatenbankaller Objektewird da-
durchvermiedenum spezifizierteAnfragekriterienzu tiberprufenDie eingesetz-
ten Datenstrukturersind dabeiabhangigvom anwendungsspezifisch&bjekt-
modell savie denerwartetenAnfragen.GegenibelRDBMS, denenmit der Re-
lationenalgebrain mathematischellodell zugrundeligt, ist bei OODBMS ein
Mehraufwandim Hinblick auf die optimierteAusflihrunggestellterAnfragenzu

208 stehtfiir Obj ect St or e.

SWurzelobjekterealisiererEinstiggspunkten denpersistenterSpeicherAnwendungsobjekte
werdenunterdiesenWurzelneingefugt.Den Wurzelobjekterwerdenvon denAnwendungsappli-
kationenNamenzugeteilt,iberdie ein Zugriff von allen Prozesseausermaoglichtwird.
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Verwaltungsinstanz

OODB-Manager RDB-Manager
A A

Y Y

o= -
=

OODBMS RDBMS

Abbildung 5.3: Indexdatenstrukturen zu einer objektorientierten Daten-
bank kdnnen unter Einsatz eines RDBMS verwaltet werden. Ergebnisse
einer Anfrage an eine Indexdatenbank sind Verweise auf Objekte in der
objektorientierten Datenbank.

leisten.Grundsatzlickkannbei einer Anfragedie gesamteSemantikder Objekte
ausgenutziverden.Allerdingsist ausPerformanzgriindediesnicht praktikabel,
falls die Anzahlder Objekteeinekritische Gré3eliberschreitefabhangigron der
Komplexitat der Objektesowie derLeistungdereingesetzteRechner).

IndexdatenstruktureRonnenebenélls als Objektein dergleichenDatenbank
abgelgt werdendie auchdie Anwendungsobjektenthalt.Alternativ ist der Ein-
satzeinesRDBMS denkbarZu einerobjektorientierteiatenbanlexistiereneine
MengerelationaleiDatenbanktabellerlie von einemRDBMS verwaltetwerden
(sieheAbbildung5.3). JenachAnwendungwerdenentsprechendiformationen
derAnwendungsobjekteedundanin TabellerrelationaleDatenbanknabgelgt.
Zur Beantwortungkomplexer Anfragenstehtdanndie gesamtd-unktionalitatder
relationenDatenbankn (inkl. Anfragesprachewie etwa SQL) zur Verfiigung.

DieseStratgjie bietetsichan,wennAnwendungsobjekteinehoheKomple-
xitat aufweisen,die objektorientierteDatenbankviele Objekte enthaltund das
Anfragespektrungrof3ist.

Um dieseStratgie im Modell abbildenzu kénnen,wird die Verwaltungsin-
stanzentsprechenérweitert.NebenobjektorientierterDatenbankmanageexi-
stierenzusatzlictrelationaleDatenbankmanagdfomplexe Anfragenwerdenzu-
nachstindenrelationalerDatenbankmanagébegebenDieserliefert alsErgeb-
nis eineListe von Objekt-IDs.Uber dieseListe konnenunter Einsatzdesobjek-
torientiertenDatenbankmanagedse Anwendungsobjekten der objektorientier
tenDatenbanladressiertverden.

Bei modifizierendenOperationenauf dem Datensatzmul3 Konsistenzzwi-
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Client ‘ ’ OODB-Manager ‘ ’ RDB-Manager ‘

| insert(obj) :

insert(obj)
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§ Transaktion

Abbildung 5.4: Werden mehrere Datenbanken zur Verwaltung von Infor-
mationen eingesetzt, muld Konsistenz zwischen diesen redundanten Da-
ten sichergestellt sein. Bei modifizierenden Operationen, wie z.B. der
Einflge-Operation, werden daher Transaktionen der jeweiligen DBMS ge-
schachtelt. Im Fehlerfall kbnnen Transaktionen von innen nach auf3en ab-
gebrochen bzw. bereits durchgefiihrte Transaktionen riickgangig gemacht
werden.

schenallenbeteiligtenDatenbanknsichegestelltwerden:zwischenObjektenin
objektorientierterDatenbanknsaowie ihrenassoziiertemelationalenndexdaten-
banlen.AktualisierungemrelationaleiDatenbanknerfolgeninnerhalbvon Trans-
aktionen.DieseTransaktionersindin der Transaktionder objektorientierterDa-
tenbankenthaltensieheAbbildung5.4).Im Fehlertll konnendiesegeschachtel-
tenTransaktionembgebrochewerden ohnedal3inkonsistenzeentstandesind.
Liegt eine erweiterteVerwaltungsinstanxor, kannin die Datenbankkmpo-
nenteoptionaleineRechercheinstargingeflgtwerden.

5.1.3 Kontrollinstanz

Die KontrollinstanzeinerDatenbankkmponenteealisierteine Strateyie zur Ne-
benlaufigleitskontrolle und stellt Redundanzfreiheisicher falls dieseAnforde-
rung bestehtDa zur Umsetzungler erforderlichenFunktionalitaterzugriffe auf
die Datenbanidurchgefuhriverdenmuissenwird auf Methoderdesentsprechen-
denManagerObjektszurickgegriffen, dasdie Verwaltungseinheitealisiert.
Einer Kontrollinstanzwerdenvon der VerwaltungsinstanzspezielleVarian-
ten von BasisoperationebereitgestelltZur Realisierungvon Nebenlaufigkits-
stratgien sowie der Gewahrleistungvon Redundanzfreiheisind ggf. eine Rei-
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he von Anfragen an die Datenbankinnerhalb einer Operation(wie z.B. i n-
sert) notwendig.Wie obenerwéhnt,ist der Zugriff auf persistenterSpeicher
nur innerhalbvon Transaktionemmaoglich. ObjectStoe erlaubtzwar die Schach-
telung von Transaktionenallerdingsmuissenalle Transaktionervom gleichen
Typ sein(d.h. entwederlesendoder schreibend. Fur die Realisierungetwa der
I nsert -Operationwird jedoch zur Sicherstellungder Redundanzfreiheiauf
get -Operationereurtckgegriffen: bevor ein neuesObjekt eingeftigtwird, wird
zunachstiberprift,ob es bereitsin der Datenbankenthaltenist. Dazu werden
get -Operationeraufgerufeni nser t -Operationenverdeninnerhalbschreiben-
der Transaktionerausgefihrtget -Operationerhingegeninnerhalblesenderin
der damgestelltenSituationwirde eszu einemLaufzeitfehlerkommen,dainner
halbderschreibendennser t -Transaktiordie lesendeget -Transaktiorausge-
fuhrt werdenmdifite.

Die einfacheserielle Abfolge von get - und i nser t -Methodeninnerhalb
jeweils abgeschlossenérransaktionersichert keine Redundanzfreiheizu. Es
konnteder Fall eintretendalRzwischendiesenbeidenTransaktionerein weiterer
Prozel®inei nser t -MethodeausgeftuhrunddamitdenZustandder Datenbank
veranderhat.NachAbschlul’dieserbeiden nsert -TransaktionelkdnnenRed-
undanzbzw. Inkonsistenzemicht ausgeschlossemerden.Daherbietetdie Ver-
waltungsinstan¥/ariantender Basisoperationeder Kontrollinstanzan, die kei-
ne TransaktionemnthaltenDie Verantwortungder Transaktionsgrenzesird auf
die Kontrollinstanzabgeavalzt, die alle Datenban&perationennnerhalbnur einer
Transaktiorausfuihrt EinefehlerhafteSchachtelungst dadurchausgeschlossen.

Nebenlaufigkeitskontrolle

Wie in 4.2.2dagestellt,kommenzwei Stratgien der Nebenlaufigkitskontrolle
zumEinsatz.

PessimistischeVariante Bei der pessimistischeariantewird dasEntstehen
von Inkonsistenzervermieden.Gemalidem hybriden Ansatz zur Datenhaltung
wird schreibendezugriff aufInformationsobjektelurcheinezentraleinstanzko-
ordiniert. DieseAufgabelbernimmtdie KontrollinstanzeinerDatenbankkmpo-
nente.

SchreibendeZugriff wird serialisiert.Bevor ein Prozel¥in persistente©b-
jekt modifizierenkann,mufeinetransienteKopie (Replikat)desentsprechenden
Objektsvon der Datenbankkmponenteangefordertwerden(chedout). Ist das
Objektverfugbar d.h. eswurdevon keinemweiterenProzelizu einemfriheren
Zeitpunktangeforderund nicht wiederder Kontrollinstanziibegeben,wird ein
transientefkeplikaterzeugt.Daspersistentériginal wird als gesperrimarkiert.
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Im Awareness-Objektiles Anwendungsobjektsverdenentsprechendinforma-
tioneneingetragenZeitstempelder chedkout Anforderung,NamedesGruppen-
mitglieds bzw. Prozel3namdei automatisierterModifikationen.Die genannten
Operationen(Test, ob Objekt verfigbarund setzender Sperreinkl. Aktualisie-
rung des Awareness-Objektsyerdeninnerhalbeiner schreibenderransaktion
ausgefuhrtDadurchwird sichegestellt,dal3kein nebenlaufigeProzelkzwischen
dieserbeidenOperationerzusatzlicheineKopie despersistente®bjektserhalt.

DasReplikatwird tberdie Kommunikationsschichin den personlicherin-
formationsraundes Clients transportiert Dort kann dasObjekt bearbeitetwer-
den.Nach Abschluf3der Modifikationenwird dasObjekt wiederan die Daten-
banklomponentaibegeben(chedin). Die Kontrollinstanziberpriftnunanhand
der Zeitstempeln den Awareness-Objektemb daseingereichteObjekt ein Re-
plikat despersistenter®bjektsist. Ist diesder Fall, wird ggf. datenbankweiauf
Redundanzfreihedeteste{s.u.).Dadurchwird ausgeschlossedal3aufgrundvon
Modifikationenredundanténformationenn dengemeinsamemformationsraum
eingebrachwurden.

Warenalle Testserfolgreich,wird daspersistenteDbjekt durch das modifi-
Zierte Replikat ersetzt,das Awareness-Objekaktualisiert(z.B. Zeitstempelder
letztenVeranderungund die SperreaufgehobenDas Objekt stehtfiir Modifika-
tionenwiederzur Verfigung.

Ist ein Objektnicht verfligbar werdendie Awareness-Informationeausdie-
semObjektdemAnfordererprasentiertDieserkannentsprechendeagierenin-
demer z.B. dasGruppenmitglieddasdasObjekt geradebearbeitetkontaktiert
(direkt, perEmail oderper Telefon).

Die pessimistisché&tratgie zur Nebenlaufigkitskontrolle kannunabhéngig
vomzugrundeligenderanwendungsspezifisch@bjektmodellrealisiertwerden.
Die fur die Funktionalitatder Nebenlaufigkitskontrolle notwendigenformation
wird durchdasAwareness-Objektjasjedespersistentébjekt sowie jedestran-
sienteReplikatenthalt,reprasentiert.

Optimistische Variante Bei der optimistischenVariante wird davon ausge-
gangen,dal’ keine InkonsistenzerentstehenDaher kann zu jedem Zeitpunkt
ein Objekt zur Modifikation angeforderiverden(chedout). Nach Abschlul3der
Modifikationenwird dasReplikatder Datenbankkmponentewieder tibegeben
(chedin).

Bevor Anderungenpersistentiibernommerwerdenkénnen,muR eine Kon-
fliktanalysedurchgefuhrwverden.Dieseerfolgt tiber Zeitstempeim Awareness-
ObjektbeteiligterObjektebzw. Replikate:Bei der Ausfiihrungdeschedout Be-
fehlswird in dasAwareness-ObjekliesReplikatsder last-modifiedZeitstempel
despersistenter©ObjektseingetragenBeim chedin wird dieserZeitstempeldes
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Replikatsmit demlast-modifiedZeitstempebespersistentei®bjektsverlichen.
Stimmendieselberein kamesin derZwischenzeitzu keinenModifikationen.In
diesemFall konnendie Anderungerin die Datenbankibernommenverden.

Sind sie unterschiedlichywurde das persistenteObjekt in der Zwischenzeit
modifiziert. In diesemFall muf3eine Konfliktanalysedurchgefihriwerden.Ver-
fugt die Datenbankibereinehistory, d.h.zujedemObjektexistiert eineListe al-
tererVersionenkannanhanddieserObjektwersionendemaktuellenpersistenten
Objektsawie demtransienterReplikat,je nachKomplexitat deranwendungsspe-
zifischenSemantikder Objekte,auf syntaktischeEbeneentschiedenverden,ob
Anderungenm Replikateinfachiibernommenverderkénnerf oderob Gruppen-
mitgliederiberdie Situationinformiertwerdenundmanuellentscheidemdissen.

Kann ein Konflikt nicht automatisierbehoberwerden,missenGruppenmit-
gliederiberdieseSituationbenachrichtigiverden.Trat ein Konflikt im Rahmen
einerinteraktvenAktion auf, kanndieseNotifikation direkt erfolgen.ldealerwei-
sewird demGruppenmitglieddie Situationgraphischaufbereiteforasentiertjn-
demUnterschieden denObjektwersionerhenorgehoberwerden.DiesePrasen-
tationsollteentsprechendeandlungereur Konfliktbehelnngermaéglichen.

ErfolgtederKonfliktfallim RahmerautomatisierablaufendeProzessenis-
senZustanden entsprechenddmgdateiervermerktwerden NachAbschlulides
Prozessesul ein Gruppenmitgliedetwa das,dasden ProzelRangestol3eihat,
UbersolcheSituationennformiertwerden.DasGruppenmitgliednuf3analogder
interaktvenAnwendungunterstutziverdendie Liste derKonfliktfalle bearbeiten
zukonnen.

Gewabhrleistungder Redundanzfreiheit

Die ForderungnachRedundanzfreiheist abhangigvon der jeweiligen Anwen-
dung.Redundanzfreiheibedeutetdaliein Objektals Reprasentargineranwen-
dungsspezifischemformationseinheitnur einmal im Datensatzenthaltensein
darf. So darf etwa bei der zentralenLiteraturerwaltung ein Zitat eineswissen-
schaftlicherArtik els nur einmaleingefigtwerden,auchwennz.B. von zwei un-
terschiedlicherQuellenunterschiedlicheAbkirzungenfir ein bestimmteswis-
senschaftlichedournalverwendetverden.

Um Redundanzfreihegicherstellerzu konnen missernvor demEinfligenei-
nesneuenObjektsbzw. vor der Ubernahmevon ModifikationenauseinemRe-
plikat entsprechend&nalysenin demgemeinsameimformationsraundurchge-
fuhrt werden.JenachAnwendungexistierenunterschiedlich&riterien. D.h. die
Gewahrleistungder Redundanzfreiheist nur auf semantischeEbenerealisier
bar, dalnhalteder Anwendungsobjektbetrofen sind. Dahermul3dieserAspekt

4Diesist z.B. der Fall, wennzwei Gruppenmitgliedeunabhangigzoneinandererschiedene
BereicheeinesObjektsbearbeitehaben.
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bei jeder konkretenDatenbankkmponenteanhanddes zugrundeligendenOb-
jektmodellsgeeigneentworfenundimplementiertwerden.Die dazunotwendige
Infrastrukturkanngenerischbereitgestelltverden.

5.1.4 Zugriffsdienst

Der Zugriffsdienstexportiert Schnittstellendie von Clients importiert werden
kénnen.Um die interneOrganisatiorbestehendusVerwaltungs-,Kontroll- und
ggf. Rechercheinstanzachaul3erzu verdeclen,wird derZugriffsdienstalseige-
nesObjektmodelliert,dasmit dendarunterliggenderManagerobjektekommuni-
ziert. Der Zugriffsdienstist abhangigvon der eingesetztelKommunikationstech-
nologie. Erfolgt der Einsatzvon CORBA, wird der Zugriffsdienstals CORBA-
Senerrealisiert WerdenandereProtololle verwendetmiisserentsprechendgu-
griffsdiensteangebotenverden.

Anderungenan der internenOrganisationder Objektein Datenbankn soll-
ten keine Anderungenan denexportiertenSchnittstellerzur Folge haben,aulzer
die Funktionalitatwird verandertbzw. erweitert.Dadurchkénnenden Zugriffs-
diensten.d.R. nicht bekannteClientstrotz Datenbank-internedReoganisationen
urnveranderablaufen WerdenneueSchnittstellerangebotenmissemur die Cli-
entsentsprechendngepaldtverden die dieseneueFunktionalitatnutzenwollen.
Auf Abwartstompatibilitaitmu3beijederModifikation exportierterSchnittstellen
geachtewerden,dasich ansonstemine Reihevon AnpassungerigabenDiese
Situationwird im Kontext von CORBA dadurcherschwert,daRdie entwickel-
tenClientsvon denjeweiligen Entwicklernangepaldtverdenmif3ten Diesesind
jedoch(i.d.R.) nicht bekanntsodalfisieauchnicht tiberdie Veranderungeimfor-
miertwerdenkdnnen.

AusderSichteinesClientssindvon einerDatenbankkmponentdediglichdie
exportiertenSchnittstellersichtbar(im Fall von CORBA als IDL-Definitionen).
Die Realisierungder Ortstransparenwird derVerantwortungder Kommunikati-
onsschichtibegeben.

5.2 Kommunikationsschicht

AufgabedieserSchichtist die Kommunikationsunterstiitzung einerheteroge-
nenUmgelungmit demZiel, Clientsortstransparentedugriff auf Senerfunktio-
nalitdtenuber Plattform- und Programmiersprachengrenzeimweg zu ermogli-
chen.
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Schnittstellen-
_— _— / beschreibung
in IDL

IDL Compiler
Quellcode Quellcode
(Client) (Server)
generierter generierter
Quellcode Quellcode
(Client) (Server)
© Kommunikation @
Applikation Applikation

Abbildung 5.5: Schnittstellen werden in CORBA in der Schnittstellenbe-
schreibungssprache IDL verfaBt. Spezielle Ubersetzer erzeugen aus die-
sen Beschreibungen programmiersprachenspezifischen Quellcode, der zu
den Applikationen hinzugeftigt wird. Dieser generierte Quellcode realisiert
u.a. die Kommunikation zwischen Client und Server im CORBA Umfeld.

5.2.1 CORBA

CORRBA wird in diesemGroupwaresystenals Kommunikationstechnologiein-
gesetztSchnittstellenvon Datenbankkmponentenwerdenin der Schnittstellen-
beschreibingssprachtDL spezifiziert.Ubersetzeerzeugemaraugprogrammier
sprachenspezifischeQuellcode,der die KommunikationgemaRdem CORBA-
Standardealisiert(sieheAbbildung5.5). Die Implementierungler Zugriffsdien-
ste erfolgte bei den entwickelten Datenbankkmponenterin der Programmier
spracheC++.

Nebender plattform- und programmiersprachenunabhangigéeschreibing
exportierterSchnittstellererlaubtCORBA zurLaufzeittransparententfernteOb-
jektzugriffe. Die Vermittlung zwischenClient und Sener erfolgt durch einen
Object RequestBroker (ORB) (siehe Abbildung 5.6). CORBA-Sener melden
Schnittstellendie fur ClientsbereitsteherpeieinemORBan.Dieserverflgtiber
interneVerzeichnissé¢interfacerepository, in die SchnittstellerregistrierterSer
ver eingetragemwerden.Zur Laufzeit werdenAnfragenvon Clientszunédchstn
denVermittlerORBgeschicktDieserermitteltanhandderangeforderteischnitt-
stelleund seinenEintragenim interfacerepositoryeinengeeigneterSener. Die
Clientanfragevird andiesenSener weitervermittelt,daserzielteErgebnisanden
ClientzurickggebenD.h. zwischenClientund Sener wird eineindirekteKom-
munikationrealisiert.

Die im CORBA-StandardenthaltenerProtolollspezifikationenermoglichen
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Interface
@ Repository
< ,’I ORB >

!
generierter _ _

Quellcode @

Abbildung 5.6: Die Vermittlung zwischen Client und Server erfolgt durch
Object Request Broker (ORB). Server melden ihre Dienste beim ORB an,
der diese Informationen Clients transparent zur Verfiigung stellt.

die Kommunikationzwischen CORBA-Komponentendie von verschiedenen
CORBA-Produkten(und -Herstellern)erzeugtwurden.Abgesehervon der Spe-
zifikation der Semantik die in Prosaerfolgenmul3,gentigtdie Schnittstellenbe-
schreilungin IDL, um DiensteentfernterObjektenutzenzu kbnnen.Bei der Ent-
wicklung entsprechendetlientprogrammaest esnicht notwendigzu wissen,auf
welcheArt undin welcherProgrammiersprachein CORBA-konformer Sener
realisiertwurde.

5.2.2 RPC

Aus praktischenGrindenwird parallel zu CORBA eine proprietdre RPC-
Implementierungn diesemGroupwaresysteneingesetztDer Grund liegt dar
in, dal3eine Vielzahl von Programmenn der wissenschaftlichedrbeitsgruppe
MIPS in der Programmiersprachegerl entwickelt werden.Es existiert derzeitje-
dochkein CORBA-Produkt,daseineumfassendgerl-Unterstitzun@nbietetAl-
le Datenbankkmponentenvurdenin C++ realisiert.Gruppenmitgliedemiissen
in perl-Programmelfz.B. CGI-Skripten)Methoderpersistente©bjekteaufrufen.
Daherwird ein minimaler RPC-Mechanismugingesetztder C++-Sener und
perl-ClientsunterstutzisieheAbbildung 5.7). Die erforderlichenFunktionalita-
tenwerdenals perl padkage fir perl Clientsbzw. alsC++ Klassenfur C++ Ser
ver bereitgestelltDie zugrundeligendesocket -Kommunikationist verdeckt.
Zur Laufzeitwird fur denAnwendungsprogrammierétransparenein Client ge-
startet derdie verteilteKommunikationdurchfihrt.

Die RealisierungdiesesRPC-Mechanismusinerhalbeiner Datenbankkm-
ponentgoarallelzur CORBA-Unterstltzungst aufgrunddesmodularerundhier-
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Abbildung 5.7: Ein proprietdrer RPC-Mechanismus unterstitzt C++ Server
und perl Clients.

archischerAufbausleichtumsetzbarUnterstitzteineDatenbankkmponenteso-
wohl CORBA alsauchdenproprietarerRPC-Mechanismusyerdenentsprechen-
deZugriffsdiensteangebotetisieheAbbildung5.8). DieseDienstesindspezifisch
fur die eingesetzt&ommunikationstechnologi&eideSenerimplementierungen
basiererauf denuntegeordnetertinheiteneinerKomponenteVerwaltungs-und
Kontrollinstanz.Aufgrund dieserArchitektur werdeninsbesonderénkonsisten-
zenvermiedenpbwohl sovohl RPC-Serer alsauchCORBA-Sener Schnittstel-
len zu updat e-MethodenbereitstellenBeideInstanzerkdnnenparallelneben-
einanderexistierenund tUberdie dazwischengeschaltetémstanzerauf denglei-
chenpersistenteidpeicherzugreifen.

Zur RealisierunglesRPC-Mechanismug/urdeein Protololl entwickelt, das
den DatenaustausckwischenClient und Sener realisiert.EinfacheDatentypen
werdendiesemProtololl folgendin entsprechendParstellungerkonvertiertund
UberdasNetzwerkubertragen.

Im Gegensatzzu CORBA realisiert dieser RPC-Mechanismugine direk-
te Kommunikationzwischenden Kommunikationspartnerahnedazwischenge-
schaltetenvermittler. Die gemeinsamé.aufzeitumgehng ist in einer Konfigu-
rationsdatenbankeschriebenzu der Clientsund Sener Zugriff haben.Clients
kénnenuberlesenderZugriff auf dieseDatenbanldengewntinschterSener loka-
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CORBA
Client

‘V RPC

Y
CORBA A

Zugriffsdienst Zugriffsdienst
RPC CORBA

Kontrollinstanz

Verwaltungsinstanz

persistenter Speicher

Abbildung 5.8: Der proprietare RPC-Mechanismus und der CORBA-
Standard kdnnen im Groupwaresystem parallel existieren. Je nach unter-
stutzter Kommunikationstechnologie missen entsprechende Zugriffsdien-
ste angeboten werden.

lisieren.

DieseRPC-Ldsungwie sieim Prototyperrealisiertwurde,ist deutlichinfle-
xibler alsdie Anwendungvon CORBA. Esexistiertkeinestandardisiert&chnitt-
stellenbeschreilngssprachebie Konfigurationsdatenbang&t nur durchdenAd-
ministratorveranderbamicht etwa durchdenSenerprozelselbst.Eine einfache
Migration desSeners auf eine andereMaschineoder die Umleitung der Kom-
munikationauf einenanderensodet-port ist daherderzeitnur manuelldurch-
fuhrbar Eswurdebei derImplementierunglesRPC-Mechanismusin Kompro-
mil3 eingggangen,da mittelfristig eine Ersetzungdurch CORBA-Komponenten
angestrebivird. Die entworfeneArchitekturundihre konkreteprogrammierspra-
chenabhangiggmsetzungerlaubteineeinfacheundschnelleMigrationdesRPC-
MechanismusiachCOREBA.
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5.3 Informationswandler

Ziel desInformationsvandlersist die automatisiertdntegrationvon Informatio-
nenausexternenQuellenin lokaleInformationsrAumeGemalderDefinition (sie-
he4.6) wird im folgendenauf die Realisierungler Teile Importeinheit Aufberei-
tungseinheisowie Intergrationseinheinahereingegangen.

5.3.1 Importeinheit

Aufgabe der Importeinheitist der Zugriff auf Daten externer Quellenund de-
renAblagein einerinternenStruktur, Uberdie die Aufbereitungseinhetugreifen
kann.Durchdie Importeinheiterfolgt eine Datenlonvertierungauf rein syntakti-
scherEbene.

Damit eine ImporteinheitDaten extrahierenkann, muf3 die Grammatikder
Sprachejn der die Quelle verfaltist, beschrieberwerden.Durch Parserkann
auf syntaktischeEbenefestgestelltverden,ob ein gegebenedVort (hier externe
Daten)ein Wort der durchdie Grammatikbeschriebeneprachest. Zur Rea-
lisierung kdnnenParsegeneratorereingesetztverden,die anhandspezifizierter
GrammatilenentsprechendBarserautomatisiererzeugen.

Werdenstandardisiert&prachereingesetztkannauf existierendeParserzu-
rackgagriffen werden.Ein Beispielist CORBA: werdenDatendurch CORBA-
konformeSener angebotenwerdenexportierteSchnittstellendie einenentfern-
tenDatenzugrif ermoglichenjn der SprachdDL verfal3t.In diesemFall besteht
die ImporteinheitauseinemCORBA-Client. Ein weiteresBeispielfir einestan-
dardisierteSprachast XML (siehez.B.[Lau98]).

Fir den Datenaustausckwischenimport- und Aufbereitungseinheimissen
geeignetestrukturengeschakenwerden.Diesemissermdglichstallgemeinsein,
um zukinftige Quellenohne Veranderungler Aufbereitungseinheiintegrieren
zu kdnnen.Werdenvon denrealisiertenParsernDatenstrukturenm Hauptspei-
cherangelgt, mul3die nachgeschaltetdufbereitungseinhein derLagesein,auf
diesenSpeicherbereickugreifenzu konnen.Es missenMlechanismenealisiert
werdendie eineNavigationdurchdieseinterneReprasentatioarlaubengdanicht
immeralle importiertenDatenvon der Aufbereitungseinheibenoétigtwerden.

Eineflexible Losungist die Asnwendungvon XML flir diesenDatentransfer:
Die Importeinheitproduziertals ErgebniseineXML-Datei, die von der Aufberei-
tungseinheiunterEinsatzexistierenderXML-Parsereingelesenverdenkann.In
diesenmFall mulRkeineweitereSprachederDatenstruktuentwickelt werdenum
temporarDatenintern verwaltenzu kénnen.Der NachteildieserLdsunggegen-
UberDatenstrukturemm Hauptspeicheist die geringerePerformanzgda zusatz-
lich Dateiengeschriebemnd wiedergeleserwerdenmuissenAllerdingsist eine
Anpassun@nneueGegebenheiteteichterumzusetzen.
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T
E——% Parser A | Importeinheit }—>

externe Quelle A

XML-Datei \

XM
Parser
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74,‘Parser5 ! Importeinheit }—»

externe Quelle B

XML-Datei

T
L : Aufbereitungseinheit c Integrationseinheit

Privater
Informationsraum

Informationswandler

Abbildung 5.9: Anwendung von XML zum Datentransfer innerhalb eines
Informationswandlers. Importeinheiten produzieren aus unterschiedlichen
Quellen als Ergebnis XML-Dateien, die von der Aufbereitungseinheit un-
ter Einsatz existierender XML-Parser eingelesen werden kénnen. Anhand
der Informationen in den XML-Dateien kdnnen entsprechende Klassen
des Objektmodells instantiiert werden. Der Aufbereitungseinheit mul3 da-
her das zugrundeliegende Objektmodell bekannt sein.

Unabhangigvon der eingesetzterstratgie zum Datenimportkanndie Auf-
bereitungseinheiéntwickelt werden,da die Spracheder Quelle an dieserStelle
bereitsverdeckiist.

5.3.2 Aufbereitungseinheit

Die AufbereitungseinheierzeugtneueObjekteim Anwendungskntext, die ins-
besonderesine neue eindeutigeObjekt-ID enthalten.Bendtigte Informationen
werdenausder von der ImporteinheiterzeugtenStruktur extrahiert. An dieser
Stelleist Wissenum die Semantikder entsprechendeDatenund Objektevon-
noten. Es findet eine semantischdnformationslonvertierungvon der internen
Darstellungzwischenimport- und Aufbereitungseinheitum Objekt geméaRdem
zugrundeligendenObjektmodellder jeweiligen Anwendungstatt. DieseUmset-
zungerfolgtin semantischeMethodendie manuellerzeugtwerdenmiissenAn
dieserStellekannauRedemZugriff aufexternelnformationerkeineRechnerun-
terstutzungoei der Entwicklungangebotenverden.

BeispielsweiseverdenAutorenzeilenin Literaturzitatenvon verschiedenen
externenDatenbankbetreiberand Literaturdiensterunterschiedliclorganisiert.
Im Formatder DatenbankEMBL NucleotideSequenc®atabasewird die Auto-
renzeilevon [MHK T99] beispielsweiséolgendermaRedaigestellt:
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4 e NULL
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Abbildung 5.10: Objektorientierte Reprasentation von Autoren eines Lite-
raturzitats.

AU Mewes HW Heumann K, Kaps A, Mayer K,
Pfeiffer F, Stocker S, Frishman D

Bei der textuellen Repréasentationder ProteinsequenzdatenbanRIR-
Internationalerfolgt folgendeDarstellung:

#aut hors Mewes, H W; Heumann, K. ; Kaps, A ; Myer,
K.; Pfeiffer, F.; Stocker, S.; Frishman, D

In der objektinternenReprasentationvird eine Liste von Autoren abgelgt
(siehe Abbildung 5.10), gemal3der Reihenfolgedes Auftretensin der entspre-
chenderPublikation.

5.3.3 Integrationseinheit

Die AufbereitungseinheierzeugineueObjektein personlicherdnformationsrau-
men.Aufgabeder Integrationseinheitst die Migration dieserObjektein die ent-
sprechend®atenbankkmponentegegeniiberer sie als Client auftritt. Objekte
werdenunterVerwendunglerKommunikationsschiclendenSener derentspre-
chenderDatenbankkmponentdibegebenDazuwird ein entsprechendddienst
desZugriffsdienstader Datenbankkmponenten AnspruchgenommenDie wei-
tere Prozessierungrfolgt dort. Wurde ein Objekt erfolgreichintegriert, wird es
ausdempersonlicherdnformationsraundesGruppenmitglied$zw. desentspre-
chenderAgentenentfernt.

Gehtdie Antwort der DatenbankkmponenteiberdaserfolgreicheEinfiigen
verloren(z.B. aufgrundeinesProzel3-oderNetzwerkausdlls), wird die durchge-
fuhrte Prozessierungu einemspatererZeitpunkterkannt(sieheAbbildung5.11).
Bleibt dasResultataus,versuchtdie IntegrationseinheierneutdasObjekteinzu-
fugen.Die Kontrollinstanzder Datenbankkmponentedie Redundanzfreihei-
cherstellt,erkenntdieseSituationund Ubermittelteine entsprechendblachricht
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timeout! > insert(obj) |
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! error: !
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Abbildung 5.11: Sicherstellung der Redundanzfreiheit in einer verteilten
Umgebung: das erfolgreiche Einfligen eines Objekts wird zu einem spa-
teren Zeitpunkt erkannt und dem Client mitgeteilt. Eine Doppelprozessie-
rung findet nicht statt.

andenentfernterClient. DieserentferntdasObjektausdempersonlicherinfor-
mationsraum.

5.3.4 Manuelle Bearbeitungen

Sollenim RahmendesDatenimportananuelleKorrekturenbzw. Erweiterungen
durchgefuhriverdenkdnnenAufbereitungsundintegrationseinheivoneinander
geloppeltwerden.Nach Abschlu3der Aufbereitungsphaskegen neueObjekte
im personlichednformationsraundesGruppenmitgliedsor. Nacheinerentspre-
chenderNotifikationkdbnnemmanuelleModifikationendurchgefuhriverden.Sind
dieseabgeschlossenyird die Integrationseinheitngestol3erDazuwird Grup-
penmitgliederreine Bedienoberflachangebotendie dasBearbeitervon Objek-
tensawie dasAnstolRerderintegrationseinheitlurcheinfachenviausklickermég-
licht.
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Awareness

AN

Abbildung 5.12: Modellierung von Awareness-Informationen in einer
Klassenhierarchie. Spezielle Anforderungen an Awareness-Informationen
werden in weiteren Klassen abgebildet, die von diesen Awareness-
Basisklassen abgeleitet sind.

5.4 Awareness

Awarenessvurdein 4.7 als Wissendefiniert, auf dem dasVerstandnisdesAr-
beitgescheheniseruht.Um diesesWissenzu erzeugensind Informationentber
dasGeschehein denGruppen-Informationsraumeronnéten, die Gruppenmit-
gliedernzugénglichsein missenDies kann aktiv durch das Groupwaresystem
erfolgenoderpassv durchentsprechendanfragender Gruppenmitglieder

FolgendeFragendie gesamteésruppen-Informationsraunteetrefen, werden
von Gruppenmitgliedergestellt:

e Gibt esneueObjekteim Informationsaum,die ich noch nicht geseherha-
be?

e FehlenObjekteim Informationsaum,d.h.ist der Informationsaumurvoll-
standig?

NebendieserAwareness-Informationaibergesamténformationsrumexistie-
renzu einzelnerObjektenentsprechendBaten.Zur Modellierungdieserobjekt-
spezifischerAwarenessvurden Awareness-Klasseaingefuhrt.Die Basisklasse
Awar eness enthaltinformationendie generelivon Interessesind: Zeitstempel
undNamedesGruppenmitgliedsgdasdasObjekterzeugtozw. zuletztmodifiziert
hat.Dartiberhinausvird die Moglichkeit angebotenfreie Annotationereinzutra-
gen.

In der ndchsterEbenesind Awareness-Klasseenthaltendie je nacheinge-
setzterStratgjie zur Nebenlaufigkitskontrolle weitere Informationenverwalten
(sieheAbbildung5.12).Die KlassePessAwar eness enthéltzusatzlichdnfor-
mationentberden Zeitpunktder AnforderungdesassoziierterAnwendungsob-
jektssowie denNamendesGruppenmitglied®ei pessimistischeBtratgien.Die
KlasseOpt Awar eness ist lediglich aus Entwurfsgriindereingefihrtworden.
SieenthaltgegenubederBasisklassé&war eness keineweiterenKlassewaria-
blenbzw. Methoden Anwendungsspezifisch®wareness-Informationdoei Ein-
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satzder optimistischenVariantezur Nebenlaufigkitskontrolle werdenvon die-
serKlasseabgeleitet(siehez.B. 5.5.1). Dadurchwird die Ubersichtlichleit der
Awareness-Klassenhierarchvierbessert.

Die Verwaltungder Awareness-Informationegrfolgt durch Aggregationvon
Awarenessund AnwendungsobjektenAwareness-Objekterlaubendie Beant-
wortungfolgenderFragen:

¢ WurdeeinbestimmtegnformationsobjekseiteinemgewissenrDatummodi-
fiziert?

¢ \\ennich einInformationsobjeknicht bearbeiterkann:vonweldhemGrup-
penmitgliedwird dieseObjektseitwannbearbeiteundwie kannich meine
Kollegin/meinerKollegenerreichen?

Dazuwerdenin Awareness-Objektam RahmenvonBearbeitungeentsprechen-
deDateneingetragerfz.B. Zeitstempebderinformationenwer ein Objektbear
beitet). Uber die Mengealler Awareness-ObjektkinnenAnfragengestelltwer-
den.Als Ergebniserhaltdas Gruppenmitgliedeine Liste von Objekten,die die
Anfragekriterienerfillen. Diese Funktionalitatwird von der Datenbankkmpo-
nenteangeboten.

Awareness-Informationerkonnen kombiniert werden. Aus Awareness-
Objektervon Anwendungsobjekteaetwa kanndie Informationextrahiertwerden,
welche Gruppenmitgliedemvelche Objekte bearbeiten Aus den Informationen,
die UberdasgesamteSystembestehenkann ermittelt werden,ob ein bestimm-
tes Gruppenmitgliedm Systemangemeldeist und ggf. an welchemRechner
DurchKombinierendieserinformationerkannein Gruppenmitgliedcentscheiden,
mit welchemundaufwelcheArt esmit seinemKollegen/seineKollegin in Kon-
takttretenkann(direkt, Telefon,Email, etc.).

5.5 AusgewahlteApplikationen

Nach der Darstellung von Implementierungsaspekteallgemeiner Teile des
Groupwaresystemsvird im verbleibenderTeil diesesKapitelsauf konkreteAp-

plikationeneingegangendie prototypischmplementierundin derArbeitsgruppe
eingesetzivurden.

5.5.1 Literatur verwaltung

Ziel derzentralerLiteraturverwaltungist, einenfokussierterundredundanzfreien
Datenbestan@n Literaturzitatenunterschiedlicheyps zu administrierenDie
Realisierungerfolgt als Datenbankkmponentgemalder Definitionin 4.3.2.
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Awareness

AN

LitAwareness

Abbildung 5.13: Fur die Literaturverwaltung existiert eine eigene
Awareness-Klasse Lit Awar eness, die in die allgemeine Awareness-
Klassenhierarchie eingebunden ist.

Eine objektorientierteDatenbank,die vom zugrundeligendenOODBMS
(ObjectStoe) verwaltetwird, realisiertden persistenterspeicherDasassoziier
te Anwendungsobjektmodeiét eine Klassenhierarchieestehenduszwei Ebe-
nen:alle konkretenLiteraturtypenwerdenals individuelle Klassenrealisiert,die
von einerallgemeinerBasisklassabgeleitetverden(sieheAbbildung4.10).Die
Basisklassenthéltnebendenallgemeinerileilenaller Literaturtypen(z.B. Auto-
renzeile)ein Awareness-Objektdasobjektspezifischéwareness-Informationen
enthalt.

Optimistische Nebenlaufigkeitskontrolle

Als Stratgyie zur Nebenlaufigkitskontrollewird die optimistischévarianteeinge-
setzt(vgl. 4.2.2).Eswird fUr die LiteraturnerwaltungeineeigeneAwareness-Klas-
seLi t Awar eness in die Hierarchieeingefligt(siehe5.4), die von der Klasse
Opt Awar eness abgeleitetist (sieheAbbildung5.13).Dementsprechenehthalt
dasAwareness-ObjelginenZeitstempelderdenZeitpunktderletztenModifika-
tion am ZustanddesObjektsfesthalt.Fernerexistiert ein freies Annotationsfeld,
in dem GruppenmitgliedebeliebigeBemerkungerzu diesemObjekt eintragen
konnen.Diese Bemerkungerkénnenvon allen Gruppenmitgliederreingesehen
und verandertozw. erganztwerden.Schlielichwird die Informationverwaltet,
auswelcherQuellediese<Zitat stammt.

Redundanzfreiheit

Zur Sicherstellungler Redundanzfreihemul3in derKontrollinstanzentschieden
werdenpbeinbestimmteitat bereitsn derDatenbanlenthaltenst. Die Durch-
fuhrungdiesesTestsist abhangigvom Typ desZitats. AnhandzweierBeispiele
soll dieserTestveranschaulichiverden.

131



5.5. AUSGEWAHLTE APPLIKATIONEN

‘ Zugriffsdienst %—»E
Informationen ber Nutzung
Kontrollinstanz ﬁ

Rechercheinstanz F—»

Indexdatenstrukturen

‘ JournalManager ‘

=

Journalnamen

Verwaltungsinstanz

Ny

O0DB

OODBMS

Abbildung 5.14: Sicherstellung der Redundanzfreiheit, speziell bei wissen-
schaftlichen Artikeln, durch Realisierung eines Jour nal Managers.

Artik el Bei Journalzitatensind die entscheidendeKriterien der Journalname,
die Ausgabegdie Seitennummeder Seite,auf derder Artik el beginnt, sowie der
Erstautor AnhanddieserAngabenwird durcheine Anfragean die Literatuner-
waltungermittelt,ob dieserspezifiziertavissenschaftlich@ufsatzbereitsm Da-
tensatznthaltenst.

PotentiellneueZitate werdenausverschiedeneexternenQuellenextrahiert,
die unterschiedlichédbklrzungerfir wissenschaftlichdournaleverwendenDa-
hermuRRein Mechanismusealisiertwerden dertrotz unterschiedlicheYarianten
in der Schreibweiséozw. unterschiedlicheAbkirzungeneinesJournalsdie in-
haltlicheRedundanzfreihegewéahrleistet.

DieserMechanismusst so realisiert,dal3innerhalbder Literaturnerwaltung
nureinebestimmteSchreibweisdzw. AbklrzungeinesZeitschriftennamenger-
wendetwird. ZusatzlichexistierteineListe mit AlternativenzudieserSchreibwei-
se.JenachDienstwird der ibegebenelournalnamanhanddieserListe auf die
in derLiteraturverwaltungverwendeté&chreibweis@abgebildetDiesgeschiehin
derKontrollinstanzder DatenbankkmponentedurcheinenJour nal Manager
(sieheAbbildung5.14).Dieserfuhrt die Abbildungendurchundverwaltetdie Li-
stederverschiedenefchreibweisezu JournalnamerDer Jour nal Manager
bietetDienstean, die esdemAdministratorerlaubenneueEintragein die Liste
vornehmereu konnen.Dadurchwird erreicht,dal3bereitsinnerhalbder Verwal-
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tungsinstanzinddamitinsbesondermnerhalbdespersistenteSpeicherginheit-
liche Schreibweisezur Anwendungkommen Die Rechercheinstarizedientsich
ebenélls desJour nal Manager s. Diese Form der Realisierunghat insofern
Einflul3 auf die Architektur einer Datenbankkmponenteals eine echteSchich-
tung von Kontroll- und Verwaltungsinstanxorliegt: JederDienstwird zunachst
von der Kontrollinstanzbearbeitetdie die Abbildung der Journalnamemurch-
fuhrt. Anschliel3endvird die dadurchggf. modifizierte Anfrage an die Verwal-
tungsinstanzveiteigereicht.

Einreichung Bei Zitaten, die direkte Einreichungen (submissionspetrefen,
sinddie Datenbankpei deretwaseingereichivurde,Monatund Jahrder Einrei-
chungsowie die Autorendie entscheidendeNriterien fir denTestzur Wahrung
derRedundanzfreiheitiabendie gleichenAutoreninnerhalbeinesMonatsbeiei-
nerDatenbankmehrereDateneingereichtsowird diesin derLiteraturverwaltung
als ein Zitat abgebildet Dieserunwahrscheinlichd=all wird von der community
alsannehmbaangesehen.

Die obenbeschriebenechteSchichtungder Instanzennnerhalbder Daten-
banklomponentehat fiir denLiteraturtypder Einreichungzur Folge, dal3inner
halb der Kontrollinstanzkeine tiberdie Konsistenzsicherungnd Gevahrungder
RedundanzfreiheliinausgehendBearbeitungermurchgefuhrwerden.Entspre-
chendeAnfragenwerdenurveranderandie Verwaltungsinstanzurchgereicht.

Eingabeneuer Literaturstellen

Die automatisiertdcingabeneuerLiteraturstellenwird durchInformationsvand-
ler durchgefuhri(siehe5.3). Fir die Datenbankkmponentaler Literaturverwal-
tungwerdenrentsprechendgufbereitungsundIintegrationseinheiterealisiert.Je
nachexternerQuellemisserspezialisiertdmporteinheiterentwickelt werden.

Die manuelleEingabeneuerSequenzemird UberHTML-Formulareermog-
licht. Nach Auswahl desgewilinschtenLitertaturtypswird ein HTML-Formular
erzeugtdasabhangigrom ausgavahltenTyp entsprechendEingabemaoglich&i-
tenanbietetEin Einfligeknopfstd3tdie Bearbeitungan,beiderzunachstie ein-
gegebenerDatenermittelt, ein neuesLiteraturobjekterzeugtund an die Daten-
banklomponenteibegebenwird. DasResultaderEinfligeoperatiorfu.a.die fur
diese«itat vergebeneObjekt-1D) wird als HTML-Dokumentdem Gruppenmit-
glied unverzuglichprasentiert.

Werdenvon GruppenmitgliederiRechercheibei externenLiteraturdatenban
ken (z.B. MEDLINE) durchgefuhrtsolleninteressant&rgebnissdeichtin den
lokalen Datenbestandibernommerwerdenkdnnen.Diese Recherchererfolgen
im WWW d.h. entsprechendg&rgebnissdiegenals HTML-Dokumentevor, die
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im BrowserdesGruppenmitgliedaingezeigtverden.Quellensindin diesenDar-
stellungeroftmalskompaktanggeben Sowerdenz.B. bei demoffentlichenTeill
von MEDLINE (PubMed)bei Aufséatzender NamedesJournals,die Ausgabe,
SeitenzahlemndJahrin einereinzigenZeile angezeigtGruppenmitgliedermuf3
ermoglichtwerden,dieseZeile durch einfachescopy/pastanit der Mausin ein
entsprechendelBormular und, nachBetéatigeneineskKnopfs, in die zentraleLi-
teratunerwaltungeintragerzu kénnen.Wurdedie Zeile in dasHTML-Formular
kopiert, wird nach Anstol3der Einflgeoperatiorzeunéchstdie Eingabeentspre-
chendder Formatbeschreilng desexternenLiteraturdienstbetreiberis die lite-
raturtypspezifischesemantischekinheitenzerlegt. Anschliel3endvird einneues
Literaturobjektgemaldenextrahierteninformationenerzeugtund an die Daten-
banklomponentdibegeben.DasErgebnisdieserOperationwird demGruppen-
mitglied prasentiert.

Pflegevon Literaturstellen

Im Rahmender Pflege von Literaturstellensoll Gruppenmitgliederrermoglicht
werden,ergdnzendénformationenaufnehmerbzw. Fehlerlorrekturendurchfiih-
ren zu kénnen.Die Realisierungerfolgte ebenélls unter der Verwendungvon
HTML-Formularen.In der Anzeige einer Literaturstellekann durch einfachen
Mausklick das literaturtypspezifisch&orrekturformularerzeugtwerden.Nach
AbschlulderModifikationen(z.B. Eingabeder Zusammerdssungu einemwis-
senschaftlichertikel) wird dasmodifizierte Objekt an die Datenbankkmpo-
nentelibegeben.

5.5.2 Managementvon Proteinsequenzen

Das Managementwon Proteinsequenzeamfalit das Einfligen neuersowie die
Pflege existierender ProteinsequenzerDer wissenschaftlicherOffentlichkeit
musserdieselnformationenprasentiertverden.

Ar chiv fur Proteinsequenzen

GemaldenAnforderungerunter3.2.2wird ein Archiv fur Proteinsequenzee-
notigt, in dasjedeneueProteinsequendesgemeinsameinformationsraumsib-
gelegt wird.

DiesesArchiv wurdeim voranggangenerKapitel als Datenbankkmponen-
te entworfen. Die Realisierungerfolgt analogder Literaturverwaltung: als per
sistenterSpeicherdient eine objektorientierteDatenbank die von der Verwal-
tungsinstanadministriertwird. Aufgrund der geringenzu erwartendenModifi-
kationenexistierenderObjekteund der geringenForderungnachVerfugbarleit,
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&

Administration Awareness

Abbildung 5.15: Ein Objekt der Annotationsdatenbank ist eine In-
stanz der Klasse Protei n, das zwei weitere Instanzen der Klassen
Adm ni strati on und Awar eness enthalt.

wird von der Kontrollinstanzdie Varianteder pessimistischeiNebenlaufigkits-
kontrollerealisiert.Die UmsetzunglerpessimistischeNebenlaufigkitskontrolle
erfolgt geméafder Darstellungunter5.1.3.Dartberhinausichertdie Kontrollin-
stanzRedundanzfreiheitu. Hierbei muf3sichegestelltsein,dal3die gleicheSe-
guenzausder gleichenQuelle nicht doppeltim Informationsraunenthaltenist.
Wird eineSequenausunterschiedliche@uellenextrahiert,werdenzwei Objek-
teim Archiv angelgt. Deri nser t -DienstderDatenbankkmponentelesProte-
insequenzarchis erwartetals Parametenebender Sequenai.a.auchdie Angabe
derzugrundeligenderQuelle.

Annotationsdatenbank

Die Proteinsequenzdatenbagekthaltzu einerkanonischerProteinsequengine
MengebiologischerZusatzinformationefAnnotationen) Objektedeszugrunde-
liegendenObjektmodellswerdenin einerweiterenzusatzlicherDatenbankkm-
ponenteder Annotationsdatenbankerwaltet. Literaturzitatesind in diesenAn-
notationenediglich als Verweiseauf Objektein der Literaturverwaltungenthal-
ten. Die in der kanonischerSequenznthaltenerurspriinglicherRohsequenzen
kbnnenuberdasSequenzarchierreichtwerden.

Als persistenteBpeichefir die Annotationsdatenbardienteineobjektorien-
tierteDatenbankdie unterObjectStoe verwaltetwird. Die Kontrollinstanample-
mentierteine pessimistisch&ariantezur Nebenlaufigkitskontrolle. Redundanz-
freiheitwird tGberObjekt-IDsrealisiert:eine Objekt-1D darf nur genauveinmalim
Informationsraumenthaltensein. Bei der ErzeugungeinesneuenObjektswird
immereineneueeindeutigeDbjekt-1D generiert.

Nebenbiologischerinhaltenenthaltein Objektder Annotationsdatenbankm
folgendenProteinobjekigenanntaggraiert zwei weitere Objekte (sieheAbbil-
dung5.15):

e ein Administationsobjekausder Sichtder Annotationsgruppsaowvie

e ein Awareness-Objekt
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Awareness

PessAwareness OptAwareness

AnnoAwareness LitAwareness

Abbildung 5.16: Fir die Annotationsdatenbank existiert eine eigene
Awareness-Klasse AnnoAwar eness, die in die allgemeine Awareness-
Klassenhierarchie eingebunden ist.

DasAdministrationsobjekbeinhalteinformationendie denProzessierungs-
statusdesProteinobjektdeschreibenDie Proteinobjekteder Annotationsdaten-
bankunterliggender standigerPflege durchdaswissenschaftlich®ersonalMo-
difizierendeBearbeitungerkdnnenals Folge den Prozessierungsstatukes Ob-
jekts beeinfluBRenWerdenz.B. zwei Proteinobjektezu einemzusammengefit,
erhalteinesder beidenObjektedenneuenStatusmeiged DiesesObjektist dar
aufhin nachaufRemicht mehrsichtbar wird jedochnicht ausdemgemeinsamen
Informationsraunentfernt.

DasAwareness-Objektird geméarderBeschreibngin 5.4 realisiert.Da bei
dieserDatenbankkmponenteeine pessimistisch&ariantezur Nebenlaufigkits-
kontrolle eingesetztvird, wird eineKlasseAnnot at i onAwar eness von der
KlassePessAwar eness abgeleite{sieheAbbildung5.16).

Der ZusammenschluBusdendrei Datenbankkmponenteriiteraturerwal-
tung, Sequenzarckiund Annotationsdatenbaniealisiertdie logischeProteinse-
guenzdatenbantsieheAbbildung5.17).Ein ProteinobjekkannausdemZusam-
menschlufurspringlichmehrererverschiedeneProteinobjektehenorgegangen
sein.Wurdez.B. zunachsein FragmeneinesProteingn die Datensammlunguf-
genommemundzueinemspéatererZeitpunktdie kompletteProteinsequentiegen
zunadchstwei Proteinobjekteror. Im ZugederPflegewerdendiesebeidenProtei-
nobjektezu einemzusammengetf3t.Die GeschichtalieseObjektsbleibtjedoch
nachwllziehbar:eswird aufdie entsprechende@bjekteim Proteinsequenzarahi
verwiesenWie in Abbildung5.17damgestellt,enthaltein Proteinobjeksomitge-
nauein Adminstrationssowie Awareness-Objekindverweistaufmindestengin
Literaturobjektin derLiteratunerwaltungundauf mindestenin Sequenzobjekt
im Proteinsequenzarahi

Wie unter4.8.3dagestellt,beinhaltetAnnotationdie AspekteEingabeneu-
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Proteinsequenzarchiv Literaturverwaltung

Proteinsequenz Reference

Annotationsdatenbank

Abbildung 5.17: Der Zusammenschlul3 der drei Datenbankkomponenten
Literaturverwaltung, Proteinsequenzarchiv sowie Annotationsdatenbank
realisiert die Proteinsequenzdatenbank.

er Proteinsequenzedje Pflege bereitsim Informationsraunenthaltenebiologi-
scherinformationensawie derenPrasentatiorderwissenschaftliche®ffentlich-
keit. Auf dieseTeilbereichewird im folgendeméahereingegangen.

Eingabe NeueProteinsequenzewerdenausexternenQuellenextrahiert. Zur
Realisierungwerden entsprechendénformationsvandler eingesetzt(vgl. 4.6).
Die Importeinheitmuf3 fir jede externe Quelle individuell realisiert werden.
AufbereitungsundIntegrationseinheikbnnenunabhangigon derQuellefur die
Annotationsdatenbankiknponententwickelt werden.

Der realisiertePrototyp enthélteinenInformationsvandlerfur die Nuklein-
sauredatenbankEMBL NucleotideSequenc®atabase(siehe2.4.1).Um die Se-
mantiken dieserwichtigen Informationsressourcadaquabehandelrzu kbnnen,
enthéltdieserinformationsvandlereine manuelleKomponentejn der protein-
spezifischeModifikationendurchgefihriverdenkénnen(sieheAbbildung5.18).
Desweitererwerdensystematischénpassungeran eine datenbankweikonsi-
stenteNomenklatuumgesetztDazugehdrere.B. Abgleichegegengruppeninter
ne Taxonomielistengie nicht standardisiersindunddahernvon unterschiedlichen
Gruppernverschiedewerwendetverden Ein weitereBeispielist die funktionelle
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manuelle
Bearbeitung

externe Quelle gruppeninterne

Quelle
< < ¥ >

Literatur- Protein- Annotations-
verwaltung sequenzarchiv datenbank

Abbildung 5.18: Die Eingabe neuer Proteinsequenzen erfolgt durch den
Einsatz von Informationswandlern, die Uber manuelle Bearbeitungsteile
verfugen konnen. Extrahierte Informationen werden gemal den Objekt-
modellen des Groupwaresystems in Datenbankkomponenten tGbernom-
men.

KlassifikationeinesProteinggeméaleineshierarchisclgeordneterfrunktionskata-
logs, der von der wissenschaftlicheArbeitsgruppeMIPS entwickelt wurdeund
standigangepaldtinderweitertwird (sieheAbbildung5.19).

Aus der Sichtder Gruppenmitgliedewurde ein Systemgeschdken (Protein
Integration and Annotation,PrlAn, [MFG*0Q]), dasdie EingabeneuerProtein-
sequenzerausder Nukleinsduredatenbarg&rmdglicht. Der Einsatzeinesinfor-
mationsvandlerspeschriebeurchseineEinheiten,ist denGruppenmitgliedern
verdeckt.

PrlAn verfugtibereineListe von Eintragender Nukleinsduredatenbanilje
in den gemeinsamemnformationsraumder Proteinsequenzdatenbaekgeflgt
werdensollen.DieseListe wird automatisiertlurchVergleicheder Datenbestan-
de beider Datensammlungearstellt. Der Gruppenleiterder Annotationsgruppe
kanndabeiPrioritatenfestlegen,um z.B. EintrageeinesbestimmterOrganismus
bevorzugtbearbeiterzu lassenEin GruppenmitglieckannnachAnmeldungden
nachstemauf der Liste stehenderEintrag bearbeitenAlternatv wird flr jedes
Gruppenmitglieceineindividuelle Liste von zu bearbeitende&intragenverwal-
tet. DieseListenwerdenebenélls vom GruppenleiteunterBeachtungspezieller
Anforderunger(z.B. gleichmaRigeuslastungaller Gruppenmitgliederlpzw. un-
ter AusnutzungexistierenderFachwissenseitensder Gruppemitgliedeerzeugt.

Wurde ein Eintrag von Gruppenmitgliederrausg&vahlt, erfolgt die Darstel-
lung desneuenProteinobjektsmiachAbschluRder Aufbereitungseinhetiesinfor-
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Informationswandler

manuelle Bearbeitung

A
_.%@%4_

lokale % externe
Datenbank / \ Datenbank

Nomenklaturlisten Klassifikationskataloge
(z.B. Taxonomie) (z.B. Funktion eines Proteins)

Abbildung 5.19: Die manuelle Annotation innerhalb der Gruppe erfordert
Zugriffe auf verschiedene lokale oder externe Datenbanken sowie auf Li-
sten und Kataloge, um konsistente Zusatzinformationen zu biologischen
Rohdaten zu erreichen.

mationsvandlers Esist die manuelleBearbeitungliesesneuenObjektsmdglich.
Zur UnterstutzunglieserTatigkeit wird derAusgangseintragderNukleinsaureda-
tenbankauf AnfrageangezeigtDie im Objektenthaltenednformationerwerden
abge@lichen gegeninterne Informationsrepréasentationehiteraturzitatewerden
in die zentraleLiteraturverwaltungtibernommemindneueProteinsequenzemer-
denins Proteinsequenzarcheingetragen.

Die einem Eintrag einer NukleinsauredatenbarkugrundeligendeSequenz
kannpotentiellmehrereGeneenthaltendie Proteinekodieren.Daherkénnenals
Folge der BearbeitungeinesNukleinsauredatenbaaktragseine Menge neuer
Proteinobjektentstandesein.Diesewerdenzundchsvon derAufbereitungsein-
heit desInformationsvandlersm privateninformationsraundesentsprechenden
Gruppenmitgliederzeugt.Wéahrendder manuellenPhasekbnnenGruppenmit-
glieder Informationenbestimmengdie in allen neuenProteinobjekterenthalten
seinsollen(z.B. organismusspezifiscHaformationen) DieseDatenwerdenau-
tomatisiertin alle ProteinobjektéibernommenAnschlieRendonnenalle erzeug-
tenProteinobjekténdividuell bearbeitetverdenumgenspezifischAnnotationen
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durchfihrerzu kénnen.

Istdie manuelleBearbeitun@bgeschlossemerdendurchdie Integrationsein-
heit desIinformationsvandlersalle neuerzeugterund manuellbearbeiteteriPro-
teinobjektein die Annotationsdatenbankknponentemnigriert. Der Zustandaller
Proteinobjektavird in ihren Administrationsobjekteauf new gesetztdasieneu
in deninformationsrauneingetragenvurden.

Die graphischéedienoberflachevurdein HTML realisiert.Eingaberwerden
UberHTML-Formulareermdglicht.ProzesseverdeniberdenCGIl-Mechanismus
angestof3en.

Pflege Die in der Annotationsdatenbané&nthaltenerbiologischeninformatio-
nenmusserstandigandenaktuellenWissensstandngepaldiverden DiesePflege
kannautomatisiererfolgen falls systematischAnpassungegrrforderlichsind.In
diesenmfall werdendie durchzufiihrendeAnderungerin einerspeziellerSprache
beschrieberund von einemProzelRabgearbeitetManuelle Pflege erfolgt durch
geschultesvissenschaftlicheBersonalgdasdie Annotationsgruppéarstellt.

Unabhangigpb eineautomatisierteder manuellePflege durchgefiihriwvird,
muf3 Konsistenzder Inhalte desgemeinsameinformationsraumsor demHin-
tegrundasynchroneBearbeitungemurch Gruppenmitgliedeund automatisiert
ablaufendeProzessgewahrleistetwerden.Diese Aufgabetbernimmtdie Kon-
trollinstanzder AnnotationsdatenbankknponenteBei dieserDatenbankkmpo-
nentewird, analogdemArchiv fir Proteinsequenzeerjnepessimistisch&trate-
gie zur Nebenlaufigkitskontrolle eingesetzt.

Im realisiertenPrototypenwerdenin privateninformationsrdumewler Grup-
penmitgliederdurchdenchedout-Dienstder Annotationsdatenbankknponente
Proteinobjektals Textdateienangelgt, d.h.esliegt einetextuelle Reprasentation
der biologischeninhalte vor. Bearbeitungerkdnnendahermit einfachenTexte-
ditorendurchgefihriverden.Dadurchwird die Unterstitzungrerschiedeney-
stemeund Betriebssystemerleichtert,da dieseArt von Programmerauf allen
Systemervorhandersind. DartberhinaugtnnenGruppenmitgliededieseTex-
treprasentationefiber Modem\erbindungerauf heimischeRechneradenbzw.
auf Diskettekopieren.Der NachteildieserMethodeliegt darin,da3Gruppenmit-
gliederin dertextuellenReprésentatiorder einestandardisiert&prachezugrun-
deliggt, editierenmissen Syntaktischa~ehler(z.B. fehlendeKlammern)fihren
zu Problemenbeim abschlieRendekinfligender Proteinobjektein die Daten-
bank.Angestrebiwird ein Annotationseditgrderin der plattformneutralerPro-
grammiersprachédava unter EinsatzgraphischeBibliotheken (z.B. JFC Swing
entwickelt wurde. Voraussetzunguf dem eingesetztefRechnerist damitledig-
lich dasVorhandenseidervirtuellenJara Maschineundderentsprechendelava
Bibliotheken. Alternativ kann der Annotationseditoirls Applet in der Browser
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softwaredesGruppenmitgliedsblaufen.

Wurden Bearbeitungeran einem Proteinobjektdurchgefihrt,wird dasRe-
plikat unter Anwendungdes Diensteschecki n wieder an die Datenbank-
komponenteltibegeben.Im Prototyp wird auf Clientseite aus der textuellen
Proteinbeschreilng sowie den assoziiertenAwareness-und Administrations-
Informationenein neuedransiente$roteinobjekierzeugtdastiberdie Kommu-
nikationsschichaan denZugriffsdienstder Datenbankkmponenteveiteigereicht
wird. Die Kontrollinstanzfihrt anhandder mitgeliefertenVerwaltungsinforma-
tionen,dieim Awareness-Objelénthaltersind, Konsistenziberprifungeturch.
Im Erfolgsfall wird das persistenteObjekt in der objektorientierterDatenbank
durchdasmodifiziertetransienteProteinobjektreplikaersetzt.Der Prototypder
Annotationsdatenbankknponententhaltkein Versionenmanagemetitediglich
die letzteFassungeinesProteinobjektsst im Datensatznthalten.

Prasentation Biologischelnhalte,die durchProteinobjekteler Annotationsda-
tenbanksowie ihren assoziierterObjektenin weiterenDatenbankkmponenten
reprasentiersind, miussender Gruppesawie der wissenschaftliche®ffentlich-
keit aufbereiteprasentiertverden.

Andersals etwa bei systematischeenomsequenzierungsprojekt&nd al-
le in der Proteinsequenzdatenbaakthaltenernhalte 6ffentlich zugéanglich.Es
mussenkeine Sicherheitsaspekteinsichtlich der Sichtbarkit und des Zugriffs
beachtewerden.Die einzigeEinschrankundestehtdarin, dal3lediglich Protei-
nobjekte,die einenbestimmterBearbeitungsstatusesitzen(al i ve odernew)
angezeigiwerdensollen.Alle GbrigenObjektebefindensichin Bearbeitungszu-
standendie fir die Pflege der Datenrelevant, abernicht fir die Offentlichkeit
bestimmtsind. Da der BearbeitungszustanginesProteinobjektsm Adminstra-
tionsobjektenthaltenist, kannzu jedem Objekt die Sichtbarleit leicht ermittelt
werden.Dazuwird eineentsprechenda&nfrageandasAdministrationsobjekei-
nesProteinobjektgestellt.

Die Art derDarstellungoiologischeinhaltekannin unterschiedlicheRormen
erfolgen.Daruberhinaugannzwischenstatischeund dynamischePrasentation
unterschiedewerden.GrundsatzlichverfigtjedesObjektdeszugrundeligenden
ObjektmodellsiiberentsprechendBrasentationsmethodettie klassenspezifisch
implementiertwurden.Alle KlasseneinesKlassenbaumserfligeniberMetho-
dengleichenNamensum eine bestimmtePrasentatiordurchfiihrenzu kdnnen.
Dadurchkannzur Laufzeitdie klassenspezifischdethodeindividueller Objekte
ausgenutziverden(dynamicbinding).

Im realisiertenPrototyperfolgt unter AnwendungdieserMethodik eine Dar-
stellungim FormatCQ2, einemstandardisierteRormat,dasim RahmendesPro-
jekts PIR-Internationalentwickelt wurde.DieseDarstellungkannsowonhl flr sta-
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tischealsauchfir dynamischd’rasentationeaingesetztverden.

BeiderstatischervVariantewerdenzu einembestimmterZeitpunktalle Protei-
nobjektegemaldieserDarstellungausggebenundgesichertDiesersoreprasen-
tierte DatensatZannvia f t p oder Massenmediunfz.B. CD-ROM) vertrieben
werden.Dadurchwird esinteressierterwWissenschaftlerermdoglicht,eineloka-
le Kopie der enthaltenerbiologischeninformationenzu erhalten.Aufgrund der
definiertenSprachein derdie Informationenabge&f3twurden,ist einemaschine-
norientierteWeiterverarbeitungnoglich.

Bei der dynamischervariantewird auf dasderzeitin der Datenbankkmpo-
nenteenthaltengersistent®©bjektzugeyriffen. Die Aktualitat derInformationen
letztererMethodeist héher Bei schlechterNetzwerkwerbindungerkanndie Ant-
wortzeitjedochdeutlichlangersein,als beim VorliegeneinerlokalenKopie des
Datensatzes.

Daruberhinausvurde zur Unterstitzungder dynamischerPrasentatiorein
Prototypentwickelt, der unter AnwendungdesModel-View-Contoller Entwurf-
musters(Pattern) realisiert wurde (siehez.B. [GHJV95). Das Modell ist die
Proteinsequenzdatenbamkalisiertals Mengevon Datenbankkmponentengie
KontrollebestehtauseinerJava-Applikation.Die Darstellungerfolgt, nachinhal-
ten organisiert,in Fensterrauf dem DesktopdesGruppenmitgliedsein Fenster
dientderFormulierungvon Anfragenandie Datenbankein Fenstestellt Protein-
objekte,ein weiteresLiteraturobjektedar KommunikationzwischendiesenFen-
sternwird durchdie Kontrolle ermdéglicht.Wird z.B. bei der Proteindarstellung
auf einenLiteraturverweisgeklickt, wird im Literaturfensterdasentsprechende
Literaturobjektausder zentralerLiteratunerwaltungdamgestellit.

DieserPrototypkannentsprechendrweitertwerden,um graphischéarstel-
lungenannotierterAspekteeinesProteins(z.B. starkkonservierteBereiche gin-
zelneBindungsstelleretc.)abhangigvon inrer Lokalisationauf der Aminosaure-
sequenzuermdglichen.

5.5.3 Genomsequenzierungspjekte

Der realisiertePrototyp unterstitztGenomsequenzierungsprojektar insofern,
als Uberschneidungerur Proteinsequenzdatenbatetrofen sind. Es wurde
konkreteineUnterstutzundir die GruppedesSequenzierungsprojektier Pflan-
ze Arabidopsighalianaimplementiert.

Habendie verwaltetenSequenzemnd ihre AnnotationeneinenZustander-
reicht, der die Veroffentlichung erlaubt, kann von einem Gruppenmitgliedein
Veroffentlichungserfahreneingeleitetwerden.Vertffentlichungbedeutein die-
semKontext, dafl3die mit biologischemWissenangereicherte®equenzebeider
NukleinsduredatenbarkMBL NucleotideSequenc®atabasesowie derProtein-
sequenzdatenbaridR-Internationaleingereichiverden(sieheAbbildung4.21).
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Aufbereitung
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interne Reprasentation

erweiterter Informationswandler

Abbildung 5.20: Ein spezialisierter Informationswandler verfligt tber zwei
Aufbereitungseinheiten. Dadurch ist die parallele Einreichung bei zwei ver-
schiedenen und voneinander unabhangigen Datenbankbetreibern mog-
lich.

DazumiussenokalelnformationsreprasentationgemaldlenVorgaberdieser
Datenbankbetreibermgesetztverden.Dazuwurdeein spezialisiertefnformati-
onswandlerimplementiertDain diesemFall Einreichungerbeizwei Datenbank-
betreiberrerfolgen verflugtdiesernformationsvandleriiberzwei Aufbereitungs-
undIntergrationseinheite(sieheAbbildung5.20).Nachdersyntaktischeufbe-
reitungdurchdie Importeinheiterzeugemlie AufbereitungseinheitekeineObjek-
teim Kontext desGroupwaresystems/ielmehrwerdenTextdateienn definierten
FormatengemaéafRder Datenbankn, bei deneneine Einreichungerfolgensoll, er-
zeugt.Nachgeschaltetimtegrationseinheitefiihrendie Einreichungerdurch.

Wurdendurch die Aufbereitungseinheiteentsprechend@extreprasentatio-
nenerzeugt(im EMBL-Formatbzw. CO2-Format),werdendiesedurchdie jewei-
lige Integrationseinheibeiderentsprechendebatenbankeingereichtim Fall der
Nukleinsduredatenbarbdedeuteties,dalidie Textdateienvia Email andenDa-
tenbankbetreibererschickiwerden Bei der Proteinsequenzdatenbaakolgt die
Migration der zuvor erzeugterDateienin einenbesonderednformationsraum.
Dort enthalteneDateienwerdenvom Informationsvandlerder Proteinsequenz-
datenbankweitenerarbeitet.Wie unter 5.5.2 beschriebenwerdendieseneuen
Proteinobjekten dasAnnotationssyster®rlAn integriert. NachAbschlul3dieser
Integrationliegensie als neueProteinobjektan der Annotationsdatenbankkn-
ponentevor.

Die Implementierungerfolgteunter Einsatzder Programmierspracheerl, da
viele Operationerauf Textdateiendurchzufuhrersind. Perl bietetdazuentspre-
chendméchtigeSprachbnstruktean, die eine einfacheAnpassungm Zugevon
Formatanderungeseitensder Datenbankbetreibarlauben.

DiesesVerofientlichungserfahrenkannvon jedemGruppenmitgliednitiiert
werden.Die Koordinationunter den Gruppenmitgliederrerfolgt durch mundli-
cheAbsprachenAllerdingswerdenzu jedemeingeleiteterVerfahrenim lokalen
Gruppeninformationsrauinformationerabgelgt, dievonallenGruppenmitglie-
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derneingesehemwerdenkdnnen Darinist u.a.die Informationenthaltenyelches
GruppenmitgliedlasVerfahrenwanneingeleitethat.
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Kapitel 6

Einsatz und empirische
Akzeptanzanalysedes
prototypischenGroupwaresystems

Der im vorangegangenenKapitel dargestellte prototypisd realisierte Teil des
entworfenerGroupwaesystemsvurdein einerwissenshkaftlichenArbeitsgruppe
eingesetztDieseKapitel beshaftigt sich mit demEinsatzsowiederansdliel3end
durchgefuhrtenAnalyseder Akzeptandurch die Anwendetin der GruppeMIPS.
Zu diesemZwed& wurde eine Umfrage unter den Gruppenmitgliederrdurchge-
fuhrt. Die erzieltenErgebnisseverdendargestelltunddiskutiert.

6.1 Einsatz desprototypischenGroupwaresystems

Folgendem voranggangenetKapitel dagestellterApplikationendesGroupwa-
resystemsvurdenin derArbeitsgruppeMIPS eingesetzt:

e ZentraleLiteratunerwaltung(siehe5.5.1),
e Managemenvton Proteinsequenzdgiehe5.5.2),

e Partielle Unterstitzung systematischer Genomsequenzierungsprojekte
(5.5.3).

DieseApplikationenbasiererauffolgendenBasislomponenten:
e Datenbankkmponentdsiehe5.1),
e Kommunikationsschichiiehe5.2),

e Informationsvandler(siehe5.3).

145



6.2. DATENERHEBJUNG

Der Einsatzerfolgtein der GruppeMIPS, die am Endeder Untersuchun@us
28 Mitarbeiternbestand17 davon nutztenTeile desbeschriebene®ytemsiber
einenZeitraumvonfiinf MonatenbisdreiJahrer(je nachDauerderZugehdarigleit
zur Gruppebzw. Verfugbarleit derentsprechendeinwendung) Der Einsatzder
Anwendungererfolgteinkrementell:als ersteApplikation wurdedie zentraleLi-
teratunerwaltungbereitgestelltbei derin ihrer mittlerweile dreijahrigenverfug-
barkeitsdauewerschieden¥ersionsreisionendurchgefiihrivurden Anderungen
betrafenin ersterLinie daszugrundeligendeobjekt-orientierteDatenbankmana-
gementsysten®bjectStoe. Der Funktionsuméngwurde schrittweiseerweitert.
Der Entwurf ausKapitel 4.8.4blieb wahrendder durchgefuhrterErweiterungen
unangetasteEsfolgte die partielle Unterstitzunglessystematischeenomse-
guenzierungsprojekta. thaliana Die Applikationenzum Managemenvon Pro-
teinsequenzeschloR3ensich an. Abschliel3enderfolgte die Anbindungdes Ge-
nomsequenzierungsprojeki@sthalianaandie Proteinsequenzdatenbankgruppe.
Dieserletzte Schritt erfolgte ca. sechsMonatevor Startder Akzeptanzanalyse.
D.h. jede CSCWAnwendungwar mindestensin halbesJahrin der Gruppeim
Einsatz.Die Gruppenmitgliedehabendahermindestenin halbesJahrmit den
dagestellterAnwendungemgearbeitet.

6.2 Datenerhelung

Um eine Akzeptanzanalysdurchfiihrenzu konnen,die wissenschaftlichein-
spruchergerechtwird, mu3einegeeigneteMethodezur Erhetungderdafirnot-
wendigenDatenausg&éahlt und angevendetwerden.In diesemAbschnittwer-
dentheoretisch&Jberlegungensowie TechnilenderempirischerSozialforschung
vorgestelltund auf ihre Anwendbarleit auf denhier zugrundeligendenKontext
hin untersuchtDie schliel3licheingesetzt®lethodewird beschrieben.

6.2.1 Empirische Sozialforschung

In der modernerGesellschaftverdenvon unterschiedlichste®ruppensystema-
tischInformationenftir eineVielzahlvon Problemstellungebendétigt.In nurwe-

nigen Fallenwird dabeiauf die theoretischund experimentellbegriindeteBasis
der empirischenSozialforschungurickggriffen. Laut [SHE95] sind von einer
extremenTrivialisierungin ersterLinie Umfragen betrofen: ,Die Unkenntnis
uber MethodenempirischerSozialforschunduhrt hier zu den Absurditatendie

sichtaglichin denMedienalsErgebnisvon Umfragenfindenunddie dasBild der

Sozialforschungn der Offentlichkeit zunehmengbragen“([SHE95],S.5).

IMit einer Ausnahme:ein Gruppenmitgliedist erst fiinf Monatevor Startder Analyse zur
GruppegestolRen.
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Die empirischeSozialforschungtellteineSammlungszon TechnilenundMe-
thodenzur Verfigung,um einewissenschatftlich&ntersuchungiberSacherhal-
tein derNaturund/oderGesellschaftlurchfihrerzu kénnen.Siedientdersyste-
matischerEvaluierungvon Hypothesen.

Bevor Hypothesendie dieserAkzeptanzanalyseugrundeligen, formuliert
werden,erfolgenzunachstllgemeineBetrachtungerzu Datenerhebngstechni-
ken.

6.2.2 Datenerhehungstechniken

Nach[SHE95]konnendrei Verfahrenzur Datenerhebng unterschiedemwerden:
e Befragung
e Beobachtung
¢ Inhaltsanalyse

Bei der Wahl einesgeeigneterVerfahrensmusseneinige Aspektebeachtet
werden.Esist z.B. zu hinterfragenjnwiefern unerwiinschté&keaktionerder Un-
tersuchungsobjektdurch die eingesetztéerhetungstechnikhenorgerufenwer-
den.Grundsatzlichist die Wahl abhangigvon der Angemessenheit bezugauf
dasUntersuchungsziel.

Die Befragungkannals Standardmethodgir die Erhelung angesehemver-
den([SHE95],S. 299). Eswurdenflr die drei Formender Befragungmundlich,
schriftlich undtelefonischeigenelLehrenentwickelt, die sich z.B. mit derhand-
werklichenAusarbeitungron Fragebdgeeschatftigen.

Als urspringlichst®atenerhebngstechnikanndie Beobatitungangesehen
werden.Im Gegensatzur alltdglichenBeobachtungerfolgt die wissenschaftiche
Beobachtungkontrolliert und systematischBeobachtungsinhalteerdensyste-
matisiert([SHE95], S. 355). Im Gegensatzur Befragungist bisherkeineallge-
meine Theoriefur die Beobachtungentworfen worden.Grob kdnnendie unter
schiedlicherBeobachtungsarfahrenin direkteundindirekteBeobachtundslassi-
fiziert werden.Stehtbei derdirektenBeobachtunglasVerhaltenm Mittelpunkt,
erfolgtdieindirekteBeobachtungnhander SpurerundAuswirkungerdesHan-
delns.Die technologischd&ntwicklung hat die traditionellenWerkzeuge Papier
und Bleistift, eganztum Tonbandgerateder Film- und VideoaufnahmenDa-
durchkanneine objektivere Analysedurchnachtragliched/ergleichendurchge-
fuhrt werden.

Bei denbeidenvorgestellterMethodender Befragungund der Beobachtung,
ist den untersuchterObjektenbewul3t, dafd sie Gegenstanceiner Untersuchung
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sind. Bei derInhaltsanalyseverdenTexte aller Art, sowie Rundfunk-und Fern-
sehsendungeuntersuchtDieseMethodekannals nicht-reakty angesehemwer-
den,dawederProduzentemochLeserbzw. Zuschauedirekt durcheinelnhalts-
analysebetrofen sind ([SHE95],S. 372).

In dieserArbeitwurdedie BefragungalsDatenerhebngsmethodausgevahilt,
dadie Vorteile,wie z.B. paralleleBefragungundgeringeKostenausgenutziver-
den konnten. Eine Beobachtungerfordert einen deutlich héhren Zeitaufwand,
selbstwenn Technologienwie Videoaufnahmeneingesetztwirden. Die Auf-
zeichnungemusseranschlieRendnalysierundverglichenwerden Dartiberhin-
ausverhaltensich durcheine Videokameraeobachtet®ersonemeistensiicht
naturlich,waszu Verzerrungetihrt. Eine Inhaltsanalys&var nichtdurchfihrbar
dain diesemFall keineTexte im klassischersinnproduziertwerden.

Im folgendenwerdenallgemeinetheoretisché&rundlagerfur die Durchfth-
rungvon Befragungerdaigestelltunddie eingesetzt®efragungsariglie sariftli-
che Befragung begriindet.

6.2.3 TheoretischeGrundlagen fur Befragungen

Nach[vRHM94] kanneineBefragungin die Phasenorbereitung Konstruktion
der Fragen Bestimmungder Art der Befragungsowie der Auswertungund Pra-
sentationeingeteiltwerden.

Vorbereitungsphase

Die PhasalerVorbereitungoefal3tsichmit der ZielrichtungdergeplanterBefra-
gung,um Problemebeider AuswertungderermitteltenDatenzu vermeidenEine
Zielrichtungkanndabeiumsopréziserformuliert werden,je besserdasUmfeld
bekanntst.

Um ungenaud-ragestellungerau vermeidenmufd entschiedemwerden,was
erfragtwerdensoll. Dabei mul beachtetverden,welche Aspektevon Interesse
sind, d.h. sollen EinstellungenMeinungen,Schatzungeroder Wissenerhoben
werden.Es ist festzulgen, welche Personeroder -gruppenbefragtwerdensol-
len. NebenPrivatpersonekénnenauchExperten Haushalte|Unternehmenetc.
Ziel einer solchenDatenerhebng sein. Wurde der Personenkreigestgel@t, ist
zu ermitteln, wie die Personererreichtwerdenkdnnen.Man mufd entscheiden,
ob sieintellektuell und sprachlichfir eine Befragunggeeignesind.In demhier
vorliegenderfFall ist die Personengruppaurchdie Mitglieder der Arbeitsgruppe
festgelgt. Die Erreichbarleit ist dadurchgewahrleistet.

Ein weitererPunktin der Vorbereitungsphasst die Uberlegungder Haufig-
keit der Befragung.Bei Panel-Untersuchungemwerdenimmer diesselberPerso-
nenin regelmafigembstanderiberdenselbeMatbestandim Auskunftgebeten.
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DabeiauftretendeProblemewie die AufrechterhaltunglesPanelstiberdenge-
samtenUntersuchungszeitraurentfallen bei EinmalbefragungerSoll eine sta-
tistische Aussagegetrofen werden,ist die GréRedes Stichprobenundngsvon
BedeutungHier wurde eine EinmalbefragunglurchgefuhrtDa die Gruppe,die
befragtwerdenkonnte,17 Personerbetraf,ist eine statistischeAuswertungauf-
grunddiesergeringenGruppengroéf3aicht sinnvoll.

Je nach Kommunikationskanalst die FragerBefragter Interaktion unter
schiedlichstark standardisiertDie am starkstemichtstandardisiert&rhelungs-
methodeist dasInterviev mit offener Gesprachsfiuhrundiir daslediglich ein
thematischeRahmengegebenist. Eine Beeinflussungst hier sehrstark durch
den Interviewer, durch dessenAuRerungengdas ErscheinungsbildSympathien
und Antipathiengegeben Der EinsatzdieserForm der Befragungempfiehltsich,
wenn tiber den zu erfragendenThemenbereichislang wenig geforschtwurde,
fur Einzelfallanalyseroderfur sensibleThemen DasandereExtremist die hohe
Standardisierungdabeisind Wortlaut und Abfolge der Fragenvorgegebenund
verbindlichfur die Durchfihrungdesinterviews.

In die Vorbereitungsphadéllt weiterhindie FestlgungdesOrtes,andemdie
Befragungstattfindersoll. Moglichkeitensinddie In-Home-Befagungen Befra-
gungenam Arbeitsplatz auf der StraReoderIn-Hall-Befragungen, bei denendie
zu BefragenderaneinenzentralerOrt eingeladerwerden.

Es mul3die Dauerder Befragungfestgelgt werden.Die Langeist dabeiab-
hangigvon Faktorenwie derzugrundeligendenForschungsfrageder zur Verfu-
gungstehendemMittel sowie dereinsetzbareinterviever undvondenBefragten
selber Die eingesetztéethodeist ebenélls von BedeutungBei einemperson-
lichen Interview kann die Dauer 60 bis 90 Minuten betragen telefonischeln-
terviews sollten20 Minute nicht berschreiternywobei die eigentlicheBefragung
maximalzehnMinutendauernsollte.

Esist ebentlls zu Gberlggen,ob die Befragungmit Beobachtungsmethoden,
wie z.B. die gleichzeitigeAufnahmeauf Video, kombiniertwerdensoll. Befra-
gungsmethodekdnnenebenélls miteinandekombiniertwerden.

Dadieerhobenemateni.d.R.weitererarbeitetverden sindrechtlicheRege-
lungen,wie z.B. dasBundesdatenschutzgesstavie die Datenschutzgesetzier
einzelnerLanderzu beachten.

Konstruktion der Fragen

NachFestlgungdieserallgemeinerGrundlagererfolgtin dernéchsteriPhasealie
KonstruktionderFragenDazuwird folgendes/orgeherempfohlen[vRHM94)):

e Fragensammlungrstellen

e Fragensammlungberarbeiten
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e ReihenfolgederFragenfestiegen

Zunachssollenetwa dreimalsoviel Fragengesammeltverden,wie spéterin
der Befragunggestelltwerden.Es gibt verschiedené\rten von Fragen.Neben
der direktenFragewird die indirekte Frageeingesetztum dem Befragteneine
Antwort zu erleichtern,da er sich hinter einer anderenPersonverbegen kann.
Bei offenenFragenmul die befragtePersonselbstformulieren,da keine Ant-
wortmoglichkeitenangebotenverdenwie beidergesdlossenerrrage Hier kann
nurunterangeboteneAlternativenfir die Antwort gevahltwerden Die befragte
Persormul3die geeigneténtwortin denvorgeschlageneAlternatvenwiederer
kennenProblemeentstehenywenndie Antwortmaoglichkeitenunscharformuliert
sindoderganzeAntwortkategorienfehlen.AuRerdemist zu beobachtergalisich
Probandetitir AntwortenausdenAlternatvenentscheidemhnesichvorherGe-
danlenuberdie Fragegemachizu haben Esempfiehltsichdahereine Kategorie
~Weil3-nicht*anzubietenum nicht zu Antwortenzu zwingen.Der klare Vortell
dergeschlossenefrageliegt in derleichtenAuswertbarleit. AbgestufteAnwor-
ten erhalt man durch Skalen,die verbalisiertoder visualisiertsein konnen.Bei
graphischerBkalenkann anhandeinesMal3stabgie graphischeEinordnungin
einenleichterweiterzuserarbeitendeZahlenwertibersetzwverden.

Wurdendie Fragengesammeltschliel3tsich als nachsteiSchrittdie sprachli-
che UberarbeitunglesFragen-Poolan. Dabeiist besondersuf folgendepoten-
tielle Problemezu achten:

e die Fragemmussemit gréf3tmoglicheMerstandlichkit fur die zu befragen-
deZielgruppeformuliertwerden;

e die Tendenzvieler Personenauf eine Fragemit ,Ja“ zu antworten, muf3
durcheinegeschickté~ragenformulierungermindertwerden;

e die Tendenazvieler Personendie sozialerwiinschterstattdenwahrenAnt-
worten zu geben,mul3 ebenélls durcheine geschickteFrageformulierung
vermindertwerden.

Um dieseFallstricke zu vermeidensind folgendeRegeln zu beachtenNach
Sicherstellungdal3die Fragefir die zugrundeligendeFragestellungiberhaupt
relevantist, muf3iberleggt werden,welcheSchlisseaushypothetischef\ntwort-
verteilungengezogerwerdenkdnnen.Dabeimuf3 Giberpriftwerden,ob die Ska-
lenqualitditumfassendyenugist. Es missenpositive und negative Antwortmag-
lichkeitenvorgesehersein. Die Fragemuld grammatikalischkorrekt, sprachlich
den Befragtenangepal3seinund darf nur einenGedanlen enthalten Durch die
Fragestellunglarf dabeikeine Antwort provoziertwerden,d.h. Suggestifragen
musservermiederwerden Unbedingtzu vermeidersinddoppelteéVerneinungen,
dasieunterschiedlictvon denBefragtenaufgeaRtwerdenkdnnen.
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AbschlieRendnisserdie Fragenn eineReihenfolgegebrachtverdenwobei
siesoweit wie mdglicheinemlockerenGespréaclkahnelnsollten.Der Fragenpool
solltezunachstn die folgendenFraggruppenunterteiltwerden:

e EinleitungsfagensolltenleichtbeantvortbarseinunddasinteressealerBe-
fragtenansprechenrEs soll der EindruckeinerPrufungssituatiormbgebaut
werden.

e Sad- und Kontrollfragen stellenden Hauptteil des FragebogensBei der
ReihenfolgeinnerhalbdieserFragengruppést zu bedenlen, dal3vorange-
hendeFragenden Antwortspielraumfiir anschlieRend&rageneinschréan-
ken kdnnen,da bestimmteVorstellungernund Denkrasteraktiviert werden
kénnen.Um die Konsistenzder AuskinfteUberprifenzu konnen,werden
leicht veranderté&KontrollfragennocheinmalanandereiStelleaufgefiihrt.

e FragenzurPersonschlie3erdie Befragungah

Liegt der Fragenkatalogn diesererstenFassungvor, mufl3 er an die Befra-
gungsarangepaldverden.

Mdogliche Befragungsarten

Es werdenfolgendeBefragungsformeietrachtet(i) personliche(ii) telefoni-
scheund (iii) schriftlicheBefragung.

Bei der personlichenBefragungliegt eine sozialeSituationvor, daein Inter-
viewer mindestenginemBefragtengegeniubersitztDie Kommunikationssignale
konnenverbal, para-oder norverbal sein. Die befragendeéPersonmuf dasBe-
fragungsumfeldiaherso kontrollieren,dafl3ein moglichstguterinformationsfluf3
zwischendenBeteiligtengewahrleistetwird.

Die Gesprachsfuhrungateinengro3erEinfluaufdasAntwortverhaltenDer
Interviewer sollte zuhérenund durch geeigneteverbale Signaledes Interesses
zu weiterenAussagerermuntern Werdenbeim weichen Interviewv die Antwor-
tenvom Interviewer nocheinmalkurz zusammengefitwiederholt,um dadurch
die befragtePersonzu weiterenAntworten zu stimulieren,ist dasharte Inter-
view durch eine aggressie und autoritdreHaltung desIntervienvers charakteri-
siert. Leugnungsersuchauind Abwehrmechanismehei denBefragtensollenso
uberwunderwerden Beim neutraleninterview schliel3lichstehtdie Me3funktion
im Mittelpunkt. Der Gesprachspartnevird alsgleichwertigangesehen.

NebendenverbalenSignalenwird die Befragungssituatiosubtil durchdie
para-und norverbalenSignalebeeinflul3t(z.B. ErscheinungsbildlesInterview-
ers,Alter, KdrperhaltungKlassen-oderRassenzugehoright, etc.).Insbesonde-
re, wenn dadurchdie Meinung desInterviewers deutlichwird (z.B. Hebender
Augenbrauensufiisanted_&acheln,etc.).
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Auch dasBefragungsumfeltheeinflu3tdie Befragung Faktorensind hier der
Befragungszeitpunkter Befragungsorsawvie die AnwesenheiDritter.

An die Interviever werdenbei der personlicherBefragungausden soeben
aufgefuhrtenGrindenhohe Anforderungergestellt.Eine Anpassungan die un-
terschiedlicheiGesprachspartnest ebenserforderlich wie einegutepsychische
Belastbarkit, um ReaktionerdesBefragtenaufangenzu konnen.AulRerdemist
eineumfassend& ompeteniberdasBefragungsthemaotwendig,um auchun-
erwarteteFragenzufriedenstellendbeantvortenzu konnen.Nach [vRHM94] ist
dahereine Interviever-Schulungunumganglichwodurchdie persénlicheBefra-
gungals Datenerhebngsmethodaufwendigundteuerwird.

Beim telefonisten Interview entfallen einige Verzerrungs-und Beeinflus-
sungsmaoglichkiten,wie z.B. AussehenKleidung, Mimik, etc. Die Gesprachs-
teilnehmersehensich nicht mehr Daflir werdenparaverbale Signale,wie z.B.
Sprechgeschwindigit, Stimmbeschdénheit,aberauchleichteSprachstérungen,
wichtiger. Furdeninterviewerist esschwierigereinzuschatzermgb derinterview-
partnerdie Fragerichtig verstandermatundob er sichkonzentriertam Intervien
beteiligt. DasBefragungsumfeltbeim Gesprachspartnést ebenélls nichteinzu-
schatzenTelefonanrufekommensehrhaufigungelegen oderwerdenals Scherz
aufgenommenAnkindigungsbriefé&kdnnenhier zu einerverbesserteAkzeptanz
fuhren.

Der EinsatzeinesTelefonintervievs empfiehltsich dann,wenneineschnelle
UntersuchungeineskurzenThemasdurchgefihriwerdensoll. Besondersywenn
esumdie Erhelungvon Faktengeht,ist dieseForm derBefragungangebracht.

Bei der sariftlichen Befragungschliel3lichexistieren weder optischenoch
akustischeSignale.Aus der SichtdesInterviewversexistierendie Einschrankun
gen, dalRweder Erlauterungerbei Unklarheitengegebenwerdenkénnen,noch
gibt eseineKontrolle tiberdie Reihenfolgen der die Fragenbeantvortet wer-
den.

Dem steherbei der schriftlichenBefragungeine Reihevon Vorteilengegen-
uber:

e Sieist schnell,dain kurzerZeit viele Personemleichzeitigbefragtwerden
konnen.

e Sieist kostengunstigdakeineReiselosten,Intervieverhonorareind Tele-
fonkostenanfallen (Portolostensindim Gegensatalazuals geringanzuse-
hen).

¢ Die befragtenPersonerkénnensichdie Antworteniberleggenbzw. mit an-
derenPersonemariberdiskutierengheeine Antwort erfolgt.

Ein Problembei dieserForm der Datenerhebngist jedochdie Quoteder zu-
rickgesandteRragebogelRicklaufquote)NachUntersuchungeschickenzwi-
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schen/ und70Prozen{[Fri83], zitiert nach[vRHM94]) bzw. zwischenl5und40
Prozent([BEE91], zitiert nach[vRHM94]) derBefragtendie Fragebtgerurick.
Eskanndadurchzu Verzerrungemerausg&ahltenStichprobefhren.

EsexistiereneineReihevon Faktorendie die Riicklaufquotédeeinflussenyie
z.B.finanziellebzw. nicht-finanzielleAnreize,Personalisierun¢eswird dasGe-
fuhl vermittelt,eshandeltsichum eineindividuelle Befragung) Vorankindigung
desFragebogeng;rankierunglesRuckkuwerts, AngeboteinesFeedbackgdie Er-
gebnisseverdendemBefragtemmitgeteilt), AnspracheartiesBegleitbriefes(Stil,
Aufmachung,humonoll vs. seri6s,etc.), Merkmale des Fragebogengz.B. hat
die FarbedesFragebogensinenEinfluR auf denRucklauf([JS83][Fox88, zitiert
nach[vVRHM94])), etc.

Auswertung und Prasentation

Wurdendie Datenerhoben erfolgt die Auswertung.Die aufgestellterHypothe-
senwerdenanhandder erzieltenErgebnisseanalysiert.Erfolgte die Befragung
methodischsollte die Auswertungnur geringeZeit in AnspruchnehmenSollen
statistisché\ussagemetrofenwerdenjst einerechnegestitzteAnalyseempfeh-
lenswert.Dazumissendie eingegangenerDatenurverfalschtin eine geeignete
digitale Form tbertragerwerden,um von Statistikprogrammeigenutztwerden
zukonnen.

AbschlieRencerfolgt die Prasentatiomer ErgebnisseDazustehereineViel-
zahlvon MethodereurVerfigungPublikation Vortrag,computegstitztePrasen-
tation,etc.Die Art derPrasentatiomatgroRerEinfludaufdie BewertungderBe-
fragung.Einebrillante Prasentatiokanneinemethodisctschlechdurchgefiihrte
Befragungerheblichaufwerten([vRHM94]). Andersherunkanneine schlechte
Prasentatioeinenochsogutemethodisché\rbeit entscheidendbwerten.

6.2.4 EingesetzteBefragungsart

In dieserArbeit sollte die AkzeptanzeinesGroupwaresystemsjasin einerwis-
senschaftlicheArbeitsgruppeumEinsatzkam,untersuchtverden Dadurchent-
fiel dasProblemder Adressierungler zu befragenderiPersonenDie Mitglieder
der Gruppe,die mit demprototypischerGroupwaresystengearbeitehaben bil-
denauchdie Gruppeder zu befragenderfPersonenSie sind demInterviever na-
mentlichbekannt.

Aufgrund der mitunter mehrjahrigenZusammenarbeivon Interviever und
befragterPersonwurde keine personlicheBefragungdurchgefihrtum eine zu
gro3eBeeinflussunglurchdie Persordesintervieversaufgrundvon Sympathien
oderAntipathienzu vermeidenDa sich personlicheund telefonischeBefragung
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in diesemPunktsehrahneln wurdeauchdie telefonischeBefragungals Datener
hehungsmethodeichtin Betrachtgezoger?

Die Entscheidundiel auf die sdriftliche Befragung da hier die genannten
Vorteile, wie kostengunstigparalleleBefragung,keine unmittelbareBeeinflus-
sungdurchdeninterviewver, zumTragerkommen Eswurdedaherein Fragebogen
ausgearbeitaindandie betrefendenPersonerverteilt.

6.3 Hypothesen

Die UmfragehattezumZiel, folgendeHypotheserzu bestatigerzw. zuwiderle-
gen.

Mitglieder einerwissenschatftlicheArbeitsgruppam Bereichder molekula-
ren Sequenzdatenanalyseerdendurch dashier beschrieben@nd prototypisch
realisierteGroupwaresystenin ihrer taglichenArbeit unterstitzt:

Hypothesel: Dasgemeinsam&ruppenziekannbesseundeffizientererreicht
werdenalsohneentsprechendRechnerunterstiitzung.

Hypothese2: Esverbessersichdie rechnegestitzt&kommunikatiorzwischen
denGruppenmitgliedern.

Hypothese3: Daswissenschaftlich®ersonakannsichbessemaufbiologische
Inhalte konzentriererund muf3 sich wenigermit Fragender Daterverarbeitung
beschéftigen.

Hypothese4: Die MdglichkeitendesEinsatzeseuerTechnologierfiihrenzu
einerbessereNVereinbarkit von Berufs-und Privatleben(AspektTelearbeit).

6.4 Durchgefuhrte Befragung

Der entworfeneanoryme Fragebogenvurde an 17 Gruppenmitgliedeausgge-
ben, die mit den hier dagestelltenCSCWApplikationengearbeitethaben.Ins-
gesamthat MIPS eine Gruppengréf3@on 26 Mitarbeiterinnenund Mitarbeitern.
Von denl17 Fragebdgenvurdenll ausgefillizuriickggeben Dies entsprichtei-
ner Quotevon ca. 65%, wasan der oberenGrenzeder durchschnittlicherRiick-
laufquoteliegt (vgl. 6.2.3).

2Eine Personvon auenzu engagierendie die Befragunghattedurchfithrenkénnen,schied
ausZeit- undKostengriindeaus.
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Der entwickelte Fragebogemestehiausdrei Teilen mit insgesamb0 Fragen:
Im erstenTeil wecken leicht beantvortbareEinleitungsfragerdasinteresseder
Befragten(Frage1 bis Frage5).2 Die Sach-und Kontrollfragen(Frage6a bis
Fragel12b) bilden den HauptteildesFragebogendieserHauptteilkannweiter
unterteiltwerden:die Fragen6a bis 9h (insgesam®1 Fragen)beschéaftigersich
mit CSCWApplikationen,die prototypischentwickelt wurden;mit denAspekten
Telearbeitund Teilzeit befassersich die Fragenl10abis 12b (insgesamtl4 Fra-
gen).Den AbschlulR3desgesamteriFragebogenbilden Fragenzur Person(Frage
13bisFrage22).

6.5 Ergebnisseder Befragung

Im folgendenrerfolgteineumfassend®arstellungdererzieltenErgebnissestruk-
turiert nachdendrei HauptteilendesFragebogen®Die DiskussiondieserErgeb-
nisseschlief3tsichim Unterkapitel6.6an.

6.5.1 Einleitungsfragenlbis5

Die durchschnittlicheérbeitszeit,die vor demComputerverbrachtwird, liegt bei
95,5% (Fragel). Der minimale Wert liegt dabeibei 85%, dasMaximum 100%
wurdedreimalangegeben.

Bei den Programmendie am haufigstenangevendetwerden, kénnenzwei
gleichgroReGruppenextrahiertwerden(Frage2): die Gruppevon Standardsoft-
ware (InternetBrowserund Editor) mit 10 von 32 Nennungersowie gruppenspe-
zifischeApplikationen(AnwendungemnlesCSCWSystemaindallgemeineBioin-
formatikwerkzeugejnit ebenélls 10 NennungenDie ApplikationendesGroup-
waresystems Nennungenliegendabeimit denanderergenannterKlassernvon
Anwendungenmit ebenélls jeweils 5 Nennungen)yn der Spitze,d.h. sie wur-
denebensantensi genutztwie etwa NetscapdInternetBrowser)oder XEmacs
(Editor).

Auf die FragenachProgrammeroderDienstendie nicht zur Verfigungste-
hen, abergernebenutztwerdenwirden,wurdenindividuelle Wiinschespezifi-
scherAnwendungsaspekigenannt(Frage3). Es konntedabeikeineallgemeine
KlassefehlenderApplikationenoderDiensteabgeleiteverden.

Die Mehrheit der befragtenGruppenmitgliederverfligt tber keine Préafe-
renz hinsichtlich graphischeBedienoberflachender Kommandozeilensysteme
(54,5%). 36,4% sprachersich fur graphischeBedienoberflachenaus,9,1% fur
KommandozeilensystentiErage4).

3Der Fragebogeiistim Anhangabgedruckt.
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Die Frage,ob derEinsatzvon Computermdie Kommunikatiormit denKolle-
ginnenundKollegenerleichternwiirde,beantvorteten63,3%der Befragtenmneu-
tral bzw. negati. Lediglich 9,1% sahenm Computereinsateine sehrdeutliche
Erleichterung Frageb).

6.5.2 Sach-und Kontrollfragen 6abis 12b

Zehnderelf GruppenmitgliedebenutzerzumindeseinederrealisiertenCSCW
Anwendunger{Frage6a).In Frage6b wurdenAussageriiberdie Gesamtheitler
realisiertenCSCWAnwendungerformuliert, die anhandeiner Skalavon ,stim-
mevollig zu“ bis, stimme berhauphichtzu“ bewvertetwerdensollten.Die Uber
wiegendeMehrheitkannsichnachEinfiihrungdesGroupwaresystembesseauf
die eigentlicheinhaltliche Arbeit konzentrieren(60%). Lediglich ein Gruppen-
mitglied sieht darin eine leichte VerschlechterungDen Vorteil der geringeren
notwendigerDetailarbeit,etwa Dateiformatebetrefend, sehen50% der Befrag-
ten. Alle Gruppenmitgliedestimmendarin Uberein,dal3sich durchden Group-
wareeinsatalie alltagliche Arbeit vereinfacht hat. Die Halfte wahlte dabeiden
Wert ,stimmevollig zu®. Bis auf eine Ausnahmaewird bestatigtdallder Zeitauf-
wandzur Erledigungder Arbeit abgenommeihabe.80% glauben dallihnendas
CSCWSystemhilft, Fehlerzu vermeidenDal3die KoordinationzwischenGrup-
penmitgliederrunterstitzivird, beantvorten70% positv. Kein Gruppenmitglied
sagtaus,dal3dieseKoordinationnachEinfihrungdesSystemserschwerivorden
ware.

Der Fragenkmplex 7abis 7f befaRtsichmit der Literaturverwaltung,die von
91%derBefragterverwendetvird (Frage7a).87,5%derBefragtendie die Lite-
ratunerwaltungverwendensindmit inr zumindestufrieden 42,9%davon sogar
sehr(Frage7b). Unzufriederhatsichniemandgeaul3ert.

Auf die Frage,Wasgeféllt Ihnenbesondergut an der Literaturerwaltung*
stellendie Nennungenbedienungsfreundlich,schnell* und ,stabil* mit 56,3%
die klare Mehrheitder 16 abgeebenenMeinungen(Frage7c). Weitere Anga-
bennenneretwa die Sicherstellungler Redundanzfreiheitie Verfugbarleit ei-
ner Programmierschnittstell@API) sowie die UnterstiitzungverschiedeneAr-
ten von Literaturtypen.Auf die gegenteilige Frage,Was finden Sie besonders
schlechtanderLiteratunerwaltung“wurdenfolgendeAspekteangeeben(Frage
7d): ZweimalwurdedasProblemderPflegedesDatensatzegor demHintergrund
dergrof3enMassean Publikationenin diesemWissenschaftsbereiaienanntEin
GruppenmitgliessiehteinenNachteildarin, da3essich um eine proprietéarel6-
sunghandelt.

MangelndeFunktionalitatder Literaturverwaltungbetrifft in ersterLinie die
Pflege desDatensatze@Frage7e). ZusatzlicheFunktionenwie etwa einebesse-
re Unterstiitzungn derautomatisiertercingabevon ZitatenoderVerknipfungen
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zu andererDatensatzeimnerhalbder Gruppe,kénnteneinedeutlicheVerbesse-
rung darstellen(46,2%).30,8%der vermif3tenFunktionenbetrefen komplexere

Recherchemdglichéiten.Lediglich ein Gruppenmitgliedrermif3tbei der graphi-

schenOberflacheeineOption (wahweisesAusblenderdesabstractsbei Journal-

zitaten).Zeitmangeist die einzigeAntwort einesGruppenmitgliedsufdie Frage,

warumdie Literatunerwaltungnicht verwendewerdenwirde (Frage7f).

Der Fragenkbmplex 8a bis 8e beschaftigtsich mit dem SystemPrIAn (vgl.
5.5.2).Lediglich vier derelf Gruppenmitgliederdie ihren Fragebogerzuriickge-
gebenhabenbenutzerdiesesSystem(Frage8a). Von diesenempfinderalle die-
sesSystemalszumindeskomfortabel ein Gruppenmitgliedals sehrkomfortabel
(Frage8b). Besonderglie Beschleunigungler EingabeneuerProteinsequenzen
wird alsHauptwrteilgenann{Fragesc). Die Nachteilebefassersichmit dernoch
ausbaufahigefrunktionalitdtdes SystemgFrage8d), d.h. beschreiberrunktio-
nen,die vermi3twerden(Frage8e). Lediglich ein Gruppenmitgliedbeklagtsich
Uberdie entwickeltegraphischéedienoberflach&sseienzuviele ,Klicks* not-
wendig,um eineneueProteinsequenginzuftigen.

Die Fragerabis 9h befassersichmit dermanuellenVartungvon Proteinse-
guenzobjektenErneutkonntenvier Meinungenausg&vertetwerden(Frage9a).
Die Halfte beurteiltedie Pflege alszumindeskomfortabel(Frage9b). Die beiden
andererGruppenmitgliedeempfindersiezumindeshichtalsunkomfortabel Fr
dieseDatenbankkmponentevurdeeinepessimistisch¥ariantezur Nebenlaufig-
keitskontrollerealisiert(vgl. 5.5.2).Im eingesetzteRrototypexistiertedazukeine
graphischéedienoberflachéuf die Frage ob einesolcheOberflachalie Bedie-
nung erleichternwirde,antwortetenzwei Gruppenmitgliedemit ,Ja* und zwei
mit ,Nein“ (Frage9c). Um mdglichstgeringeAnforderungenan Systemestel-
len zu mussenauf denenmanuelleBearbeitungervon Proteinsequenzobjekten
durchgefuhrtwerdenkénnen,werdenObjekte zur Bearbeitungals Textdateien
exportiert. Fur die Bearbeitungwird von allen Gruppenmitgliederrder gleiche
Editor (XEmac$ eingesetz{Frage9d). Ein Gruppenmitgliedverwendetzusatz-
lich einenEditor desBetriebssystem®penVMSDie Halfte ist mit ihrem Editor
zufrieden,zwei Gruppenmitgliedesind wederbesonderzufrieden,nochunzu-
frieden(Frage9e). Als Vorteile diesesEditorswerdenvor allem die Méglichkeit
der benutzerdefinierteMakros sowie der Moglichkeit, mehrereDateiengleich-
zeitig bearbeiterzu kdnnen,genanntFrage9f). Die Komplexitat diesesEditors
unddie anfanglicherSchwierigleitenim UmgangwerdenalsHauptnachteil@uf-
gefuhrt(Frage9g). Genannté~unktionen,die beim eingesetztereditor vermif3t
werden,werdenvon XEmacsbereitgestell{Frage9h). Ihre Nutzungist jedoch
nichtintuitiv.

Die verbleibenderiragendesHauptteilsdesFragebogengFragenkbmplexe
10 bis 12) befassersichmit Telearbeit.
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Auf die FragenachdenallgemeinerVorteilender Telearbeitwurden20 Mei-
nungenabgegeben(Fragel0a).Zehnmalwurdedie groRereFlexibilitat genannt,
z.B. die Unabhéngigkit von Arbeitszeitund personlichemRhythmus.Weiter
wurdengenannt:.dasWegfallen von Fahrtwegen zur odervon der Arbeitsstatte
(20%), die Erleicherungm AnstoRenoderUberwachenvon automatisierablau-
fendenProzessemm System(15%) sowie die grof3ereRuhe zur Arbeit (10%).
Ein Gruppenmitgliednanntedie Erleichterungbei der Kombinationvon Beruf
und Familie.

Auf die FragenachdenallgemeinerNachteilender Telearbeitwurden18 Ar-
gumenteaufgefiihrt(Fragel0b). Die Halfte benenntallgemeindie Erschwerung
der Teamarbeii(22%) bzw. die Erschwerungler Kommunikationmit den Kol-
leginnenund Kollegen (28%). FehlendeDiskussionerund damit einhegehende
fehlendeAnregungenbetrefen 11% derabgeebenerMeinungen Als Nachteile
im hauslicherBereichwurdenaufgefihrt.erhéhterPlatzbedarfmangelndeech-
nischeVoraussetzungemicht alle Programmeseienverfiigbarsowie fehlende
Infrastruktur wie z.B. Bibliothek oderKopiemgerat.Dies betrifft zusammer22%
der AussagenAls sozialeAspektewurdendie fehlendeTrennungvon Beruf und
Freizeitbzw. Familie sowie dasfehlende,Miteinander” innerhalbder Arbeits-
gruppegenanni17%).

Von denelf GruppenmitgliedermlieserUntersuchungyabenvier an, auf frei-
williger BasisTelearbeitauszufiihrerfFragella).KeinesdieserGruppenmitglie-
der arbeitetunterways (Frage11b). Zu Hausearbeitendrei Gruppenmitglieder
zwischeneinerund zwei Stundepro Woche.Ein Gruppenmitgliedvendetzehn
Stundenfur Telearbeitauf. In der Zeit, in der zu Hausegearbeitewird, ist die
Halfte derbefragterPersoneilie ganzeZeit mit demNetzwerkderArbeitsgruppe
verlunden(Fragellc),ein Gruppenmitgliedlie halbeundein weiteresGruppen-
mitglied lediglich 10%der Zeit. Aul3erhalbvon MIPS werdenfastausschliel3lich
Standardanwendungemnie z.B. NetscapeMS Powerpoint,PhotoshopXEmacs,
eingesetz{Fragel1ld). Zwei Gruppenmitgliedenutzenzumindestgelegentlich
AnwendungerdesCSCWSystemgLiteraturnerwaltung,PrlAn). Die gro3teUn-
terstitzungder Telearbeitdurch MIPS wird ausschlief3lichin technischervor-
aussetzungegesehenwie z.B. gute Internet-Anbindung|SDN-Anschlul3(Fra-
gelle).Als grol3teHindernissaverdenebenélls technischespekteaufgefihrt:
Anschlu3belegt bzw. keineUnterstitzundpei Computerprobleme(Fragel1f).

SiebenGruppenmitgliederdie keine Telearbeitausfihrenwurdennachih-
ren Grindenbefragt(Fragellg).40% derabgegebenerMeinungenbetrafendas
BedurfnisdesdirektenKontaktszu Kolleginnenund Kollegen. 30% sagtenall-
gemein,dal3sie kein Interessean Telearbeithatten.Ebentlls 30% betrafendie
fehlendetechnischeAusristung.Von diesensiebenGruppenmitgliederkénnen
sich 71% generellvorstellen,einenTeil ihrer Arbeit im Rahmenvon Telearbeit
zu leisten(Fragel1h).Von diesenwiederumwiirden60% die Halfte bzw. héch-
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stendie Halfte inrer Arbeitszeitim Rahmernvon Telearbeiterledigen(Fragelli).
Ein Gruppenmitgliedhannte20% der Arbeitszeitals obereGrenze Als notwen-
dige Voraussetzungewurdenvon diesenGruppenmitgliederfiastausschlief3lich
finanziellebzw. technischeAspekteaufgefiuhrt(Fragel1k): Ubernahmeler Tele-
fonkosten,BereitstellungdertechnischerGeréate Betreuungder Hard- und Soft-
ware(zusammerY 1%). Einzelnennungebetrafenorganisatorisché@spekte wie
z.B. Verbesserundesinformationsflusse&zusammer29%).

DerabschlieBenderagenkbmplex zumThemaTelearbeibeschéaftigsichmit
der KommunikationzwischenGruppenmitgliederndgie Teilzeit- bzw. Telearbeit
betreiber(Fragenl2aund12b).HauptikommunikationsmitteldasvonallenGrup-
penmitgliederngenanntwurde, ist die elektronischePost(Fragel2a). Zweimal
wurdedasTelefongenanntEinmalwurdedie indirekteKommunikationiiberge-
meinsameObjektedesCSCWSystemsaufgefuhrt. Auf die Frage,wie die rech-
negestutzteKommunikationverbessenverdenkdnnte,wurdenfinf Meinungen
abggebendaruntedreiVerbesserungsvschlag€Fragel2b).EswurdederEin-
satzvon ,talk* zur UnterstutzunglirekterKommunikationangergt. Fernersind
zentraleDokumentewiinschenswer{z.B. gruppeninterneKalender Planungen
und Standvon Projekten)sowie verbesserté&nnotationssystemeusdenendie
Arbeit der Kolleginnenund Kollegen hernworgeht. Ein Gruppenmitgliednannte
GesprachamRundenTischalsvorteilhaftgegeniiberechnegestitzteKommu-
nikation.Ein anderessruppenmitgliedst mit derexistierenderrechnegestitzten
Kommunikationvollkommenzufrieden.

6.5.3 Fragenzur Person13bis 22

DenAbschlufidesFragebogenbildetenFragereur PersonVondenelf Gruppen-
mitgliedern,die einenFragebogembgeebenhaben sind siebenweiblichenund
vier mannlichenGeschlecht¢Fragel3). DasDurchschnittsaltebetragt37 Jahre
mit einerSpanne/on 29 bis 47 JahrenFragel4).

Bis auf ein Gruppenmitgliedverfigenalle Uber einen Hochschulabschluf3
(Fragel5), 90%davon kbnnenzusatzlicheinenDoktortitel vorweisen Ein Grup-
penmitgliedbesitzteinenFachhochschulabschluBis aufeinefehlendeNennung
habenalle GruppenmitgliedeentwedeBiologie (70%), Chemie(10%), Bioche-
mie (10%)oderLehramtBiologie und Chemie(10%) studiert.

Bis aufein Gruppenmitglieddasals Muttersprachetalienischhat,gaberalle
GruppenmitgliedeDeutschals ihre Muttersprachen (Fragel6). Alle sprechen
wéahrendderArbeit Englisch(Fragel7).

Durchschnittlicharbeiterdie befragterGruppenmitgliedebereitsseit3,9Jah-
renbei MIPS (Fragel8). Die Spanneeichthier von5 Monatenbis 10 Jahren.

Von denuntersuchterGruppenmitgliederstammensiebenGruppenmitglie-
derausGruppengdie sichmit systematische@enomsequenzierungsprojektss:
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fassen(Frage19). Vier Gruppenmitgliededer Proteinsequenzdatenbankgruppe
warenvertreten.

55%fuhrenbeiMIPS nie eineProgrammiertéatigéit aus,36%regelmalfig9%
fastregelmafig(Frage20). 64% gabenschlechteodersehrschlecht&Kenntnisse
im Umgangmit demComputeran, bevor sie bei MIPS angefngenhatten(Frage
21). 27% stuftensich mittelmafiigein, 9% hieltenihre Kenntnisflir zumindest
gut. Jetztschatzemur noch18%ihre Kenntnissalsschlechtein (Frage22).37%
stufensich nun mittelmaRigein und 45% haltenihre Kenntnissdtr zumindest
gut.

6.6 Diskussionder Ergebnisse

In diesemAbschnittwerdendie dagestellterErgebnissaliskutiertsavie die unter
6.3 aufgestellterHypotheserbewertet.

6.6.1 Gruppenzusammensetzung

Die befragteGruppezeichnetsich durcheinebesonder&usammensetzunaus:
alle befragtenPersonerverfiigeniber Hochschul-bzw. Fachhochschulabschluf3
undalle Hochschulabgéangeind zusatzlichpromoviert. Es handeltsichum Spe-
zialisten,die wissenschatftliclarbeiten Die Mitglieder befindensichauf gleicher
Hierarchiestufaund sind dem Leiter der Arbeitsgruppeunterstellt.Einzige Aus-
nahmeist die Gruppeder Proteinsequenzdatenbartke Gibereinenzuséatzlichen
Gruppenleitererfugt. Die Arbeit zum Erreichendesgemeinsameruppenziels
wird fastausschlief3lickam Rechnergeleistet.Der EinsatzeinesGroupwaresy-
stemszur rechnerbasierteHommunikationsunterstitzungt vor diesemHinter-
grundgerechtfertigtDer hoheAusbildungsstandardller Gruppenmitgliedeer-
leichtertdie EntwicklungeinesSoftware-SystemsjavergleichbareAnforderun-
genanalle Mitglieder hinsichtlichder Bedienunggestelltwerdenkénnen.m Ar-
beitsalltagsprecheralle Gruppenmitgliedenebenhrer Mutterspracheusatzlich
Englisch.Dadurchkannfiir dengruppenweitertinsatzauf Standard-Softarezu-
rackgayriffenwerden fur die z.B. nurenglischsprachigHilfetexte zur Verfligung
stehenb5%derbefragterGruppenmitgliedefihrenProgrammiertatiggitenaus,
45%schéatzenhre Kenntnissém Umgangmit Rechnerralsgutein. Ein gewisses
technischeVerstandnikannsomitvorausgesetaverden.
DerwissenschaftlichélintergrunddergeleisteterArbeit betrifft die Moglich-
keiten zur Kommunikationsunterstitzurapf zwei Ebenenzum einenkanndas
CSCWSystenmdie KoordinationderdurchRechnereinsatgeleisteterm atigkeiten
unterstutzer{z.B. Konsistenzsicherundurch Nebenlaufigkitskontrolle). Inhalt-
liche Diskussionerauf wissenschaftlichdchlicherEbene,die durch synchrone
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CSCWApplikationen(z.B. Unterstitzungvon face-to-faceSitzungen)zum an-
derenunterstiutztverdenkénnten werdenvon denGruppenmitgliedermicht ge-
winscht.Hier wird dasGespractam RundenTisch bzw. an der Tafel vorgezo-
gen.Bei denVorschlagereur Verbesserungler rechnegestutzterKommunika-
tion wurdenkeinerlei derartigeWinschegeaul3ertEs wurde vielmehr explizit
aufgefuhrt dafldirekteKommunikatioreinerrechnegestitztervorgezogerwird.

Die Einschrankungles hier entwickelten Groupwaresystemsuf asynchro-
ne Aspekteder Koordinationfur eineim Bereichder molekularbiologischeise-
quenzdatenanalysessenschaftliclarbeitendesruppewurdedurchdie erzielten
Umfrageegebnisséestatigt.

6.6.2 Bewertungder Hypothesen

Bevor die Umfrage durchgefuhrtwurde, wurdendie Ziele des Einsatzesunter
6.3alsHypotheseriormuliert. AnhandderermitteltenUmfrageegebnissaverden
dieseZielvorgabenm folgenderbewertet.

Hypothesel

In Hypothesel wird behauptetdasgemeinsam&ruppenziekdnnedurchgeeig-
neteRechnerunterstitzurgesseundeffizientererreichtwerdenalsohne.

80% gebenan, dalRihnen das Groupwaresystenhelfe, Fehlerzu vermeiden
(vgl. Frage6b). Zusammemmit automatisiertetMechanismerzur Konsistenzsi-
cherung(vgl. etwa Frage7c) wird die Qualitatder erzeugterinhalte verbessert.
Eine Erhbhungder Effizienz durchdie realisiertenApplikationenwird ebenélls
bestatigt Effizienzsteigerungewerdensowohl durchdie entwickelten Applika-
tionen (z.B. Literaturverwaltung (vgl. Frage7c) und PrlAn (vgl. Frage8c)) als
auchdurchallgemeineVerbesserungedestechnischermfeldes(wie z.B. die
Vermeidungvon Fehlern(vgl. Frage6b)) erreicht.

Hypothesel wird somitbestétigt.

Hypothese2

In Hypothese2 wird behauptetdie rechnegestitzteKommunikationzwischen
Gruppenmitgliedermviirdesichverbessern.

Alle Gruppenmitgliedesstimmendarin Uberein,dal’ die Koordinationzwi-
schendenMitgliedernunterstiitziverde.DieseKoordinationerfolgt alsindirekte
KommunikationiberObjektedesgemeinsameimformationsraumsRkRechnege-
stitztedirekteKommunikatiorerfolgtausschlieRlicldurchdenEinsatzelektroni-
scherPost.Ca.20% der Gruppenmitgliedegebenan, dal3der Einsatzvon Com-
puterndie Kommunikationmit denweiterenMitgliedernnichterleichternwirde.
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Eine Verbesserungler rechnegestitzterKommunikationbetrifft die Koor-
dinationsunterstitzundurch indirekte Kommunikation.Unterstitzungdirekter
Kommunikatiorwar nicht BestandteilesEntwurfsdesCSCWSystemaindkann
daherdurchdie realisierteriPrototyperauchnicht geleistetverden.

Hypothese2 wird demnachbestatigt,betrifft jedochnur die indirekte Kom-
munikationzwischenGruppenmitgliedern.

Hypothese3

Eswurdedie HypotheseaufgestelltwissenschaftlicheBersonakdnnesich bes-
serauf biologischelnhaltekonzentriererund mussesichwenigermit Fragender
Daterverarbeitungeschaftigen.

Allgemein kdnnensich durch den Einsatzdes Groupwaresystemssruppen-
mitglieder besserauf ihre inhaltliche Arbeit konzentrieren(60%) und missen
sichmit wenigerdatewverarbeitungstechnischBetailarbeitbefasser(50%).Alle
Gruppenmitgliedestimmendarin tiberein,dafl3sich seitdemEinsatzdesGroup-
waresystemshre alltagliche Arbeit vereinfachthabe.80% gebenan, dal3ihnen
dasSystemhelfenwirde,Fehlerzu vermeiden.

Hypothese3 wird durchdie erzieltenErgebnisséestatigt.

Hypothese4

Eswurdebehauptetdal3der EinsatzneuerTechnologierzu einerbessereiver
einbarleit von Berufs-und Privatleberfihrenwirde.
Befragtnachdenallgemeinerorteilender Telearbeitwurdenin ersterLinie
die erhohteFlexibilitat und dasWegfallen von Fahrtwegen angegeben.Die Er-
leichterungm AnstoReroderUberwachenvonautomatisierablaufendefProzes-
senim Systemwurde ebenélls mehriichgenanntAllerdings wurdedie bessere
Vereinbarlkit von Beruf und Familie lediglich von einemGruppenmitgliedauf-
gefuhrt.Dies kannim Zusammenhangtehemmit der BesonderheitlieserGrup-
pe (z.B. geringerAnteil an Familienvaternbzw. -muttern).EntsprechendEragen
zumfamilidrenHintergrundwurdenim Fragebogeliedochnicht gestellt.
Generellwird alsNachteilder TelearbeitangesehergalRdie Kommunikation
mit den Kolleginnenund Kollegen erschwertwerdenwirde. Speziellfachliche
Diskussionerinnerhalbder Arbeitsgruppewerdenals wichtiger Bestandteilder
taglichenwissenschaftlicheirbeit angeseherDieseArt der direktenKommu-
nikationsunterstitzunguf3in einereigenenArbeit, die auf denErgebnisserder
hier erzieltenStudieaufbauerkann,behandeltverden Entsprechendeschnerba-
sierteUnterstitzungst Grundwraussetzungiir die Inanspruchnahmeon Tele-
arbeit,die sich allgemein71% der befragtenGruppenmitgliedeals Mdglichkeit
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vorstellenkbnnen. Eswird eineKombinationausTelearbeitund Arbeit beim Ar-
beitgeberfavorisiert, mit einemAnteil von ca.40% (oderzwei Arbeitstagerpro
Woche)anTelearbeit.

Notwendigfur die Akzeptanzvon Telearbeitsind die Schafung technischer
Voraussetzunge(z.B. hauslicheBereitstellungder notwendigerHardware, wie
etwa RechnerSDN-AnschluR)sowie finanzielleAspekte(z.B. Ubernahmeder
anfallendenTelefonlosten).

Zusammerdssenkanngesagiverden,dal3bei MIPS Telearbeitnur von we-
nigen Mitarbeiternzu einemsehrgeringenTeil der Arbeitszeitwahigenommen
wird. BeiallenMitgliedernuberwiggendie allgemeingesehenekorteilederTele-
arbeit,unddie UberwiggendeMehrheitkannsichTelearbeiuntergewissentechni-
scherundfinanziellenVoraussetzungefir einenkleinenTeil derArbeitszeitvor-
stellen.Um eineeffizienteDurchfiihrungvon Telearbeigewvéhrleisterzu kbnnen,
mussenedochzuséatzlicheVoraussetzungegeschaken werden.Diesebetrefen
die notwendigeadirekteKommunikationsunterstitzuragvischenGruppenmitglie-
derneinerArbeitsgruppebzw. einesProjekts,die z.T. Telearbeitverrichten.
Hypothese4 wird allgemeingeseherbestatigt,trifft jedochnicht zu auf dasin
dieserArbeit entwickelte CSCWSystem.

6.6.3 Zusammenfassung

Die Zielvorgaben,die mit dem Einsatzdes hier entwickelten und prototypisch
realisiertenGroupwaresystems einerwissenschaftlicheArbeitsgruppegesetzt
wurden,wurdendurch eine Umfrage unter den beteiligtenPersoneriberpruft.
Die Auswertungder Ergebnisseergab,dalRdie Aspekte die demEntwurf desSy-
stemszugrunddagen(vgl. Abschnitt3.4),vondenGruppenmitgliederakzeptiert
wurden.Die mit demEinsatzdesprototypischelfCSCWSystemsinhegehenden
Verbesserungeder alltdglichenArbeitssituationsowie der durchdasSystemer-
zielten Arbeitsegebnissewerdenvon den befragtenMitgliedern als Zugawvinn
bestatigt.

Die durchgefuhrteUmfrage ergab jedoch auch, daf3 zur direkten Kommu-
nikationsunterstiutzungin Rechnereinsatzerzeit nicht erwinschtist. Direkte
KommunikationsformergpeziellinformellefachlicheDiskussionennnerhalbei-
ner Arbeitsgruppewerdenals Grundwraussetzunir eineerfolgreichewissen-
schaftlicheTatigkeit angeseherDiesebereitsetablierterKommunikationskultu-
reninnerhalbwissenschaftlichefArbeitsgruppernn derBioinformatik erschweren
Einsatzund AkzeptanzeinesCSCWSystemsDie Unterstitzungn der Koordi-
nationdurchindirekte Kommunikationiiber Objektedesgemeinsameinforma-
tionsraumswird allerdingsuneingeschrankikzeptiert.
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Kapitel 7

Zusammenfassungund Ausblick

7.1

Zusammenfassung

Ziel dieserArbeit war die Unterstitzungeiner wissenschatftlichenm Bereich
dermolekularbiologischesequenzdatenanaly&gigenArbeitsgruppedurchein
asynchrone€SCWSystem.Fir diesesausder Sichtvon CSCW neueAnwen-
dungsgebieder Bioinformatikwurdenbisherkeine Untersuchungenhinsichtlich
einermoglichenrechnerbasiertetnterstitzungler Gruppenarbeitiurchgefuhrt.
DasAnwendungsgebieteichnetsichdurchfolgendeCharakteristikaus:

groReDatenmengemussenvon einer spezialisiertenwissenschaftlichen
Gruppeanalysiertundverwaltetwerden;

weltweitwerdenSequenzierungekompletterGenomesystematiscllurch-

gefuhrtund der Datenzuvachsist exponentiell;die GroRenwissenschaftli-
cher Arbeitsgruppenm BereichBioinformatik wachsenjedochnicht ent-

sprechendum die anfallendenDatenmengemit den bisherverfigbaren
Werkzeugerbefriedigendanalysiererzu kbnnen;

dasWissen,dasin die alltdglicheArbeit der Gruppenmitgliedeeinflie3en
soll, ist weltweit verteilt;

Informationenausheterogeneatenressourcemussenfir Gruppenmit-
gliedertransparenin lokale Informationsrauméntegriertwerden;

spezialisiertedVissenindividueller Gruppenmitgliededer Arbeitsgruppe
muf3zum Nutzender gesamterGruppein Objektedesgemeinsametoka-
len Informationsraumegingebrachtverdenkdnnen;
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e dieInformatikmul3fir dieserBereichdermodernerMolekularbiologieein
Modell der Natur realisieren,in dasneueErkenntnisseder Wissenschaft
ohnegrol3eModifikationenintegriert werdenkdnnen.

Beim Entwurf einesCSCWSystemsfur diesesAnwendungsgebiemissen
nebendendamgestelltenCharakteristikadesGebietsdie Besonderheitemwissen-
schaftlicheiGruppenbericksichtigiverden:

e GruppenmitgliedemwissenschaftlicheGruppenverfiigeniber eine hoch-
qualifizierteAusbildung;

¢ wissenschaftliche®ersonahat grol3eFreiheitenin der individuellen Ar-
beitsgestaltungz.B. keine Kernzeitenjn deneneine Anwesenheitorge-
schriebenist); es mul3 eine asynchroneKommunikationsunterstitzung
derGruppezur Erhaltungbzw SteigerunglerEffizienzermdoglichtwerden.

Diese Aufzéhlungenverdeutlichendal’ die Bioinformatik nebendem For-
schungsgebie€ESCW noch eine Reiheweiterer bisherungeltsterAufgabenfir
die Informatik als Wissenschafbereithalt.Als Beispieleseienhier die Model-
lierung und Simulationkomplexer metabolischeund regulatorischeNetzwerle
in lebendenOrganismenAnnotationsmanagementsystema Unterstlitzungn
systematische@enomsequenzierungsprojeksmwie spezialisiertédlgorithmen
in der Sequenzdatenanalygenannt.

In dieserArbeit wurde der Fokusauf die Unterstitzunginerasynchronauf
einemgemeinsameDatenraunarbeitendeiruppevon Wissenschaftlergelegt.
Um dieseAufgabe durchfiihrenzu kénnen,erfolgte zunachstine Analyseder
AnforderungenDazuwurdedie wissenschaftlichérbeitsgruppeMIPS amMax-
Planck-Institutfiir Biochemie Martinsried,unterderLeitungvon HerrnProf. Dr.
H.-W. MewesuntersuchtDie Anforderungerderin dieserGruppeexistierenden
UntegruppenwurdenzusammengestellSie bildetendie Basisflr dengeneri-
schenEntwurf einesCSCWSystemsgdasbestimmteAspekteder Gruppenarbeit,
wie etwa asynchroneindirekteKommunikationbehandelrsollte.

Die BesonderheitedesAnwendungsgebietslie beiderModellierungbeach-
tet werdenmuf3ten wurdendurchdie knappeDarstellungdesbiologischenHin-
tergrundsbeleuchtetinsbesonderdie Flexibilitat, zukinftigesWissenim Kon-
text bestehendemformationenintegrierenzu kénnen,ist eine zentraleForde-
rung.Der Einsatzobjektorientierteifechnilenist daherdie MethodederWahl, da
die zugrundeligenderKonzeptgwie z.B. Assoziation Aggregation,Verertung,
Polymorphismusetc.) dennotwendigerRaumfur ErweiterungereinesModells
bereitstellen Dabeiwurde nicht nur bei der Applikationsentwicklungauf diese
Konzeptezurtickggriffen, sondermauchauf der persistenterbaterverwaltungs-
ebene Eswurdedie, im industriellenUmfeld bishernochnicht etablierteTech-
nologie der objektorientierterDatenbankmanagementsystegiegesetztDie in
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dieserArbeit erzieltenErfahrungerbelegen,dalRkommerziellverfiigbareobjekt-
orientierteDatenbankmanagementsyste(ge z.B. ObjectStoe von ObjectDe-
sign) die fur den erfolgreichenEinsatznotwendigenVoraussetzungearfillen.
Unterstiutzungder objektorientierterKonzepte Skalierbarlit, Performanzgetc.
erlauberdenEinsatzauchin einemUmfeld,in demgroReDatenmengererwaltet
werdenmussenBesonderslie einfachelntegrationobjektorientierteDatenban-
kenin denobjektorientierterEntwicklungsprozeRihrt zu flexibleren und offe-
nerenSoftwaresystemenAnpassungemn verandertetRahmenbedingungesind
leichterdurchfihrbar

Die dem hier entwickelten CSCWSystem zugrundeligende Software-
Architekturbasiertauf etabliertenTechnilendesSoftware-Engineering€Eswur-
denkeineneuenproprietarer.dsungerfur wiederkehrendd’roblemem Entwurf
entwickelt. Vielmehrwerdendie in denletztenJahrerhenorgebrachtemndin der
PraxisalszuwerlassigeingestufterKonzepteauf die hier daigestellteProblematik
Ubertrager(z.B. dasEntwurfsmusteder Schichten standardisiert&€ommunika-
tionstechnologienvie RemoteProcedue Call und CORBA, etc.).

Die KombinationexistierenderTechnologiebausteinzu individuellenKom-
ponentererlaubtdie Realisierungneuermachtigerund stabilerSystemen neu-
en AnwendungsgebietemMas Komponentenmodeirmdglichtdie Entwicklung,
Wartungund Erweiterungkomplexer SystemeAnderungerwerdennur lokal an
KomponenteworgenommenKommunikationzwischerKomponentemgeschieht
via definierterSchnittstellenDadurchwerdenNetzwerle von Abhangigleitenim
Systenvermieden.

Basierendauf diesengrundlegendenEntwurfsentscheidungemnurde anhand
eines,nachAbschluf3der AnalysephasaufgestelltemAnforderungskatalogsin
prototypischesGroupwaresystementworfen, implementiertund in der wissen-
schaftlichenArbeitsgruppeMIPS eingesetztAbschlieRendvurde unterdenbe-
teiligten Gruppenmitgliedereineschriftiche UmfragedurchgefihrtZiel dieser
empirischenUntersuchungvar die Ermittlung der Akzeptanzdes Systemsdas
sichim taglichenEinsatzbefand! Zum Zeitpunktder UmfragewarenTeile des
SystemdereitszwischensechdMonateunddrei Jahreverfligbar

DasErgebnisdieserUmfrageergabeindeutig,dal3sich die alltaglicheArbeit
derGruppenmitgliededurchdasSystemdeutlichverbesserhat.

7.2 Ausblick

Dasin dieserArbeit entwickelte CSCWSystembehandelnur Teilaspekteech-
nelgestutztelGruppenarbeil.ediglichdieasynchroneindindirekteKommunika-

1DasSystemist auchnachAbschluRdieserArbeit weiterhinin derGruppeMIPS im taglichen
Einsatz.
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tion Ubergemeinsam@®bjektewird betrachtetDie hier dagestelltenund durch
Einsatzsowie AkzeptanzanalysevaluiertenKonzeptezur Realisierungstellenei-
nelnfrastrukturzur VerfigungaufderweitereAnwendungsaspekia derBioin-
formatik entwickelt werdenkénnen.

Die durchgefuhrteAkzeptanzanalysergab,dal3in der untersuchterGruppe
kein Bedurfnis nach Unterstitzungn der synchronenGruppenkmmunikation
besteht.Dennochbleibt zu untersucheninwieweit diesim Umfeld der wissen-
schaftlicherBioinformatik moglichwére.Ein CSCWSystemmuf3sichdabeiim-
merderKritik seinerAnwenderinnerstellen.

In derModellierungder Anwendungsentitatemuf3dasprototypischeCSCW
Systendahingehenérweitertwerden kontextabhé&ngigénformationemichtnur
verwaltenundvisualisierenz.B. Abfolge genetischeElementeauf einemChro-
mosom) sondermuchals Diskussionsbeitragy dengemeinsamemformations-
raum einbringenzu kénnen(z.B. verschieden&enmodelleals Resultateunter
schiedlicheMorhersagealgorithmerftsmusserspezialisiertéVissenschattlerin-
nenund Wissenschaftlem der manuellenBegutachtungautomatisierterstellter
Modelleunterstutztverden GetrofeneEntscheidungemusseritr alle Gruppen-
mitgliederzu einemspéatererZeitpunktnachwllziehbarsein.Es misserorgani-
satorischdnformationen(z.B. welchesLaboratoriumhat welchengenomischen
Abschnitt sequenziertywann sind welche Datenbeim Koordinatoreingetrofen,
etc.)abgebildetindinnerhalbdesProjektge nachGruppenzugehdright zugang-
lich gemachtverden.

Als weiteresBeispiel fur eine zuklunftige Erweiterungsei die Unterstitzung
der systematischerGenomsequenzierungenannt,die von mehrerenPartnern
durchgefuhrwird. In diesemFall erfolgt die asynchroneaind indirekte Kommu-
nikation nicht nur innerhalbeiner Arbeitsgruppe sondernzwischenallen betei-
ligten PartnerneinesProjekts:denLaboratorienden,auf ein Teilgebietder For-
schungspezialisierterGruppen,denbiologischernKoordinatorerund denBioin-
formatikern. DieseGruppensindje nachArt desProjektsinnerhalbeinesLandes
oderinnerhalbeinesKontinents&umlichundzeitlich verteilt. Eineentsprechende
Kommunikationsunterstutzungt Grundwraussetzungjir eineeffizienteProjek-
tabwicklung.

Das CSCW-SystemmufR durch Offnung nach auRenerweitertwerden.Da-
durchwird eineMdglichkeit geschdken, existierendedVissendasin dercommu-
nity existiert, in denlokalen Informationsraundes CSCWSystemsntergrieren
zukoénnen AuRerdenkdnnenGruppengdie PartnerinnerhalbeinesProjektssind,
verstarktiiberRaumundZeit verteilt seinund mit UnterstitzunglesGroupware-
Systemseffizient und kostenginstiggusammenarbeiterspeziell der 6konomi-
scheGesichtspunkspielt in der durch ForschungsgeldefinanziertenGrundla-
genforschungineentscheidendRolle. Die fur die Kommunikatiorinnerhalbdes
CSCWSystemaotwendigertechnischenvoraussetzungesind vergleichsweise
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kostengunstigind kbnnenin vielen weiterenProjektenwiedenerwendetwerden
(z.B. Hardwarelomponenterwie digitale Netzwerle oder Softwarelizenzenbei-
spielsweisdir DBMSe).

Die OffnungnachauRerbedeutetm Extremfll, daRalle Mitglieder einerbe-
stimmtencommunityan demgemeinsamediel arbeitenkdnnen.DieseVorstel-
lungensind nicht rein theoretischeNatur. Sowurdein denvergangenerdahren
dasGenomder PflanzeArabidopsisthalianain einemweltweitenProjektsyste-
matischsequenzietindanalysiertDieswird daserstevollstandigbestimmteGe-
nomeinerPflanzesein,dasder Offentlichkeit prasentiertverdenkann.Innerhalb
diesesSequenzierungsprojekitsldetensich internationaleUnteigruppen:so ar
beitetenetwa bei der Sequenzierungnd Analysevon Chromosomlll Gruppen
aus Europa,Japanund den USA zusammenAls Haupthindernisgin homoge-
nesResultatzu erhaltenwurdendie verschiedeneringesetzteiechnilenin der
Bioinformatik (z.B. verschieden&orhersageprogramnfér Genmodelle)sowie
unterschiedlichéatenformatemit heterogenersemantilen genanntHier kann
einglobalesCSCWSystemdaseinelntegrationinternationaletJnteigruppenn-
nerhalbeinesGroupwaresystemgu einervirtuellen homogenerGruppeermag-
licht, einegrof3enBeitragin der Effizienz derautomatisiertemnd manuellerSe-
guenzdatenanalyseeisteuernKostenaufwendiggusammenkinfteler Beteilig-
ten kdnnenauf ein Mindestmal¥reduziertwerden,speziellin Projekten,in de-
nenVertreterder beteiligtenGruppeniber mehrereKontinenteverteilt sind. Im
globalenWettbaverb, der in diesemBereichder Gentechnologiewischenaka-
demischerund kommerziellenGruppenexistiert, wird durch die systematische
IntegrationunterBeachtungler Asynchronitaund Konsistenzlereingebrachten
undverwalteteninformationenein betrachtlicheiorteil erreicht.

Digitale Netzwerle und die damit mdgliche KommunikationlassenRaum-
und ZeitgrenzenverschwindenEine Offnung des CSCW-SystemsnachaufRen
bedeutejedoch,dal3SicherheitsaspekteerstarktbeachtetverdenmissenNicht
nur Authentifizierungmuf3 sichegestelltsein, sondernauchder unauthorisierte
Zugriff, z.B. auf noch nicht verdfientlichte Informationen,mufd ausgeschlossen
werden.Im kommerziellenwie im akademischetmfeld ist dies speziellaus
patentrechtlicheisriindenim Bereichder Genomforschungind ihrer potentiel-
len Anwendung(z.B. in der Medizin) ein wichtiger Aspekt fur die Akzeptanz
einesCSCWSystems Aus technischelSicht mul3 beachtetwerden,dald Netz-
sicherheitsekmponenter(Firewalls) nicht nur an der Grenzezwischeninternen
Netzenunddemoffentlicheninternetexistieren,sonderrauchzwischenGruppen
einesinstitutsoderAbteilungeneinesUnternehmenauftreterkbnnen Dieskann
zu kompliziertenKommunikationsstrukturefithren,daz.B. bei entsprechence-
striktiverKonfiguratioreinerFirewall eineCORBA-K ommunikatiorohnezusatz-
lichenAufwandnicht mehrmaoglichist. WerdendiesezusatzlicherSicherheitsan-
forderungerumgesetztist dashier beschrieben8ystemm kommerziellerindu-
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striellenUmfeld einsetzbar
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Anhang A

FragebogenGroupware

Vielen Dank, dal3 Sie an der Untersuchungteilnehmen.Ich bitte Sie, ein
paar Fragen zum Thema Groupware, Telearbeit und verschiedenenSyste-
men/Programmeraus diesemBereich zu beantvorten. Ihre Angabenwerden
selbsterstandlichanorym ausg&vertetundnur fir wissenschaftlich@weclke ge-
nutzt. DieserFragebogerpericksichtigimehrereProgrammedie nich alle Mit-

arbeiterinnemutzen.Fur Sie sind dahermdglicherweisenicht alle Fragenzu-
treffend. Vor entsprechendefRragenteilerwird jeweils daraufhingewviesen(,=-

weitermit Frage...").
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Fragel.

Frage2:

Frage3:

Frage4:

Frage5:

Im folgendenmdchteich IhneneinigeallgemeineFragenzu den Systemerlite-
raturdatenbankRefeenceDatabase) AnnotationsdatenbanPIR) sovie PrlAn

stellen.

DazufindenSieim folgendeneine Reihevon AussagenGebenSie bitte fur
jedean, inwieweit Sie ihr zustimmenbzw. nicht zustimmen:StimmenSie einer
Aussagevollig zu, dannkreuzenSie bitte dasKastchenin der entsprechenden
Zeile ganzlinks an. StimmenSie ihr Gberhauptnicht zu, kreuzenSie bitte das
Kastchenganzrechtsan. Wenn eherein mittlerer Wert zutrifft, wéahlenSie ein

Wieviel Prozentlhrer ArbeitszeitverbringenSie, soim Durch-
schnittiiberdie ganzeWochegesehenyor demComputer?

Welchesinddie drei haufigsterProgrammederDienste die Sie
beilhrer Arbeit benutzen?

WelcheProgrammeoder Dienste,die Ihnennicht zur Verfligung
stehenwirdenSiegernebenutzen?

WelcheMaoglichkeitender Bedienungvon Programmetevorzu-
genSie?

O GraphischéBedienoberflachen

O Kommandozeilensysteme

O KeinePraferenz

Erleichtertder Einsatzvon Computerndie Kommunikationmit
IhrenKolleginnenundKollegen?

Ja,sehr Nein, Uber
hauptnicht
g — 0 — O — 0O — 0O

mittleresKastchenum lhre Meinungabzustufen.
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Frage6a:

WennJa:

Frage6b:

BenutzerSiemindestenseinesderfolgenderSystemelLiteratur
datenbanlRefeenceDatabaseAnnotationsdatenbariRIR sovie
PrIAn?

o Ja

O Nein (= weitermit Frage7a)

Bitte gebenSie an, inwieweit Sie denfolgendenAussageniber
alle von Ihnen genutztenSystemezustimmerodernicht.

stimme stimme
vollig zu uberhaupt
Durch die Systeme.. nichtzu
...kann ich mich besser O O O O O
auf meine eigentlichein-
haltliche Arbeit konzen-
trieren
...mufBich michum mehr O O o O O
Detailarbeit(wie z.B. ver-
schiedene Dateiformate)
kiimmern.
...wird meine alltagliche a O o g a
Arbeit vereinfacht
...braucheich mehr Zeit, O O O O O
um meineAufgabenzu er-
fallen.
...vermeidech Fehler O O o O O
...wird die Koordination O O O O O

zwischenmir und meinen
Kolleginnenund Kollegen
unterstutzt.
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Frage7a: BenutzerSie— zumindesmanchmal- die Literatur verwaltung
(RefeenceDatabase?y
o Ja
O Nein (= weitermit Frage7f)

WennJa:

Frage7b: Wie zufriedensind Sie mit derLiteratur verwaltung?

Sehr Uberhaupt
zufrieden nicht
zufrieden

0o — 0 — a0 — 0o — 0O

Frage7c: WasgefalltIhnenbesondergutanderLiteratur verwaltung?

Frage7d: WasfindenSiebesonderschlechtanderLiteratur verwaltung?
Frage7e: WelcheFunktionvermisserSie beiderLiteratur verwaltung?

WennNein:

FrageTf: Warum verwendenSie die Literatur verwaltung nicht fur Ihre
Arbeit?
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Frage8a:

WennJa:

Frage8b:

Frage8c:

Frage8d:

Frage8e:

BenutzerSie— zumindesmanchmal- dasSystemPrlAn ?
O Ja
O Nein(= weitermit Frage9a)

Wie komfortabelfindenSie die EingabeneuerProteinsequenzen
durchPrlAn ?

Uberhaupt
Sehr nicht
komfortabel komfortabel

g — 0o — oo — o — 0O

Worin seherSiedie Hauptwrteilevon PrlAn ?
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Frage9a:

WennJa:

Frage9b:

Frage9c:

Frage9d:

Frage9e:

Arbeiten Sie in der Annotationsgruppeler Proteinsequenzda-
tenbank?

O Ja

O Nein (= weitermit FragelOa)

Wie  komfortabel finden Sie die Pflege der
Proteinsequenzdatenbank?

Uberhaupt
Sehr nicht
komfortabel komfortabel
o — o — o — o — O

Um Proteinsequenzdmearbeiterzu kdnnen fihrenSiejedesmal
ein chedkout—und ein chekin-Kommandoaus.Wirdeeinegra-
phischeOberflachelhnen die Bedienungdes chedkout/cdhedin-
Mechanismugrleichtern?

o Ja

O Nein

O WeilRnicht

WelchenEditor verwendersBiefiur die manuelleAnnotation?
O XEmacs

Wie zufriedensind Sie mit diesemEditor?

Sehr Uberhaupt
zufrieden nicht
zufrieden
o — o0 — o — o — 0O
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Frage9f: Worin seherSiedie Vorteile lhresEditors?

176



Im folgendenmdochteich Ihnenein paarFragenzur Telearbeit generellund bei
MIPS im besonderestellen.Mit Telearbeitsind dabeialle Tatigkeitengemeint,
die Sieim RahmereinesProjektesei MIPS aul3erhalldesinstituts(z.B. zu Hau-

seoderunterwes)erledigen.

FragelOa: WorinseherSSieallgemeindie VorteilederTelearbeit?
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Fragella:

WennJa:

Fragellb:

Fragellc:

Fragelld:

FuhrenSieim Rahmenhrer Tatigkeit bei MIPS Telearbeitaus?
o Ja
O Nein (= weitermit Fragellg)

Wieviele Stundenpro Woche arbeitenSie durchschnittlichzu
Hausebzw. unterweys?

........................ Stunderezu Hause
........................ Stunderunterweys

Wieviel Prozentder Zeit, die Sie auRerhallmesinstitutsarbeiten,
sind Siemit MIPS verlunden(online)?

WelcheProgrammederDienstesetzerSie aul3erhallvon MIPS
ein?
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Fragelle: Worin sehenrSie die grof3teUnterstitzunghrer Telearbeitdurch
MIPS?

Fragellf: Worin sehenSie das grof3te Hindernis Ihrer Telearbeitdurch
MIPS?

= weiter mit Frage 12a!
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WennNein:

Fragellg:

Fragellh:

WennJa:

Fragelli:

Fragellk:

WarumfihrenSiekeineTelearbeitaus?

KonnenSie sich generellvorstellen,einenTeil Ihrer Arbeit im
Rahmervon Telearbeitzu leisten?

o Ja

O Nein (= weitermit Fragel2a)

Wieviel Prozentlhrer Arbeitszeitwirden Sie gerne zu Hause
arbeiten?

Welche Voraussetzungemuf3tenbei MIPS bestehendamit Sie
einenTeil Ihrer Arbeitim Rahmervon Telearbeiteistenkdnnten?
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Fragel2a: Einige MIPS MitarbeiterinnerarbeitenTeilzeit, manchearbeiten
von zu Hause Auf welchecomputergesttitzteArt kommunizie-
renSiemit IhrenKolleginnenundKollegen?

O Email

Fragel2b: Wie konnte die computergestitzteKommunikationverbessert
werden?

Zum Abschluf3nochein paarFragenzu lhrer Person.

Fragel3: Ihr Geschlecht?
O weiblich
O mannlich

Fragel4: Wie altsindSie?

Fragel5: WelchenSchulabschluBesitzerSie?
O Hauptschule

Realschule

Gymnasium

Hochschulabschlu3

Ood

Promotion? O Ja O Nein

[T o To (<1 (=] GO
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Fragel6:

Fragel7:

Fragel8:

Fragel9:

Frage20:

Frage21:

Frage22:

Ihre Muttersprache?

Bitte nennenSie die letztenProjekte,an denenSie bei MIPS ge-
arbeitethaben.

Wie oft fihrenSie bei MIPS Programmiertatigéitenaus?

regelmanig nie
g — o — o — O — 0O

Wie gut warenlhre Kenntnissam Umgangmit dem Computey
bevor Siebei MIPS angeingerhaben?

sehrgut sehr
schlecht
o — o — o — o — O

Wie schatzersie Ihre Computerlenntnissgetzt ein?

sehrgut sehr
schlecht
o — o — o — o — O
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Vielen Dank fur Ihr e Mitarbeit!

Falls Sie Interessean denErgebnisserder Untersuchundiaben danngebenSie
diesbitte untenzusammemnit Ihrer E-Mail-Adressean. Sobalddie Auswertung
erfolgtist, erhaltenSie eineE-Mail mit denErgebnissemler Studie.

0O Ja,ich mochte Gber die Ergebnissedieser Umfrage informiert
werden!

MeiNeE-Mail-AdreSSe:.....ouu e
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