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Zusammenfassung

In dermodernenBiologie ist esmöglichgeworden,Zusammenhängeauf mo-
lekularerEbenezu untersuchen.MolekularbiologischeExperimentegenerieren
heuteDaten,derenOrganisationundAuswertungnur durchmoderneInformati-
onstechnologiemöglich ist. Es hat sich ein neuesTeilgebietder Informatik ent-
wickelt, die Bioinformatik.

WarzuBeginnderrechnergestütztenSequenzdatenanalyseeinemanuelleBe-
arbeitungaller bekanntenProteinsequenzenam Rechnermöglich, ist die Erfas-
sung,Analyse,Präsentationund WartungdieserDatensammlungenheutzutage
nurmehrmit Rechnerunterstützungdurchführbar. Die biomedizinischeForschung
beispielsweisegeneriertnotwendigeBasisinformationen,ohnedieAnwendungen
sowohl in derroten(Medizin,Pharmazie)alsauchin dergrünen(Agrar)Biotech-
nologienichtmöglichwären.

NebenetabliertenAnwendungsgebietender Informatik in der Biologie, wie
z.B. AlgorithmenzumSequenzvergleich,DatenbankenoderNeuronaleNetze,ist
die Unterstützungder Gruppenkommunikationdurchein CSCW-Systembisher
nicht untersuchtworden.Die Zusammenarbeitvon Wissenschaftlernim Bereich
molekularbiologischerSequenzdatenanalysewurdedaherin dieserArbeit unter
demAspektderrechnergestütztenGruppenarbeituntersucht.Eswurdenzunächst
GruppenderwissenschaftlichenArbeitsgruppeMIPS(MünchenerInformations-
zentrumfür Proteinsequenzen)am Max-Planck-Institutfür Biochemie,Martins-
ried, unter der Leitung von Herrn Prof. Dr. H.-W. Mewes,definiert,sowie ihre
Aufgabenund Arbeitsweisenanalysiert.Bei dieserAnalyseaufgetreteneUnzu-
länglichkeitenin derRechnerunterstützungschufendie Grundlage,einenAnfor-
derungskatalogfür ein CSCW-Systemformulierenzu können.Daraufaufbauend
wurdeeinGroupwaresystementworfen,daseinebessereUnterstützungderGrup-
penmitgliederzumZiel hatte.DerEntwurfwurdeprototypischimplementiertund
in derwissenschaftlichenArbeitsgruppeMIPS eingesetzt.

Abschließendwurde unter den beteiligtenGruppenmitgliederneine schrift-
liche Umfragedurchgeführt.Ziel dieserempirischenUntersuchungwar die Er-
mittlung derAkzeptanzdesSystems,dassich im täglichenEinsatzbefand.Zum
ZeitpunktderUmfragewarenTeiledesSystemszwischensechsMonateunddrei
Jahreverfügbar.

DasErgebnisdieserUmfrageergabeindeutig,daßsichdie alltäglicheArbeit
derGruppenmitgliederdurchdasSystemdeutlichverbesserthat.
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Kapitel 1

Einleitung

1.1 Einführung

In dermodernenBiologie ist esmöglichgeworden,Zusammenhängeaufmoleku-
larerEbenezu untersuchen.MolekularbiologischeExperimentegenerierenheute
Daten,derenOrganisationundAuswertungnurdurchmoderneInformationstech-
nologiemöglichist.EshatsicheinneuesTeilgebietderInformatikentwickelt,die
Bioinformatik. Der Bundesministerfür ForschungundTechnologie(BMFT) hat
1992 ein StrategiekonzeptMolekulare Bioinformatik präsentiert.Darin werden
Informatikeraufgerufen,„gemeinsammit Molekularbiologen,Biochemikernund
PharmazeutenrechnergestützteMethodenfür die AnalysebiologischerSubstan-
zenzu entwickeln“ (zitiert nach[Len96]). 1999hatdie DeutscheForschungsge-
meinschaft(DFG)eineInitiative Bioinformatikausgeschrieben,im Rahmenderer
50 Millionen DM zur FörderungdesinterdisziplinärenForschungsgebietesBio-
informatik bereitstehen.Mit dieserInitiative sind Universitätenaufgerufen,„in
regionalenKooperationenund im Verbundmit außeruniversitärenEinrichtungen
Konzeptefür die EtablierungoderdenAusbaueineseigenenWissenschafts-und
Ausbildungsprofilsim BereichderBioinformatikanihremStandortvorzulegen“.1

Dasin denletztenJahrenerworbeneWissenin denBiowissenschaftenermög-
licht die industrielleNutzung.Der BereichderBiotechnologiehatsichzu einem
schnellwachsendenundwichtigenWirtschaftssektorentwickelt. Die Anwendun-
gensind vielschichtigund reichenvon der medizinischenDiagnostikund The-
rapieüberdie Erzeugungvon Pathogenresistenzenin Kulturpflanzenbis hin zur
Entwicklungvon KlebstoffenundWaschmitteln.

Die Fortschrittein derbiomedizinischenForschungweckenHoffnungen,eine
unmittelbareBehandlungvon Erkrankungenauf molekularerEbenedurchführen
zu können.Grundvoraussetzungist dasWissenum die wichtigstenBestandteile

1AusschreibungInitiativeBioinformatik,siehehttp://www.dfg.de
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1.1. EINFÜHRUNG

derZelle,derelementarenbiologischenOrganisationsformlebenderOrganismen.

1.1.1 Proteineals BausteinedesLebens

Die wichtigsten MakromolekülelebenderOrganismensind Proteine,die aus
zwanzig verschiedenenBausteinen,den Aminosäuren,aufgebautsind. Die In-
formationenüberdenAufbau der Proteinesind im Genomkodiert.Daszentra-
le DogmaderMolekularbiologiebesagt,daßdergesamteBauplaneinerZelle in
der DNS enthaltenist. In der lebendenZelle werdendieseBauplänein mRNS
transkribiert,andenOrt derProteinbiosynthesetransportiertunddort in die Pro-
teinsequenztranslatiert.

Die genetischeInformationeinesOrganismusist einenotwendigeInformati-
onsquellefür Aufbau und VermehrungdesIndividuums.Der Aufbau einesGe-
noms entsprichtseinerzellulärenKomplexität: bakterielleGenomesind klei-
ner und leichter zu interpretierenals GenomehochdifferenzierterOrganismen
([MPH97]).GenomehochdifferenzierterOrganismenkönnenumdenFaktor1000
größerseinalsetwadie vonBakterien.

Zur Bestimmungdes Aufbaus eines Proteinsexistiert als klassischeMe-
thodeder Biochemiedie aufwendigeProteinsequenzierung.Diesekostspielige
und nicht immer erfolgreichdurchführbareMethodewurdeaufgrundder in den
80erJahrenneuentwickeltenmolekularbiologischenTechnikendurchdie DNS-
Sequenzierungersetzt.Statt direkt dasProteinzu analysieren,wird bei dieser
TechnologiederBauplandesProteinsim Genombestimmt.DieseTechnikener-
möglicheneine schnelleund kostengünstigeBestimmungkompletterGenome.
Als ErgebnissystematischerGenomsequenzierungsprojekteliegenSequenzdaten
vor, die nicht nur interessante,für ProteinekodierendeBereicheenthalten,son-
dernauchTeiledesGenoms,überderenBedeutung(noch)keinWissenvorhanden
ist. ExperimentelleDatensystematischerGenomanalysenmüssenvon Wissen-
schaftlernbearbeitetundanalysiertwerden:die AufgabenreichenvonderErstel-
lung genetischer, physikalischerund molekularerKartenbis zur Identifizierung
undCharakterisierungvon genetischenElementen.BesonderesGewicht liegt auf
der funktionellenAnalysemit demZiel, FunktionengenetischerElemente,vor
allemdie Interaktionen,die ihre zelluläreRollebestimmen,aufzuklären.

SystematischeGenomanalysensindin ersterLinie datenorientiert.Die Arbeit
amRechner, die,nebenderSammlung,ausderAnalysederdurchmolekularbio-
logischeVerfahrenermitteltenDatenbesteht,gewannin denletztenJahrenzuneh-
mendanBedeutung.Ursachehierfür sindstarkanwachsendeDatenmengenauf-
grundsystematischerSequenzierungenkompletterGenome.Seitca.zehnJahren
werdenumfassendeSequenzierungsprojektedurchgeführt,oftmalsvon Konsorti-
en. Als Folge davon werdenin immer kürzerenAbständengesamteGenomein
wissenschaftlichenJournalenpubliziert(dieerstenkomplettbestimmtenGenome

8



1.2. ZIEL DERARBEIT

wurdenin [FAW
�

95], [FGW
�

95], [BWO
�

96], [GBB
�

96], [TWK
�

97] beschrie-
ben).AufgrundderverbessertenSequenzierungstechnikenundderZunahmeder
Zahl systematischerSequenzierungsprojekteverdoppeltsich der Umfangbiolo-
gischerSequenzdatensammlungengegenwärtigalle zweieinhalbJahre.Die Nu-
kleinsäuredatenbankEMBLNucleotideSequenceDatabaseenhältbeispielsweise
mehralsdrei Millionen Einträgemit mehralszwei Milliarden Basenpaaren(Re-
lease58,März1999).

1.1.2 Notwendigkeit der Rechnerunterstützung

War zu Beginn der rechnergestütztenSequenzdatenanalyseeinemanuelleBear-
beitung aller bekanntenProteinsequenzenam Rechnermöglich, ist die Erfas-
sung,Analyse,Präsentationund WartungdieserDatensammlungenheutzutage
nur mehrmit Rechnerunterstützungdurchführbar. StarkanwachsendeDatenmen-
genmüssenvon Mitarbeiternin Forschungsinstitutenbearbeitetwerden.Da öf-
fentlich geförderteEinrichtungender Grundlagenforschungnicht über ausrei-
chendefinanzielle Mittel verfügen,Vollständigkeit und hohe Qualität der Da-
tensammlungenandererseitsessentielleGrundlagenfür eineeffizienteForschung
sind,mußdieEffizienzeinerin derSequenzdatenanalysetätigenGruppeentspre-
chenderhöhtwerden.Die biomedizinischeForschunggeneriertnotwendigeBa-
sisinformationen,ohnedieAnwendungensowohl in derroten(Medizin,Pharma-
zie) alsauchin dergrünen(Agrar) Biotechnologienichtmöglichwären.

Die ForderungnachhoherQualität bei höheremDurchsatzkann nur durch
entsprechendenEinsatzvon spezialisierterSoftwarerealisiertwerden.

1.2 Ziel der Arbeit

NebenetabliertenAnwendungsgebietender Informatik in derBiologie, wie z.B.
Algorithmen zum Sequenzvergleich, Datenbanken, NeuronaleNetzeoder Hid-
denMarkov Models,ist dieUnterstützungderGruppenkommunikationdurchein
CSCW-Systembishernicht untersuchtworden.Um eineoptimaleUnterstützung
derBioinformatiker, die in dermolekularbiologischenGrundlagenforschungtätig
sind, durchRechnerermöglichenzu können,wurde ein Groupwaresystement-
worfen,prototypischrealisiertundin einerwissenschaftlichenGruppeeingesetzt.

Die ZusammenarbeitvonWissenschaftlernim Bereichmolekularbiologischer
Sequenzdatenanalysewird in dieserArbeit unterdemAspektderrechnergestütz-
ten Gruppenarbeituntersucht.Es wurdenzunächstGruppender wissenschaftli-
chenArbeitsgruppeMIPS (MünchenerInformationszentrumfür Proteinsequen-
zen), die in diesemTeilgebietder biologischenGrundlagenforschungtätig ist,
definiert, sowie ihre Aufgabenund Arbeitsweisenanalysiert.Ein Fokus wurde
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Kapitel 2

Kapitel 4

Kapitel 5

Kapitel 6

Kapitel 7

Kapitel 3

Gruppen in der
Gen- und Genomanalyse

sowie ihre Aufgaben

Anwendungsszenarien

Anforderungskatalog

Forschungsgebiet
CSCW

Existierende Systeme

CSCW-System
Entwurf

CSCW-System
Realisierung

CSCW-System
Einsatz und

Akzeptanzanalyse

Zusammenfassung
und Ausblick

Biologischer
Hintergrund

Abbildung 1.1: Graphische Darstellung des Aufbaus der Arbeit.

dabeiaufeineUntergruppe,dieAnnotationsgruppederProteinsequenzdatenbank
PIR-Internationalgerichtet.Bei dieserAnalyseaufgetreteneUnzulänglichkeiten
in der Rechnerunterstützungschufendie Grundlage,um einenAnforderungska-
talogfür ein CSCW-Systemformulierenzukönnen.Daraufaufbauendwurdeein
Groupwaresystementworfen,daseinebessereUnterstützungderGruppenmitglie-
der zum Ziel hatte.Der Entwurf wurde prototypischimplementiertund in der
ArbeitsgruppeMIPS eingesetzt.AnschließenderfolgtedurcheineBefragungder
Gruppenmitgliedereine empirischeAnalyseder Akzeptanzdesprototypischen
Systems.

1.3 Aufbau der Arbeit

In Kapitel2 wird einekurzeEinführungin dasAnwendungsgebietMolekulareSe-
quenzdatenanalysegegeben.EswerdenbiologischeGrundbegriffe erläutert.Wei-
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terhin werdenMethodender Sequenzdatenanalysesowie molekularbiologische
Datensammlungenvorgestellt,sofernsie für die Arbeit von Bedeutungwaren.
Kapitel 2 dient als Grundlagefür die Darstellungvon Anwendungsszenarienin
Kapitel 3, ausdenenAnforderungenanein CSCW-Systemabgeleitetwerden.

In Kapitel 3 wird kurz in den Informatik-ForschungsbereichCSCW einge-
führt. AnschließendwerdenGruppenvorgestellt,die in derGen-undGenomana-
lysetätigsind.FürdieseGruppenwerdencharakteristischeAnwendungsszenarien
dargestellt,ausdenenAnforderungenaneinCSCW-Systemabgeleitetwerden.Es
folgt die DarstellungundBewertungbereitsexistierenderAnsätzefür diesenBe-
reich.Dazuwerdenin derwissenschaftlichenLiteraturpublizierteSystemeunter
demGesichtspunktder Gruppenunterstützungerstmalsanalysiert.Eine Zusam-
menfassungderwichtigstenErgebnisseschließtdasKapitel ab.

In Kapitel 4 wird ein Groupwaresystementworfen.Eswird eineInfrastruktur
dargestellt,die alsGrundlagefür die entwickeltenprototypischenApplikationen
desCSCW-Systemsdiente.Die demSystemzugrundeliegendeflexible Softwa-
rearchitekturwird vorgestellt.SchließlichwerdenausdenAnforderungenexem-
plarischApplikationenherausgegriffen,für dieein Konzeptentworfenwurden.

Kapitel5 beschäftigtsichmit ImplementierungsaspektendesCSCW-Systems.
Eswird auf die prototypischeRealisierungvon Applikationenim CSCW-System
eingegangen.

Kapitel6 behandeltdiedurchgeführteAkteptanzanalysedesentwickeltenSy-
stems,dasin der ArbeitsgruppeMIPS im täglichenEinsatzist. Es wurdeunter
denAnwenderneineUmfragedurchgeführt,durchdiedieAkzeptanzdesCSCW-
Systemsermitteltwerdensollte.EswerdenHypothesenformuliert, die durchdie
Befragungbestätigtoderauchwiderlegt werdensollten.NachDarstellungmög-
licherDatenerhebungstechnikenderempirischenSozialforschungwird dieeinge-
setzteMethodevorgestellt.Die erzieltenErgebnissewerdenaufgeführtund im
Hinblick auf die Hypothesenanalysiertunddiskutiert.Der entwickelteFragebo-
genist im Anhangabgedruckt.

Im abschließendenKapitel werdendasentwickelteKonzeptsowie die Erfah-
rungenmit demeingesetztenGroupwaresystemzusammengefaßt.Ein sichdaraus
ergebenderAusblick schließtdieArbeit ab.
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Kapitel 2

Hinter grund: Molekular e
Sequenzdatenanalyse

In diesemKapitel werdennach DarstellungdesbiologischenHintergrundesAr-
beitsweisenund Methodenin der rechnergestütztenmolekularbiologischen Se-
quenzdatenanalysevorgestellt.DazuwerdenAnalysekonzeptesowiediedazunot-
wendigen Datensammlungen beschrieben.Es soll ein Eindruck der inhärenten
Komplexität biologischer Annotationenund ihrer Verwaltungvermitteltwerden.
Es werden nur Bereiche betrachtet, die für das zu entwickelndeCSCW-System
vonBedeutungwaren.Ziel diesesKapitelsist es,eineGrundlagezuschaffen,auf
der im anschließendenKapitel ein Anforderungsprofil für ein Groupwaresystem
im Bereich der molekularenSequenzdatenanalysebeschriebenwerdenkann.

2.1 BiologischerHinter grund

Die AufklärungderFunktionbiologischerMakromoleküledurchAnalysederge-
netischenInformationenlebenderSystemeist dasprimäreZiel derGen-undGe-
nomanalyse.DasGenombezeichnetdieGesamtheitallergenetischenInformatio-
neneinesOrganismus.Es kannals sequentiellerDatenspeicherangesehenwer-
den,derInformationenüberdenmolekularenAufbauunddieFunktionderZellen
enthält.Ein Teil desGenomsenthältfür ProteinekodierendeBereiche.Daneben
gibt es Bereiche,die z.B. regulatorischeAufgabenbesitzen.Nach derzeitigem
KenntnisstandexistierenaußerdemAbschnitte,diekeineBedeutungbesitzenoder
derenBedeutungnochnichtermitteltwurde.

Von zentralemInteresseist dasFindenkodierenderBereicheim Genomei-
nesOrganismussowie die Funktionsanalyseder korrespondierendenProteinein
lebendenZellen. Jekomplexer ein Organismusaufgebautist, destoungünstiger
ist im allgemeinendasVerhältnisauskodierendenzu nicht-kodierendenBerei-
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chenim Genom.In höherorganisiertenLebewesensind zudemkodierendeAb-
schnittevon langennicht-kodierendenBereichenunterbrochen,was die Suche
nachkodierendenDNS-Sequenzenweiter erschwert.Das Wissenum regulato-
rischeAspekte,d.h.zu welchemZeitpunktim LebenszykluseinerZelle oderbei
welchenUmwelteinflüssenwelcheMengeneinzelnerProteineproduziertwerden,
gehörtzudenGrundvoraussetzungeneinesprofundenVerständnissesdeszellulä-
renGeschehens.

2.1.1 Aminosäuren und Proteine

Proteinesinddie komplexestenMakromolekülelebenderOrganismen.Ihre Auf-
gabensind vielfältig. Wichtige Funktionenerfüllen sie als Strukturbestandteile,
wie z.B.dieProteinedesCytoskeletts.1 Enzymeermöglichen,beschleunigenoder
kontrollierenchemischeReaktionenin lebendenSystemenohnedabeiselbstin
derReaktionverbrauchtzuwerden.Immunglobuline,VermittlerbiologischerAb-
wehrmechanismen,sindebenfalls Proteine.

Alle Proteine,seiensiefür Struktur, KatalyseoderErkennungverantwortlich,
sindauswenigengleichenBausteinenaufgebaut.In denbisherbekanntenProtei-
nenfindensich20verschiedeneproteinogeneAminosäuren.2

Primärstruktur Proteinesind Polymerisateder 20 proteinogenenAminosäu-
ren.Die SequenzdereinzelnenAminosäurenwird alsPrimärstrukturbezeichnet.
DieseKettensindnicht verzweigt,sondernmit einerPerlenkettevergleichbar.3

Sekundärstruktur Vermessungenvon Proteinenmit Hilfe der Röntgenstruk-
turanalyseergaben,daßdie vorhandenenAtomabständenicht mit der Annahme
übereinstimmen,die Polypeptidkette sei vollständiggestreckt.Die Entdeckung
derα-Helix undβ-Faltblattstruktur, die die wichtigstenSekundärstrukturelemen-
te einesProteinsbilden,klärtediesenWiderspruchauf.

Tertiärstruktur Der Polypeptidstrangliegt in der lebendenZelle als Knäuel
vor. DieseräumlicheStruktureinesProteinsist essentiellfür seineFunktionin der

1Das genaustrukturierte,dynamischorganisierteCytoskelettsystemeukaryoterZellen, d.h.
Zellen mit Zellkern, ist an wichtigenFunktioneninnerhalbder Zelle beteiligt: Zellteilung,Zell-
mobilität,FormerhaltungvonZellen,Polaritätvon Zellen.

2In derNaturkommenmehrals20 Aminosäurenvor. Die nichtproteinogeneAminosäureCi-
trullin z.B. ist ein wichtigesZwischenproduktim Harnstoffzyklus, ein Stoffwechselvorgang,im
demdasfür denOrganismusgiftige Ammoniakin FormdesHarnstoffs fixiert undsomitentgiftet
wird.

3EnthälteinProteinwenigerals100Aminosäuren,sprichtmanvon Peptiden. In dieserArbeit
wird ProteinalsSammelbegriff für PeptideundProteineverwendet.
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lebendenZelle.Im KnäuelkommensichBereichedesPeptidstrangessonahe,daß
Wechselwirkungennicht benachbarterAminosäurenhochorganisierteStrukturen
stabilisierenkönnen(Tertiärstruktur).

Kleine SchädigungendergenetischenInformation,z.B. durcheinePunktmu-
tation, bei der eineeinzelneAminosäuredurcheineandereAminosäureausge-
tauschtwurde,oderderVerlusteinesNukleotids,könnenschwerwiegendeBeein-
trächtigungenderRaumstruktureinesProteinszur Folgehaben.Mutationensind
dieUrsachengenetischerErkrankungen.Im Fall strukturverändernderMutationen
kanndasProteinseineFunktionin derZellenichtmehrausüben.Funktionsverlu-
stetretenseltenvollständigauf(dominanteMutanten), daderdoppelteChromoso-
mensatz(z.B.beimMenschen)gravierendeDefekteverhindert.Die Kombination
rezessiverDefektekannjedochzuFunktionsverlustenführen.

Quartärstruktur Lagern sich mehrerePeptideals Untereinheitenzu einer
Funktionseinheitzusammen,sprichtmanvonderQuartärstruktureinesProteins.

2.1.2 SpeicherunggenetischerInf ormation im Organismus

DerInformationsspeichergenetischerInformationist dieDesoxyribonukleinsäure
(DNS). Die Entdeckungder DNS-KonformationdurchJamesWatsonund Fran-
cis Crick im Jahre1953 ist sicherlicheineder bedeutenstenEntdeckungender
Biochemiedes20. Jahrhunderts,die 1962mit demNobelpreisfür Medizin aus-
gezeichnetwurde.Ausgangspunktfür die Genetikim allgemeinenwarenBeob-
achtungendesAugustinermönchsGregorMendel,4 derbeiseinenVersuchenüber
Pflanzenhybriden(1865)Studienzur Vererbungvon BlütenfarbenundFruchtfor-
menbei der Erbseanstellte.Er erkannte,daßesGesetzmäßigkeitenbei der Ver-
erbunggibt. DiesealsMendelscheRegelnbekanntgewordenenGesetzebildeten
die GrundlagederexperimentellenGenetik.

DasGenomeinesjedenlebendenOrganismusbesitztdievonMendelerkann-
ten Faktoren,heuteGenegenannt.Die Anzahl schwankt jedochstark:dasHIV-
Virusenthält9 Gene,dieBäckerhefeca.6.000,Pflanzenca.25.000.Bei Mausund
Menschvermutetman80.000bis 140.000Gene.RechnetmanallerdingsSplice-
varianten5 undpost-translatanteProzessierungenhinzu,dürftenweit mehrProte-
ine in menschlichenZellenvorkommen.

Die DNSist beiallenOrganismensowohl strukturellalsauchchemischgleich
aufgebaut.Die DNS gehört zur Gruppeder Nukleinsäuren,die Polymerevon
Mononukleotidensind. JedesMononukleotidenthält eine Base,eine Pentose

41822-1884
5Splicevariantenbedeutet,daßvon einemGenortauf derDNS einesOrganismusunterschied-

liche Genprodukteerzeugtwerdenkönnen.SplicevariantenenthaltengemeinsameBereiche.
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(Zucker) und eine odermehrerePhosphatgruppen.DNS enthältdie vier Basen
Adenin, Thymin, GuaninundCytosin, abgekürztA, T, G undC. WatsonundCrick
erkannten,daßin derDNSAdeninundThyminsowie GuaninundCytosinimmer
im molarenVerhältnisvon1 vorkommen.IhreAnnahme,daßeszwischendiesen
Basenzu Wasserstoffbrückenbindungenkommt, führte letztlich zur Erkenntnis,
daßDNSalsDoppelhelixvorliegenmuß.DieseDoppelhelixbestehtauszweispi-
ralig antiparallelverlaufendenPolynukleotidketten,die, anschaulichgesprochen,
die GeländereinerWendeltreppebilden; die Wasserstoffbrückenbindungenzwi-
schendenBasensinddie Treppenstufen.

Bei prokaryotenMikroorganismenist dieDNSringförmigangeordnetundbe-
findet sich im Cytoplasma.Die DNS höherorganisierter(eukaryoter)Zellen ist
im Zellkern organisiert.JenachOrganismusist dieserDNS-Fadenunterschied-
lich lang. Beim Menschenerreichter pro Zelle 2 Meter, verteilt auf 23 Stücke
(Chromosomen). DamitentsprichtdieLängederDNSeinesMenschenca.2 � 1011

km (bei1014 Zellen).

2.1.3 Genexpressionund Proteinbiosynthese

Die DNS enthältnotwendigeInformationenzur Synthesevon Proteinen.Anhand
diesesBauplanswird ein Proteinin der Zelle synthetisiert.Diesgilt für alle Or-
ganismen,ob Bakterien,PflanzenoderWirbeltiere,d.h.eshatkeineVeränderung
im LaufederEvolutionstattgefunden.AllerdingskanndieKodierungin verschie-
denenOrganismenunterschiedlichsein.Man kanndahernicht,ohneaufwendige
Versuchein Laboratoriendurchzuführen,davon ausgehen,daßGeneeinesOr-
ganismusin einenanderenOrganismusübertragen,für dasgleicheGenprodukt
kodieren.

Ist die Kodierungdagegengleich,kanndiesvon großemNutzensein.In der
modernenTierzuchtbeispielsweise,in dernichtmehraufdemPrinzipvonSelek-
tion undAuslese,sondernaufgentechnischemWegeeinezielgerichteteZüchtung
durchgeführtwird, hatdieseTatsachezu einerReihevon Anwendungengeführt.
Ein wichtigesEinsatzgebietseit Beginn der 80erJahreist die Erzeugungtrans-
generTiere odervon knock-out Mutanten,die als Modelle für menschlicheEr-
krankungendienenkönnen(z.B. “Krebsmaus”).Bei transgenenTierenwurdedas
GenomdurchgentechnischeMethodenverändert.SiesindunverzichtbaresHilfs-
mittel zur ErforschungentsprechenderKrankheiten.Ein weitereswichtigesZiel
ist es,pharmazeutischwirksameProteinein derMilch transgenerTiere(z.B.Rind,
Schaf,Ziege)zugewinnen.

In der DNS sind nebendenInformationenüberPrimärsequenzenvon Prote-
inenauchVerfahrensregelnüberdie Regulationvon GenexpressionundProtein-
biosynthesekodiert.EinealszentralesDogmaderMolekularbiologiebezeichnete
Annahmebesagt,daßder gesamteBauplaneinerZelle in der DNS niedergelegt
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ist. Für die BiosyntheseeinesbestimmtenProteinswird jedochnur der Teil der
DNS alsVorlageherangezogen,derdasProteinkodiert.Allerdingsspielennicht-
kodierendeRegioneneineentscheidendeRolle,obdiekodierendeSequenztrans-
latiert wird.

Bevor dasProteinsynthetisiertwerdenkann,mußzunächstdie Vorlageauf
der DNS, dasGen, in Form einer RNS abgeschriebenwerden(Transkription).
RNS, Ribonukleinsäure, ist im Gegensatzzur DNS einsträngig.Die Nukleotide
enthaltendie BasenAdenin,Uracil, GuaninundCytosin, abgekürztA, U, G und
C. ThyminderDNSwird aufderRNSdurchUracil ersetzt.

Bei derTranskriptionkommtesunterEinflußvonEnzymenzur lokalenDena-
turierungvonDNS,d.h.dieDNS wird in diesembegrenztenBereicheinsträngig.
DieserDNS-Teil dientalsMatrize,vonderaufgrundderkomplementärenBasen-
bindungenRNS erzeugtwird. Der transkribierteRNS-Faden,Boten-RNSoder
messenger-RNS(kurzmRNS) genannt,gelangtandenOrt derProteinbiosynthese
(Ribosomen) und wird dort in die AminosäuresequenzeinesbestimmtenProte-
ins übersetzt(Translation). Die denaturierteDNS wird mit Hilfe von Enzymen
wiederzumDoppelstrangrenaturiert.

Die vier Basender DNS, A, T, G und C enthaltenInformationenüber die
Abfolge der Aminosäurenim Protein.Da 20 verschiedeneAminosäurenfür die
ProteinbiosynthesezurVerfügungstehen,benötigtmanmindestensdreiBasenzur
Kodierung(43 � 20 � 42). DieseInformationseinheitaufderDNSbestehendaus
drei AminosäurennenntmanBasentriplettoderCodon. Da nur 20 Amonisäuren
kodiert werdenmüssen,existierenmehrereCodonsfür eineReihevon Amino-
säuren.Sostehenz.B. die CodonsGAA,GAG, GAT, GAC, AAT undAAC für die
AminosäureLeucin. DiesesPhänomenbezeichnetmanalsDegeneration desge-
netischenKodes; er ist nichteindeutig.

Im Gegensatzzu prokaryotischenGenenenthalteneukaryotischeGenenicht
translatierteSequenzen(Introns). Die kodierendenBereicheeinesGenswerden
alsExonsbezeichnet.Die beiderTranskriptionzunächstentstandeneVorlageent-
hält sowohl ExonsalsauchIntrons.AnschließendwerdenausdieserVorlagedie
IntronsentferntunddieExonsgespleißt.

NebenGenenenthältDNSweiterewichtigeInformationen.DamiteszurTran-
skription kommenkann,muß sich ein Initiationskomplex bilden können.Dazu
ist ein Bereich oberhalbdes eigentlichenGensauf der DNS von Bedeutung.
Ebenfalls in dieserRegion befindensich Enhancer, die die Regulierbarkeit der
TranskriptionspezifischerGenevermitteln.RegulatorischeBereicheenthaltenoft
mehrereBindungsstellenfür verschiedeneTranskriptionsfaktoren.
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2.2 Genomsequenzierung:Vom Organismuszur ge-
netischenInf ormation

Proteineübernehmenvielfältige Aufgabenim Organismus(Struktur, Katalyse,
Erkennung)und sind daherzentralerGegenstandin der biomedizinischenFor-
schung.Zur Wahrnehmungder AufgabeeinesProteinsist seineRaumstruktur
entscheidend.Die Raumstrukturenvon Proteinensind sehrkomplex, um die er-
forderlichenFunktionalitätenerfüllenzukönnen.Dagegenist ihreKodierungauf
derDNS vergleichsweiseeinfach.Analogist die BestimmungderStruktureines
gegebenenProteinsmit denheutezurVerfügungstehendenTechnikenrelativ auf-
wendig.Im Gegensatzdazuwurdenzur AnalysederDNS-Sequenzautomatisier-
teund(relativ) kostengünstigeMethodenentwickelt. Die Bioinformatikversucht,
ausgehendvom Genom,Bereichezu lokalisieren,die für Proteinekodieren.Die-
seAbschnittewerdensequenziert,analysiertund in Datenbanken verwaltet.Die
dort enthaltenenInformationenwerdenderwissenschaftlichenÖffentlichkeit zur
Verfügunggestellt.

VieleKrankheiten,wie z.B.Phenylketonurie,6 sindaufMutationenim Genom
zurückzuführen,d.h.siehabengenetischeUrsachen.Um diagnostischeMethoden
entwickeln undspäterauchHoffnungenauf therapeutischeMaßnahmenerfüllen
zu können,müssensowohl Genealsauchdie Mechanismenihrer Regulationim
lebendenOrganismusuntersuchtund verstandenwerden.Eine Möglichkeit der
Gentherapiein der Medizin bestehtin der direktenBehandlungvon Erkrankun-
genan ihrem Ursprungsort,denverändertenGenen.Bei der Antisense-Therapie
wird die Synthesevon Onkogenenverhindert,indemzur mRNSdestranskribier-
tenOnkogens(sense) einekomplementäremRNS(antisense) erzeugtund in die
Zelleeingeführtwird. LiegendiesebeidenFormenvor, bildensieeinenKomplex;
die GenexpressiondesOnkogenswird unterdrückt.Trotz ihrer Anfangserfolge7

ist die Gentherapiebishernicht aus ihrem experimentellenStadiumherausge-
kommen.NebenderProblematik,entscheidenzumüssen,obeinGenersetztoder
ausgeschaltetwerdensoll, ist dasHauptproblem,die zusätzlicheDNS sicher, ef-
fizientunddauerhaftandengewünschtenOrt zu transportieren.Dennochwerden
mit diesemTherapiekonzeptweitergroßeHoffnungenverbunden.

ZelluläreAbläufestellenkomplizierteNetzwerkeda,derenModellierungeine
weitereHerausforderungfür die Informatikdarstellt(z.B.MetabolischeNetzwer-
ke). BishererfolgenderenDarstellungenhauptsächlichals großestatischeKar-
ten(siehez.B. [Mic99]), diekeineMöglichkeitenderRechnerunterstützung(Ver-
gleich, Simulation)erlauben.ErsteAnsätzezur Dynamisierungsind derzeitim

6Autosomal-rezessiv erblicheStoffwechselanomalie([Zin86]).
7Die ersteerfolgreicheGentherapiewurde1990in denUSA aneinemvierjährigenMädchen

durchgeführt,dasuntereinemgenetischbedingtenImmundefektlitt ([Har99], S.45).

17



2.2. GENOMSEQUENZIERUNG: VOM ORGANISMUSZUR
GENETISCHENINFORMATION

Entstehen(z.B. [FM99]).
Von besonderemInteresseist die BestimmungderFunktionenvon Proteinen,

für die kodierendeBereicheim Genomgefundenwurden.Dies ist i.d.R. nur mit
aufwendigenundteuerenExperimentendurchführbar. AuchderumgekehrteWeg
ist von großemInteresse:die Lokalisationvon Genenin Genomen,überderen
ProduktegenauereInformationenüberihreFunktionenin Zellenvorhandensind.
Der systematischeVergleich unterschiedlicherOrganismenist ein interessanter
Aspekt in der Sequenzdatenanalyse.Man versuchtFragenzu beantworten wie
„Haben verschiedeneOrganismengleicheGeneoder ähnlicheProteine?“.Hat
man in einemOrganismusein Proteingefunden,dasin anderenauchvermutet
wird, erleichtertdiesevtl. die Suche.DurchsolcheintergenomischenVergleiche
wird derevolutionäreHintergrundbeleuchtet,sodaßdeduktive Ableitungenvon
Funktionenmöglichwerden.

Sequenzierung

Ziel derSequenzierungist dieEntschlüsselungdesErbgutes,d.h.dieBestimmung
der Basenpaarabfolgeder zugrundeliegendenDNS. Für die Ermittlung der Pri-
märstrukturwerdenin LaboratorienentwederbestimmteTeilbereicheeinerErb-
masseoderdasgesamteGenomsystematischsequenziert.Die dazunotwendigen
MethodenwurdenMitte der70erJahreentwickelt undin denletztenJahrenweiter
verbessert.

Zunächstmußteman sich auf kleine BereicheeinesGenomsbeschränken,
da die zur VerfügungstehendenTechniken SequenzierungenkompletterGeno-
menicht erlaubten.Mittlerweile wurdendieseTechnikensoweit verbessertund
vor allemautomatisiert,daßselbstdiesystematischeSequenzierungdesmenschli-
chenGenomsnichtnurmachbarwurde,sondernbereitsdurchgeführtwird. Dieses
weltweit organisierteHumangenomprojekt(HGP),dasvon der HumanGenome
Organisation(HUGO) koordiniert wird, derenMitglieder zahlreichenLändern
angehören,hatalsZiel, „durchdie KenntnisdergenetischenGrundlagendie Ent-
wicklung menschlicherErkrankungenzu verstehenund die diagnostischenund
therapeutischenMöglichkeiten bei individuellen Erkrankungenzu verbessern.“
([Har99], S. 41). Die erstekomplettegenomischeDNS-Sequenzeinesmenschli-
chenChromosomswurdeim Dezember1999veröffentlicht ([DSR

�
99]).8

Wurde ein Genomoder Teil einesGenomssequenziert,liegt die Primärse-
quenzvor. Aus derSichtder Informatik ist dieseineendlicheZeichenreiheüber
dem AlphabetΓ der vier NukleinsäurenAdenin,Thymin,Guanin und Cytosin:
Γ � � A � T � G � C � .

8Die SequenzdesChromosoms22 hat eineLängevon 33,4Mega-Basen.Sie enthältminde-
stens545Gene.
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Wird die Nukleinsäuresequenzin die korrespondierendeAminosäuresequenz
übersetzt,liegt dasAlphabetΣ der20 proteinogenenAminosäurenvor.

2.3 SequenzvergleichalsAnalysemethode

Eine Genomsequenzenthältdie gesamteInformation,die ein Organismuszum
Lebenbenötigt.In diesemAbschnittwird der Sequenzvergleich als eineAnaly-
semethodein der molekularenSequenzdatenanalysevorgestellt.Die besondere
BedeutungderDNS- oderProteinsequenzwird durchfolgendesAxiom derMo-
lekularbiologiedeutlich ([Gus97], p. 212): „In biomolecularsequences(DNA,
RNA, or aminoacidsequences),high sequencesimilarity usuallyimpliessignifi-
cantfunctionalor structuralsimilarity.“

Allerdingsist zu beachten,daßnicht verwandteSequenzenähnlicheStruktu-
renausbildenkönnen([Coh95]).

DasAuffindeneinerTeilzeichenreiheinnerhalbeinerendlichenSequenzvon
ZeichenübereinemendlichenAlphabetist ein bekanntesProblemin der Infor-
matik. Es wurdeneineVielzahl von Algorithmenentwickelt, die eineeffiziente
Mustersuchein großenDatenmengen,wie z.B. in Enzyklopädien,erlauben.9

Für die BeantwortungbiologischerFragestellungenhabendie Datenstruktu-
renSuffix-Baum(erstmalsalsPositionsbaumbeschriebenin [Wei73], sieheauch
[Ukk95]), generalisierterSuffix-BaumundSuffix-Array ([MM93]) sowie Positi-
onsbaumvarianten(z.B. [Heu96])besondereBedeutungerlangt([Gus97],p. 156).

In dermolekularenSequenzdatenanalyseist dasexakteFindeneinerTeilzei-
chenreihezurestriktiv. RedundanzundÄhnlichkeit sinddiezentralenPhänomene
in der Biologie. Die großeMehrzahlder in der Natur nochvorhandenenProtei-
nesinddasErgebniseinerkontinuierlichenFolgegenetischerDuplikationenmit
anschließendenModifikationen([Doo90b]). Nicht nur Redundanzim Informati-
onsgehaltverwandterProteinsequenzenist daherein wesentlichesMerkmal,son-
derndie GesamtmengedergenomischenInformationenaller Organismenist red-
undant([Doo90a]).In diesemAnwendungsgebietder Informatik hatdasFinden
ähnlicherZeichenreihenbesondereBedeutungerlangt.Ähnlich bedeutet,daßbe-
stimmteUnterschiedein zwei DNS- oderProteinsequenzenzugelassenwerden.
Sindzwei Proteinein diesemSinnähnlichbzw. homolog, wird ein evolutionärer
Zusammenhangangenommen.

EinegraphischeGegenüberstellungvonZeichenreihen,dieim Rahmenderin-
exaktenMustersuchealsTreffer gelten,wird alsSequenzalignmentbezeichnet.10

Henikoff und Henikoff [HH92] schreiben:„Among the most useful computer-
basedtoolsin modernbiologyarethosethatinvolvesequencealignmentsof prote-

9FüreinenÜberblicksiehez.B. [Gus97].
10FüreineformaleDefinitionvon Alignmentsiehe[Gus97], p. 216).
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ins,sincethesealignmentsoftenprovide importantinsightsinto geneandprotein
function.“

Alignmentskönnenin Klasseneingeteiltwerden.Beim globalenAlignment
von Sequenzpaarensind zwei Proteineaufgrundder Abstammungvon einem
gemeinsamenVorfahrenüber ihre gesamteSequenzlängeähnlich. Das lokale
AlignmentbetrachtetSegmentevon Proteinen,die in Beziehungstehen.Wer-
denmehrals zwei Sequenzengegenübergestellt,sprichtmanvon multiplenAli-
gnments. Letzterewerdenz.B. bei Proteinfamilien,bei denenalle Elementeder
Familie im Alignmentaufgeführtwerden,oderbei Datenbankanfragenangewen-
det.

Es gibt eineVielzahl frei verfügbarerProgramme,mit denenin öffentlichen
biologischenSequenzdatenbanken(Nukleinsäuredatenbanken,Proteinsequenzda-
tenbanken)zu einergegebenenSequenznachähnlichenSequenzengesuchtwer-
denkann:FASTA [Pea90],BLAST [AGM

�
90], BLIMPS [WH92], CLUSTAL

W [THG94]. JedesdergenanntenProgrammeist für bestimmteTeilbereicheder
Sequenzdatenanalyseentwickelt worden.

Die BedeutungderSequenzdatenanalysewird durchfolgendesZitat deutlich
([CELS95]): „Determingfunctionfor a sequenceis a matterof tremendouscom-
plexity, requiringbiologicalexperimentsof thehighestorderof creativity. Nevert-
heless,with only DNA sequenceit is possibleto executea computer-basedalgo-
rithm comparingthesequenceto adatabaseof previouslycharacterizedgenes.In
about50%of thecases,sucha mechanicalcomparisonwill indicatea sufficient
degreeof similarity to suggesta putative enzymaticor structuralfunction that
might bepossessedby theunknown gene.“

Der umfangreicheSequenzvergleich ist nur durchführbar, wenndie entspre-
chendenDatensammlungenverfügbarsind. Im folgendenAbschnittwerdendie
wichtigstenVertreterdermolekularbiologischenDatenbankenvorgestellt.

2.4 MolekularbiologischeDatensammlungen

SeitBestimmungdererstenProteinsequenzendurchProteinsequenzierungin den
50erJahrenwerdenSequenzdatengesammelt.Die erstenAusgabeneinersolchen
DatenbankanderNationalBiomedicalResearch Foundation(NBRF)erschienen
in gedruckterFormalsATLASof ProteinSequences([Day78]).

In denletzten20 Jahrenhatsichdie EntwicklungmolekularbiologischerDa-
tensammlungendrastischverändert.Ein Artikel in der Zeitschrift Sciencebe-
schreibt1980eineNukleinsäuredatenbankmit 200Einträgenundca.200.000Ba-
sen,diederwissenschaftlichenÖffentlichkeit viaTelefonkostenloszurVerfügung
gestelltwurde([DSC

�
80]). Ein Jahrspäter, 1981,erscheintin Nature eineMel-

dungmit demTitel Too manydatabanks?(zitiert nach[FHLM98]). In der letz-

20



2.4. MOLEKULARBIOLOGISCHE DATENSAMMLUNGEN

ten,auf molekularbiologischeDatenbankenspezialisiertenAusgabevon Nucleic
AcidsResearch (Volume28,Issue1,2000),werdenmehrals100unterschiedliche
Datenbankenaufgelistet,die eineVielzahlmolekularbiologischerForschungsbe-
reicheabdecken.Die NukleinsäuredatenbankGenBankenthältdabeimehrals 1
Milliarde Basen([BBL

�
99]).

Nicht nur die Menge,Heterogenitätund zunehmendeKomplexität biologi-
scherDatenbeeinflussenInformationsrepräsentation,Speicherung,Anfragemög-
lichkeitenundInterpretationenderDaten.AuchdieBenutzungdieserRessourcen
durchWissenschaftlerhatsichdeutlichverändert.Warin den80erJahreneineDa-
tenbankabfrageaufZentralrechnernnurvonExpertendurchführbar, diemit kom-
plexenAnfrageschnittstellenumgehenkonnten,ist mittlerweiledie Nutzungfrei-
erDatenbankenvomArbeitsplatzrechneraustäglicheRoutinein derbiologischen
Forschunggeworden.Die EntwicklungdesWorld-Wide Web hatdieseRevoluti-
on ermöglicht.Der Vorteil derHypertext-basiertenInformationsvermittlungliegt
in der einfachen,intuitiven Bedienung.Selbstim Umgangmit Computernund
demInternetnochnicht erfahrenesPersonalkannmit Hilfe geeigneterBrowser-
Softwaredie überdie Welt verteiltenDiensteim BereichGenomforschungeffizi-
entnutzen.

2.4.1 Nukleinsäuredatenbanken

NukleinsäuredatenbankensindSammlungenvonDNS-undRNS-Sequenzen.Zie-
le derBetreibersindVollständigkeit undVerteilungdieserfür viele Bereicheder
ForschungwichtigenDaten.NeueEinträgewerdenin derRegeldirektvoneinzel-
nen Wissenschaftlern11 oder Genomsequenzierungskonsortieneingereicht,oder
stammenausPatentanträgen.An BedeutungverliertdiemanuelleExtraktionneu-
er SequenzenausderwissenschaftlichenLiteratur.

DieseDatensammlungensindArchivevonNukleinsäuresequenzen.Änderun-
gen,speziellKorrekturenoderAktualisierungender enthaltenenInformationen,
liegenin denHändenderer, die Sequenzenin die Datenbankeingereichthaben.
Esexistiert keineGruppevon Annotatoren,die denDatensatzpflegt (im Gegen-
satzzuProteinsequenzdatenbanken,sieheAbschnitt2.4.2).

FürdieseKlassevonDatensammlungenexistiertseit1982eineweltweiteKo-
operationzwischenderEMBL NucleotideSequenceDatabase, seit1992amEu-
ropäischenBioinformatik Institut (EBI) in Hinxton,UK [STLS99],GenBankam
NCBI in Bethesda,USA [BBL

�
99], und der DNSDatabaseof Japan in Mishi-

ma, Japan[SMGT99]. JedesdieserZentrenist für den festgelegtenEinzugsbe-
reichzuständigin demSinn,daßdasEinreichenneuerSequenzenermöglichtund
Testsauf syntaktischeKorrektheitdurchgeführtwerden.Täglich werdenDaten

11directsubmissions
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zwischendiesenDatenbankbetreibernausgetauscht.Repräsentativ soll die für Eu-
ropazuständigeEMBL NucleotideSequenceDatabasevorgestelltwerden(siehe
auch[STLS99]).

EMBL NucleotideSequenceDatabase

Die EMBL NucleotideSequenceDatabaseenthältmehrals drei Millionen Ein-
trägemit mehrals zwei Milliarden Basenpaaren(Release58, März 1999).Auf-
grundsystematischerSequenzierungsprojekteverdoppeltsichdie Mengederge-
speichertenSequenzenjährlich.

Die Datenbankist in 17 disjunkteKategorienunterteilt,wie z.B. Viren,Orga-
nellen,Pflanzen,Mensch,etc.und ist alsTextdateiin definiertemFormaterhält-
lich. Der Vertriebals Textdateiwurdegewählt, um einemöglichstgroßeGrup-
pevon Benutzernerreichenzu könnenundnicht anbestimmtePlattformenoder
Datenbankmanagementsystemegebundenzu sein.DiesesDatenformatwird von
zahlreichenAnalyseprogrammenunterstützt,die direkt auf DatenderTextreprä-
sentationbiologischerInformationenzugreifenkönnen.

Ein typischerDatenbankeintragenthälteinekurzeBeschreibungzu Katalogi-
sierungszwecken,eineBeschreibungderTaxonomie12 deszugrundeliegendenOr-
ganismus,Literaturinformationen,die Nukleinsäuresequenzsowie Tabellen,die
kodierendeundweiterebiologischinteressanteBereichederNukleinsäuresequenz
beschreiben.ProteinekodierenderBereichewerdeneindeutigeProteinIdentifika-
tionsnummern(PIDs)zugeordnet.PIDskönnengenutztwerden,umvonexternen
InformationseinheitenaufentsprechendeEinträgein Nukleinsäuredatenbankenzu
verweisen.

NeueSequenzenkönnenaufelektronischemWeg (via World-WideWeb) beim
Datenbankbetreibereingereichtwerden.HerausgeberwissenschaftlicherJournale
fordernbereitsdieEinreichungderSequenzandieNukleinsäuredatenbank,bevor
der auf die SequenzverweisendeAufsatzpubliziertwerdendarf. Im gedruckten
Artikel wird auf denentsprechendenEintragverwiesen.AufgrunddiesesVerfah-
renserscheinenneueSequenzeneinigeMonatefrüher in digitalenDatenbanken
alsin Journalpublikationen.

Bei diesemVerfahrentreten jedoch Inkonsistenzenauf: Sequenzenim ge-
drucktenAufsatzkönnensichvonSequenzenin Datenbankenunterscheiden.Da-
tenbankeinträgekönnennachträglichkorrigiert werden,gedrucktewissenschaft-
liche Publikationennicht.Erratasindin schwerwiegendenAusnahmefällenmög-
lich, werdenjedochgewöhnlichnur in einerfolgendenAusgabeabgedruckt.Ein
VerweisaufnachfolgendeKorrekturenist zumZeitpunktderPublikationdesOri-

12Taxonomieist dieWissenschaftundLehrevondempraktischenVorgehenbeiderEinordnung
derOrganismenin systematischeKategorien.
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ginalartikels natürlich nicht möglich und daherim Nachhineinschwerzu ent-
decken.

2.4.2 Proteinsequenzdatenbanken

ProteinsequenzdatenbankenenthaltenSequenzenvonProteinen,vondenenange-
nommenwird, daßsie in lebendenZellenvorkommenundbestimmteAufgaben
im Organismuserfüllen.In denmeistenFällenfehlt jedochderdurchExperimen-
te belegte Beweis. ProteinsequenzenbesitzenkorrespondierendeAbschnitteauf
derDNS undverweisenindirektaufEinträgein Nukleinsäuredatenbanken.

Sequenzdatenbanken sind eine essentielleInformationsquelle,um nicht nur
in wissenschaftlichenProjekten,sondernauchin derindustriellenForschungund
Entwicklung Rückschlüssevon bereitsexistierendemWissenauf aktuelleFor-
schungsobjektezu ziehen.Z.B. werdenbei der Suchenachneuen,bisherunbe-
kanntenSequenzenin OrganismengenetischeInformationenzunächstnicht voll-
ständigbestimmt.AnschließenderfolgenrechnergestützteAnalysen,obdieseBe-
reichebereitsbekannt,d.h.alsEinträgein einerdergroßenBasisdatensammlun-
genenthaltensind.DadurchkönnenZeit undKostengespartwerden.Manbedient
sichderTatsache,daßähnlicheSequenzenähnlicheProteinekodierenunddamit
ähnlicheFunktionenin derZellebesitzen.Wurdedie Sequenzeinesunbekannten
Proteinsbestimmt,könnenim globalenDatenraumbiologischähnlicheSequen-
zengesuchtwerden.ExistierensolcheProteinsequenzenim Datenraum,ist esoft-
malsmöglich,aufgrunddervorhandenenAnnotationenderähnlichenbekannten
ProteineRückschlüsseaufdieFunktiondesuntersuchtenProteinszuziehen.
Esgibt weltweit zwei konkurrierendeProteinsequenzdatenbanken:

� PIR-International[BGM
�

99]

� SWISS-PROT [BA99]

Im Gegensatzzu Nukleinsäuredatenbanken werdendie biologischenInfor-
mationenin Proteinsequenzdatenbanken von spezialisiertenwissenschaftlichen
Gruppengepflegt (annotiert). Proteinsequenzenwerdenvon diesenGruppenmit-
gliedern(Annotatoren) mit biologischenZusatzinformationen,denAnnotationen,
versehenund ständigan denaktuellenWissensstandangepaßt.DiesePflege ge-
schiehtin einerkonsistentenArt undWeiseinnerhalbderjeweiligenAnnotations-
gruppeder Proteinsequenzdatenbank.So ist z.B. die Verwendungeineskontrol-
lierten Vokabulars in diesemGebietder molekularbiologischenGrundlagenfor-
schungessentiell.Dadurchwird wissenschaftlichenAnwenderneineMöglichkeit
gegeben,zwischenverschiedenenProteinsequenzenvergleichensowie generell
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prozeßgesteuerteWeiterverarbeitungendurchführenzukönnen.Allerdingsunter-
scheidensichAnnotationenzwischenunterschiedlichenProteinsequenzdatenban-
kensowohl inhaltlich,alsauchim Format,in demdieAnnotationenbereitgestellt
werden.Dadurchwird eindirekterVergleichzwischenProteinsequenzenausver-
schiedenenProteinsequenzdatenbankenerschwert.

In dieserArbeit sollte die Annotationsgruppeder Proteinsequenzdatenbank
PIR-Internationaldurchein Groupwaresystemunterstütztwerden.Im folgenden
wird daherdieseDatenbankvorgestellt.

PIR-Inter national

Die DatenbankPIR-International, eineAbkürzungfür Protein InformationRe-
source, existiertseit1984.GegründetwurdedieseInitiativevonderNationalBio-
medicalResearch Foundation(NBRF) in denUSA. Sie gehtzurückauf Samm-
lungen,diebereits20Jahrezuvor vonMargaretO. Dayhoff initiiert, undalsAtlas
of ProteinSequenceandStructure in gedruckterFormpubliziertwurden.

Seit 1988bestehtPIR-International, eineAssoziationvon Zentren,die sich
mit derSammlungvonProteinsequenzenbeschäftigen.NebenderJapanInterna-
tional Protein InformationDatabase(JIPID) in Japan,ist dasMünchenerInfor-
mationszentrumfür Proteinsequenzen(MIPS)einwichtigerPartner. Dasin dieser
Arbeit entwickelteGroupwaresystemsoll die Gruppebei MIPS unterstützen,die
deneuropäischenBeitragfür PIR-Internationalleistet.

FolgendesZitat stellt die AufgabevonPIR-Internationaldar([BGM
�

99]):
„(i) to createandmaintainthe ProteinSequenceDatabaseasa comprehen-

sive, non-redundant,well verified collection,organizedaccordingto biological
principles,including structural,functionalandevolutionaryrelationships;(ii) to
providea researchtool thatsupportsthestudyof proteinsequences,their structu-
ral andfunctionalproperties,andtheir biologicalorigins;(iii) to freely distribute
the databaseto the public by the mostaccessiblemeansincluding the PIR Web
site [...] andCD-ROM; and(iv) to collaboratewith otherdatabasesin organizing
andcoordinatingthepresentationof biomolecularstructuralinformation.“

Besondershervorzuhebenist hier die Prämisse,die Organisationder Daten
gemäßderzugrundeliegendenbiologischenPrinzipiendurchzuführen.Diesist bei
ModellierungdurchdenInformatikerzubeachten.

NebenderQualitätder in derDatensammlungenthaltenenDatenhatdie Be-
reitstellungfür die wissenschaftlicheÖffentlichkeit eine besondereBedeutung.
Wurdendie Datenzunächstausschließlichauf magnetischenBändernangeboten,
gabesseit1992regelmäßigeVersionenvia ftp undauf CD-ROM. Mit derEta-
blierung desWWW, besondersim wissenschaftlichenBereichder biologischen
Forschung,wurdeinteraktiverZugriff nicht nur ermöglicht,sondernstellt derzeit
denwichtigstenZugriffsmechanismusaufaktuellebiologischeInformationendar.
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Auf Massenmedien,wie etwa CD-ROM, sind Informationenzu einembe-
stimmtenZeitpunkt,demReleasedatum,enthalten(snapshots). Die Datensamm-
lungenwerdenjedochständigum neueEinträgeerweitert.DieseArt der Dis-
tribution ist aufgrundder zunehmendenVernetzungund der damit verbundenen
Möglichkeit, direktaufneuesteDatenzugreifenzukönnen,scheinbarobsoletge-
worden.AusSicherheitsgründenist dieseFormderDatenverteilungjedochgerade
für kommerzielleNutzerinteressant.Im BereichderindustriellenForschungwird
auspatentrechtlichenGründensehrviel Wert auf Sicherheitder eigenenDaten
gelegt. Die ÜbertragungfirmeneigenerSequenzenüberdasöffentliche Internet
an einenRechnereinesakademischenInstitutszur Durchführungvon Analysen
ist meistensnicht praktikabel.Alternativ könnensichereKommunikationskanäle
angebotenwerden(z.B. dedizierteTelefonleitungenodersecure http (zu Sicher-
heitsaspektensiehez.B. [CZ95])).

NebenderVollständigkeit desDatenbestandeszeichneteineDatensammlung
besondersdieQualitätderAnnotationenaus.Um dieMassederschonenthaltenen
Datenzustrukturieren,werdenProteinein FamilienundSuperfamilieneingeteilt.
Dadurcherfolgt eineStrukturierungderProteinsequenzengemäßihremevolutio-
närenHintergrund.Alle SequenzenvonPIR-Internationalsindin Proteinfamilien
und Proteinsuperfamilien klassifiziert.Proteinfamilien und Proteinsuperfamilien
bildenein disjunkteshierarchischesSystem.Ein Proteinist genauin einerProte-
infamilie,eineProteinfamilie in genaueinerProteinsuperfamilieenthalten.
FolgendeMerkmalezeichnenPIR-Internationalaus:

� eswird eindefiniertesVokabularfür dieBeschreibungbiologischrelevanter
Informationeneingesetzt;

� eswerdenQuerverweisezuanderenDatenbanken,z.B.zuNukleinsäureda-
tenbanken,eingetragen,fallseineProteinsequenzmit einerveröffentlichten
Nukleinsäuresequenzassoziiertwerdenkann;dieseQuerverweisemüssen
gewartetwerden;

� neueDatenwerden,so schnellwie es die interneProzessierungerlaubt,
veröffentlicht.

� in denDatensätzenwird nicht nur auf relevanteLiteraturstellenverwiesen,
sondernsiesindmit Titel undAutorenzeilenenthalten;

� QuerverweiseauföffentlicheLiteraturdienste,wiez.B.MEDLINE, überdie
auchZusammenfassungenderwissenschaftlichenArtikel (abstracts) erhält-
lich sind,sindenthalten;

25



2.4. MOLEKULARBIOLOGISCHE DATENSAMMLUNGEN

2.4.3 SpezialisierteDatenbanken

Neben den beiden Hauptvertretern der biologischenDatensammlungen,den
Nukleinsäure-unddenProteinsequenzdatenbanken,existierennocheineVielzahl
spezialisierterSammlungen.Im folgendenwird einekleineAuswahl solcherDa-
tensammlungenpräsentiert:

� MYGD:Die MIPSHefe-Genomdatenbank(Saccharomycescerevisiae)rea-
lisiert eine Wissensbasis,in der die genomischeStruktur der vollständig
sequenziertenBäckerhefeenthaltenist.13

� MATDB: Die MIPSArabidopsisthalianaDatenbankenthältdieSequenzen
der Chromosomen3, 4 und 5, die innerhalbdeseuropäischenSequenzie-
rungsprojektesbestimmtwurden.14

� EcoCyc:EineEnzyklopädievonEscherichia coli GenenundMetabolismen
([KRP

�
99])

� KEGG: Die KyotoEncyclopediaof GenesandGenomesist eineWissens-
basis,die systematischeAnalysenvonGenfunktionenenthält.Funktionelle
InformationenhöhererOrdnungsindin einerStoffwechseldatenbankreprä-
sentiert,die graphischdargestelltwerdenkönnen([KG00])

� MGD: Datenbank,die genetischeundgenomischeInformationenüberdie
Labormausenthält([BRDE99]); MTB: Daten,die Maustumorenbetreffen
([BKE99])

� MITOP: Mitochondrien-bezogeneDatenüberProteine,Geneund Krank-
heiten([SZH

�
99])

Es existieren in diesemBereichder Gen- und GenomanalyseweitereFor-
schungsbereiche,auf die hier nicht eingegangenwerdenkann (z.B. Sekundär-
strukturvorhersage,Erstellenvon Genmodellen).

Mit diesemKapitel wurde der biologischeHintergrund sowie dasAnwen-
dungsgebietdermolekularbiologischenSequenzdatenanalysevorgestellt.Im fol-
gendenKapitel werdenAnforderungenanein CSCW-Systemzur Unterstützung
in diesemAnwendungsgebietherausgearbeitet.

13http://www.mips.biochem.mpg.de/proj/yeast/
14http://www.mips.biochem.mpg.de/proj/thal/
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Kapitel 3

CSCW in der Biologie:
Anforderungenund existierende
Ansätze

In diesemKapitel werden,nach einer kurzenEinführungin dasForschungsge-
biet RechnergestützteGruppenarbeit, Gruppenin der Gen- und Genomanalyse
definiert und allgemeineAnforderungen dieserGruppenan ein CSCW-System
formuliert. Anhandexemplarischer SituationendieserGruppenwerdenkonkrete
Anforderungenan ein Groupwaresystemfür denalltäglichenEinsatzin der mo-
lekularbiologischenSequenzdatenanalyseabgeleitet.BereitsexistierendeAnsätze
werdendargestelltundvor demHintergrunddesaufgestelltenAnforderungskata-
logesunterdemGesichtspunktCSCWerstmalsdiskutiert.Einezusammenfassen-
deDiskussionschließtdiesesKapitel ab.

3.1 Das ForschungsgebietRechnergestützteGrup-
penarbeit

3.1.1 ComputerSupportedCooperativeWork - CSCW

In der Informatik ist die UntersuchungrechnergestützterGruppenarbeiteinever-
gleichsweisejungeDisziplin. Im allgemeinenwird unterdemBegriff Computer
SupportedCooperativeWork dasForschungsgebietalssolchesverstanden,wäh-
rendGroupwarebzw. CSCW-Applikationdie in diesemBereichentwickelteSoft-
warebezeichnet.

DasForschungsgebietCSCWbefaßt sich mit Fragestellungender Rechner-
unterstützungvon Gruppen,Entwicklungenvon Software sowie derenEinsatz
in Bereichen,in denenGruppenin ihrer alltäglichenArbeit durchRechnerun-

27



3.1. DAS FORSCHUNGSGEBIETRECHNERGESTÜTZTE
GRUPPENARBEIT

terstütztwerdensollen.Voraussetzungfür denEinsatzeinesCSCW-Systemsist
nebeneinerGruppevonPersonenvor allemein gemeinsamesGruppenziel.

CSCWalsForschungsgebietbeschränktsich nicht nur auf technischeBerei-
cheder Informatik (wie z.B. KommunikationstechnologieundSoftwaretechnik),
sondernist starkinterdisziplinärausgerichtet.Psychologischeundsoziologische
Aspektewerdendabeiebensobetrachtetwie betriebswirtschaftlicheFaktorenim
unternehmensweitenEinsatz.BesonderheitendesAnwendungsgebietes,in dem
ein GroupwaresystemzumEinsatzkommensoll, müssenbeimEntwurf ebenfalls
beachtetwerden.

Auf sprachlicherEbenevonCSCWgibt eseineDiskussioninnerhalbderwis-
senschaftlichenÖffentlichkeit. In AnlehnunganBorghoff undSchlichter([BS98])
wird in dieserArbeit CSCWwie folgt verstanden:

GrundsätzlichkannderBegriff CSCWin ComputerSupportedundin Coope-
rativeWork unterteiltwerden.Bevor eineUnterstützungdurchRechnerrealisiert
werdenkann,mußkooperativeArbeit innerhalbeinerGruppevorliegen.

Kooperative Arbeit liegt vor, wennMitglieder einerGruppe,die ausminde-
stenszwei Gruppenmitgliedernbesteht,ein gemeinsamesZiel, dasGruppenziel,
verfolgen.Die GruppenmitgliederkönneninnerhalbderGruppefür gleicheoder
unterschiedlicheAufgabengebietezuständigseinundsichauf gleichenoderver-
schiedenenHierarchiestufeninnerhalbder internenOrganisationbefinden.Ein
gemeinsamesGruppenzielist jedochnotwendigeVoraussetzung.Um diesesZiel
erreichenzu können,ist InformationsaustauschdurchKommunikationzwischen
Mitgliedernerforderlich.

Diese Kommunikationkann nach Intensitätkategorisiert werden ([BS98],
S.111f): dengeringstenKommunikationsgradhatdasInformieren,bei derInfor-
mationnur in eineRichtungfließt. WerdenInformationenundAktionenkoordi-
niert, liegt alsnächsthöhererKommunikationsgraddasKoordinierenvor. Arbei-
tenSenderundEmpfängeraufeinGruppenzielhin,befindetmansichaufderStu-
fe desKollaborierens.Die höchsteStufedesKommunikationsgradesliegt schließ-
lich im Kooperieren.Darunterwird in derGrundbedeutungjedeArt derZusam-
menarbeitverstanden,die zwischeneinzelnenMitgliedern, Gruppenund Orga-
nisationenstattfindet.Im BereichCSCWwird dieseKooperationkoordinierend
unterstützt,etwa durchgemeinsameZiele oderPlänesowie derBearbeitungge-
meinsamerDatenbestände.Die Unterstützungvon face-to-face-Sitzungendurch
dasCSCW-SystemhatzentraleBedeutung.

Mit wachsendemKommunikationsgradsteigtdie Möglichkeit derUnterstüt-
zungdurchRechner. GemäßdieserKategorisierungliegt in demhier beschriebe-
nenFall derKommunikationsgradderKooperationvor. Eswird nicht nur auf ein
gemeinsamesGruppenzielhingearbeitet,sondernwichtige Entscheidungenwer-
dendurcheinenGruppenkonsensgefällt, dervon allenGruppenmitgliedernmit-
getragenwird. Das individuelle Ziel ist demGruppenzieluntergeordnet.Es be-
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stehtauchin derKooperationnochgenügendFreiraumfür individuelleAusfüh-
rungengruppeninternerAufgaben.Speziell für Gruppenim wissenschaftlichen
Anwendungskontext ist dieseForderungnotwendig.DasspezialisierteFachwis-
seneinesGruppenmitgliedssoll gewinnbringendin dengemeinsamenInformati-
onsraumeinfließenkönnenundnichtdurcheineKooperationsvorschriftbeschnit-
tenwerden.DieseFreiräumemüssengeeignetmodelliertwerden,z.B.durchEin-
führeneinerUntergruppein derGruppenhierarchie.

KooperativeArbeit (CooperativeWork) soll durchRechnerunterstütztwerden
(ComputerSupported). DieseUnterstützungfindethauptsächlichauf denEbenen
derKommunikationundderKoordinationstatt.DurchrechnergestützteKommu-
nikationsoll esdenMitgliederneinerGruppeermöglichtbzw. erleichtertwerden,
dasgemeinsameGruppenzielzu erreichen.Da die primäreInteraktionin einem
verteiltenasynchronenCSCW-Systemzunächstmit dem Rechnererfolgt, muß
dasWissendesGruppenmitgliedsum seineExistenzin einer Gruppeund der
Handlungenihrer Mitglieder durchdasCSCW-Systemvermitteltwerden(group
awareness, [BS98]). DiesespsychologischeExistenzbewußtseinmußdurchSoft-
waregeeigneterzeugtundgleichzeitigesHandelnvon Gruppenmitgliedernunter
SicherstellungderKonsistenzunterstütztwerden.Esist dasMiteinanderentschei-
dend,auchwennjedesMitglied zunächstscheinbaralleineaneinemRechneram
Arbeitsplatz,vonzuHauseaus(Telearbeit)oderanmobilenComputern(Laptops,
Notebooks)unterwegsanseinemAufgabengebietarbeitet.Geradediezunehmen-
deBedeutungräumlicherVerteilungvon Gruppenmitgliedern,wie z.B. aufgrund
von Telearbeit([RMS

�
98]), oderdie zunehmendwegfallendenstarrenArbeits-

zeitregelungenerforderneineentsprechendekommunikativeUnterstützungdurch
Software,umgeeigneteZusammenarbeitzuerreichen.

Generellkann Unterstützungim BereichCSCW unterschiedlichverstanden
werden(vgl. [BS98], S. 113): sie kann im Findeneiner bestenLösungausei-
nerVielzahlkontroverserMeinungenbestehenoderim Generiereneinergeeigne-
tenUmgebungfür kreative Vorschläge(z.B. brainstorming). Unterstützungkann
aberauchdasStrukturierenvon Informationenbedeutenunddie Beachtungvon
Regelnerzwingen.

Zur ÜberwindungderGrenzevon RaumundZeit müssenin ersterLinie das
anfallendeKommunikationsproblemgelöst([RMS

�
98]), sowie trotz räumlicher

TrennungundasynchronerArbeit einGruppenbewußtseinerzeugtwerden.

3.1.2 CSCW und Groupware

BezeichnetCSCW das Forschungsgebiet,so ist mit Groupware oder CSCW-
Applikation ein konkretesSystemgemeint,das für einen bestimmtenAnwen-
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dungsbereichrealisiertwurde.1

Der Einsatzvon Rechnernim Berufsalltagerleichtertviele Aufgaben.Ne-
ben Standardanwendungen,wie Unterstützungin der Erstellung eines Doku-
mentsoderdieVerwaltungvonDatenin Datenbanken,spieltdie rechnergestützte
KommunikationaufgrundzunehmenderVernetzungvon Arbeitsplatzrechnernei-
ne immerwichtigereRolle. Nach[TSMB95] sind unterdemBegriff Groupware
nicht Applikationeneinzuordnen,mit denenmehrereBenutzergleichzeitig,aber
voneinanderunabhängigarbeitenkönnen.DieseTrennungzwischenGroupware-
Applikationenund Mehrbenutzer-Applikationen2 ist oft schwerdurchzuführen.
Eshängtdavonab,wie engdieKooperationzwischenAnwenderndefiniertwird.3

Die bekanntesteund am weitestenverbreiteteUnterstützungeinerasynchro-
nenKommunikationsformist daselektronischePostsystem(Email). Die Vorzüge
liegennicht nur in der leichtenKomposition,der schnellenÜbertragung,spezi-
ell überLänder- undKontinentgrenzenhinweg, undBenachrichtigungsowie der
freien EntscheidungüberdenBearbeitungszeitpunkt,etwa im Gegensatzzu ei-
nemTelefonanruf,sondernauchin dengeringerenformalenAnforderungenim
Geschäftsbereich.DasgleichzeitigeVersendenan eineMengevon Empfängern
(Viele-zu-viele-Kommunikation)und das Einstreuenvon Erwiderungenin die
Originalnachrichtsind weitereGründefür die hoheAkzeptanzdieserKommu-
nikationsform.

Ein weiteresBeispiel für die asynchroneKommunikationsunterstützungist
das kollaborative ErstelleneinesDokuments.Oftmals sind Autoren nicht nur
räumlichverteilt,sondernbefindensichauchin unterschiedlichenZeitzonen.Das
gleichzeitigeBearbeiteneinesDokumentsmußdurcheinSystemunterstütztwer-
den,umu.a.Konsistenzgewährleistenzukönnen(siehez.B. [Koc96]).

Aufgrund der bisher aufgeführtenAspekte,wie Kommunikationsunterstüt-
zungund Erzeugungvon group awareness, wird deutlich,daßdasForschungs-
gebietCSCWnebenderHauptdisziplinInformatik weitereDisziplinenbeachten
muß,um diegestelltenAnforderungenerfüllenzukönnen.

1Definition Groupware nach[GR91] „Groupwareare computer-basedsystemsthat support
groupsof peopleengagedin a commontask(or goal) andthat provide an interfaceto a shared
environment.“

2„Eine Mehrbenutzer-Applikation ist einComputersystem,mit demmehrereBenutzergleich-
zeitig,abervoneinanderunabhängigarbeitenkönnen“([TSMB95], S.22).

3Karl Marx beispielsweisedefiniertKooperationin DasKapital folgendermaßen:„Die Form
derArbeit vieler, die in demselbenProduktionsprozeßoderin verschiedenen,aberzusammenhän-
gendenProduktionsprozessen,planmäßigneben-und miteinanderarbeiten,heißtKooperation.“
[Mar57], S.215.
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3.1.3 Interdisziplinarität von CSCW

Soll kooperativeArbeit durchRechnerunterstütztwerden,sindnebentechnischen
eineVielzahlweitererAspektezu beachten.In denAnfängenvon CSCWwurde
zu wenig Augenmerkauf die Erforschungder Zusammenarbeitvon Menschen
gelegt. SoschreibtHenningerbeispielsweise:

„The mainproblem(...) wasa lack of analysisof work environmentsto moti-
vatetheneedfor systems.In thesystemswork, thereseemsto bea focuson the
technologyfor thesakeof technology.“ [Hen91].

Bei der Entwicklung einesCSCW-Systemsmüssennebender Komponente
MenschalsweitereKomponentendieOrganisation,dieTechniksowie dieAufga-
benausführungderunterstütztenGruppenanalysiertwerden.NebenderUntersu-
chungderZusammenarbeitvon Menschen,kannvor allem die empirischeSozi-
alforschungwichtigeBeiträgebei derUntersuchungderAkzeptanzvon CSCW-
Systemenliefern.Ein GroupwaresystemmußsichnachEinführungderKritik der
Gruppenmitgliederstellen.EineUntersuchungüberdashier entwickelteGroup-
waresystemin derGen-undGenomanalysewurdedaherunterVerwendungeiner
ausgewähltenMethodederempirischenSozialforschungdurchgeführt(sieheKa-
pitel 6.6.3).

Die großeHerausforderungbei Entwurf und RealisierungeinesGroupware-
systemsliegt in derharmonischenIntegrationdertechnischensowie dersozialen
Welt ([Nö98]). Vor demEntwurf einesneuenSystemsmüssenUntersuchungen
herangezogenwerden,die sichmit denGründensowohl derAkzeptanz,alsauch
derNicht-AktzeptanzvonCSCW-Systemenbeschäftigen.

NachGrudin([Gru93]) existiereneineReihevon Faktoren,weshalbderEin-
satzvon Groupwaresystemenfehlschlagenkann:Die EinführungeinesCSCW-
Systemsführt oftmalszu Mehrarbeitbei Gruppenmitgliedern,die keinenunmit-
telbarenNutzendurchdenEinsatzsehen.WerdensozialeTabusoderbereitsexi-
stierendeorganisatorischenStrukturenverletzt,kannDemotivationdieFolgesein.
Gruppenaktivität zeichnetsich oft durchdie Behandlungvon Sonderfällenund
durchImprovisationaus.BeideAspektesind schlechtmodellierbar. WurdenEr-
fahrungengesammeltund fruchtbareAnalysenzur Verbesserungdurchgeführt,
stellt die Komplexität desSoftwaresystemsoftmalseineunüberwindlicheBarrie-
re dar, dieeineVerbesserungdesSystemsunmöglichmacht.

Nebendiesenehersozialenund technischenFaktorenspielenbetriebswirt-
schaftlicheAspekte,wie z.B.Kosten/Nutzen-Fragenfür Unternehmeneinewich-
tige Rolle bei der Entscheidung,ob ein CSCW-Systemeingesetztwerdensoll.4

EineumfassendeAnalysemußdaherzu Beginn derEntwurfsphasedurchgeführt
werden.

4DieseFragenwerdenvon einemTeilgebietder Informatik, derWirtschaftsinformatik,unter-
suchtunddaherin dieserArbeit nicht behandelt(siehez.B. [Wag95]).
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TrotzdervielschichtigtenInterpretationendesBegriffs CSCWist derAspekt,
daßmancheZieleohneEinsatzeinesgeeignetenGroupwaresystemsmit vertretba-
remAufwandnicht erreichtwerdenkönnten,hervorzuheben.Dazuzähltdashier
vorliegendeAnwendungsgebiet.So ist beispielsweisedie Annotationaller welt-
weit bekanntenund öffentlich zugänglichenProteinsequenzendurcheinekleine
Gruppeohnegeeignetekommunikative Unterstützungnicht praktikabeldurch-
führbar. Durch denEinsatzvon CSCW-Systemenkönnendahernicht nur beste-
hendeGruppenzielebesserunterstützt,sondernauchdasErreichenneuerZiele
ermöglichtwerden.

3.1.4 Klassifizierung von CSCW-Systemen

SeitdenAnfängendesForschungsgebietesCSCWwird versucht,die großeViel-
falt von CSCW-Systemendurch Klassifizierungenübersichtlicherzu gestalten.
Erschwertwird dieserAnsatzdadurch,daßCSCW-Anwendungenviele, oft un-
terschiedlicheBereichederGruppenarbeitabdecken.

In denbekanntestenKlassifikationsschematawird nachdenZeitbedingungen
der Interaktionenund der Verteilungder Gruppenmitgliederunterschieden.Bei
dersynchronenGruppenarbeiterfolgteineKommunikationzurgleichenZeit, bei
derasynchronenGruppenarbeitist siezeitverschieden.

GruppenmitgliederkönnenamgleichenOrt oderan verschiedenenOrtenar-
beiten.DieseAufteilung ist nicht immer eindeutig.So kanngleicherOrt bedeu-
ten, daßdie Gruppenmitgliederim gleichenZimmer sitzen,oderauf demglei-
chenStockwerk,oderaufunterschiedlichenStockwerkendesgleichenGebäudes.
GruppenkönnenübermehrereGebäudeinnerhalbeinerStadtoderübermehrere
StädteinnerhalbeinesLandesverteilt sein.Es ist bei der Kommunikationunter-
stütztungzu beachten,daßGruppenmitgliederevtl. in unterschiedlichenZeitzo-
nenarbeiten.

Der starkexpandierendeMarkt der Online-Anbieternutzt diesetechnischen
Möglichkeiten,um einebessereVerfügbarkeit für denKundenund damit Wett-
bewerbsvorteile zu realisieren.Es existierenAbleger von Online-Geschäftenin
verschiedenenZeitzonen,um einen24-StundenServicevia Internetanbietenzu
können.Für die Kundenbleibt dabeitransparent,in welcherZeitzonesich sein
Kommunikationspartnerbefindet.

JenachArt der Verteilungmußdie KommunikationzwischenGruppenmit-
gliedernadäquatunterstütztwerden.Dazusindein geeignetesKommunikations-
mediumsowie einegeeigneteKommunikationsformnotwendig.

Ein weitererKlassifizierungsaspektist die Interaktionsart.Bei der expliziten
Kommunikationerfolgt ein aktiver Informationsaustausch,etwa innerhalbeines
GesprächesoderüberelektronischePost.ImpliziteKommunikationliegt vor, falls
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sie übergemeinsameInformationsobjektedurchgeführtwird, die beispielsweise
in einerDatenbankabgelegt sind([TSMB95] S.24).

BekannteKlassifikationsschematasinddie Raum-Zeit-MatrixnachJohansen
[Joh88]odereinefunktionelleKlassifikationnachEllis et al. ([GR91]).

Nach Teufel et al. ([TSMB95]) lassensich überschneidendeSystemklassen
extrahieren.Die SystemklasseKommunikationermöglichtdenexpliziten Infor-
mationsaustauschzwischenverschiedenenKommunikationspartnern.Informatio-
nen,die längereZeit in geeigneterFormundmit Hilfe geeigneterZugriffsmecha-
nismengespeichertsind,undeinerGruppezurVerfügunggestelltwerden,werden
durch die SystemklassegemeinsameInformationsräumebeschrieben.Workflow
Managementumfaßt alle Aufgaben,die bei der Ausführungund Steuerungei-
ner endlichenFolge von Aktivitäten entstehen.Workgroup Computing-Systeme
schließlich unterstützenGruppen,deren Aufgabeneinen geringenStrukturie-
rungsgradodereinegeringeWiederholungsfrequenzaufweisen.

DarüberhinauskannnachderGrößederGruppeundihrer Zusammensetzung
klassifiziertwerden.Esist zuuntersuchen,inwieweit sichGruppenmitgliederhin-
sichtlichihresAusbildungsniveausundihrerhierarchischenPositioninnerhalbder
Gruppeunterscheiden.Es wird unterschieden,ob die Kommunikationinnerhalb
festerRegelnablaufensoll oderinformell durchgeführtwerdenkann.

Nebendiesenquantitativen und sozialenKlassifikationengibt esschließlich
nochorganisatorischeEinteilungen,diesichbeispielsweisemit derDurchführung
von Sitzungenbeschäftigen.

Aus technischerSicht muß aufgrundder zunehmendenVernetzungvon ei-
nerverteiltenrechnergestütztenGruppenarbeitgesprochenwerden.Die in einem
NetzwerkzurVerfügungstehendenRessourcensollennebenderverbessertenDa-
tenverarbeitungdurchVerteilungauchfür rechnergestützteKooperationengenutzt
werden.CSCWerleichtertdenInformationsaustauschvonverteiltenPersonenun-
ter Einsatzvon Kommunikationsnetzenund -protokollen. In einemsolchenSy-
stemexistiereneineVielzahlvon Komponenten,die auf unabhängigenRechnern
ablaufenundmiteinanderübereinNetzwerkkommunizieren.Als Beispieleseien
hier nur derentfernteDatenbankzugriff oderKoordinierungsaktivitäteninnerhalb
derGruppegenannt.

Auf diesertechnischenEbenederKommunikationsinddaherTechniken,wie
der entfernteProzeduraufruf(RemoteProcedure Call), von zentralerBedeutung
(siehez.B. [Sch92a],[Sch92b]). Es gibt seit einigenJahrenBestrebungen,in-
dustrielleStandardszu etablieren,um eine KommunikationzwischenProduk-
ten unterschiedlicherHerstellerrealisierenzu können.Ein Beispielist die Com-
monObjectRequestBrokerArchitecture(CORBA)derObjectManagementGroup
(OMG).
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3.2 Gruppen in der Gen-und Genomanalyse

DerEinsatzeinesGroupwaresystemshatzumZiel, aufgrundderrechnerbasierten
UnterstützungalltäglicherArbeiten,insbesonderederUnterstützungderKommu-
nikationzwischendenGruppenmitgliedern,dasgemeinsameGruppenzielzeitlich
früherundqualitativ besserzu erreichenalsohne.Bevor ein solchesSystement-
worfenundrealisiertwerdenkann,müssendieAufgabenunddieGruppen,für die
dasSystementwickelt werdensoll, analysiertundAnforderungenanein Group-
waresystemabgeleitetwerden.DazumußsichderInformatiker mit demAnwen-
dungsgebietvertrautmachen,um eine gemeinsamesprachlicheund inhaltliche
Ebenemit VertreterndesAnwendungsgebietszuerreichen.

DashierbeschriebeneGroupwaresystemist im BereichGen-undGenomana-
lyseangesiedelt.Aspektevon CSCWwurdenin derBioinformatik bisherjedoch
nichtbetrachtet.Mit dieserArbeit soll einersterBeitragzueinemWissenstransfer
in ein für CSCWneuesAnwendungsgebietgeleistetwerden.

Der verbleibendeTeil diesesKapitelsbeschäftigtsich mit Gruppen,für die
dasSystementworfen und realisiertwerdensollte. Es werdenderenAufgaben
beschriebenund allgemeineForderungenan ein Systemzur Unterstützungher-
ausgearbeitet,die generelldie Anforderungenan eine in diesemAnwendungs-
bereichtätigenGruppebeschreiben.Aus derAnalysevon Anwendungsszenarien
werdenkonkreteAnforderungenandasGroupwaresystemabgeleitetundeinAn-
forderungskatalogerstellt.Die in derBioinformatikexistierendenAnsätzewerden
anhanddeserarbeitetenAnforderungskatalogesunterdemGesichtspunktCSCW
diskutiert.

3.2.1 Definitionen

Die Begriffe Information und Informationsraum habenzentraleBedeutung.In
diesemAbschnittwerdensiedefiniert.Generellist dasZiel desCSCW-Systems
die Unterstützungin derGenerierungqualitativ hochwertigerbiologischerInfor-
mationenausRohdaten,derenVerwaltungundPflegesowie derInformationsaus-
tauschzwischenMitgliederngleicheroderverschiedenerGruppen.Informationen
werdenin Informationsräumenverwaltet(nach[Nö98]):

Definition 1 (BiologischeInf ormation)
StrukturiertesWissenüberbiologischeSachverhalteoderVorgänge.

Definition 2 ((Biologischer)Inf ormationsraum)
Ein (biologischer)Informationsraumist eine Menge von inhaltlich vernetzten
(biologischen)Informationenund damit in ZusammenhangstehendenInforma-
tionsdiensten,die für denInformationsaustauschnutzbarsind.

34



3.2. GRUPPENIN DERGEN- UND GENOMANALYSE

Definition 3 (Privater (biologischer)Inf ormationsraum)
Der private (biologische)Informationsraumist der private Informationsbereich
einesGruppenmitglieds,für deneseigenständigverantwortlich ist in Bezugauf
VerwaltungundBereitstellungder(biologischen)Informationen.

Definition 4 ((Biologischer)Gruppeninformationsraum)
Die in GruppenarbeitendenMitglieder habenje nachGruppenzugehörigkeit Zu-
griff auf den (biologischen)Gruppeninformationsraum.Sie könnenenthaltene
(biologische)Informationennutzenundmodifizierensowieneue(biologische)In-
formationenimportieren.

Definition 5 (Organisationsweiter(biologischer)Inf ormationsraum)
Der organisationsweite(biologische)Informationsraumist die Vereinigungaller
(biologischen)Gruppen-InformationsräumeeinerOrganisation.

Definition 6 (Globaler (biologischer)Inf ormationsraum)
Der globale(biologische)Informationsraumist die Vereinigungaller organisati-
onsweiten(biologischen)Informationsräume.

In dieserArbeit wird als globalerInformationsraumdie Vereinigungaller orga-
nisationsweitenInformationsräumeverstanden,die im Bereichdermolekularbio-
logischenSequenzdatenanalysevon Bedeutungsind.Dazuzählenbeispielsweise
die Nukleinsäure-und Proteisequenzdatenbanken, aberauchLiteratursammlun-
gen wie MEDLINE. Auf entfernteGruppen-Informationsräume,d.h. auf Infor-
mationsräumeeineranderenGruppe,dereinMitglied nichtangehört,ist lediglich
lesenderZugriff erlaubt,esseidenn,Modifikationensindexplizit zugelassen.Der
Zugriff auf privateInformationsräumekannvom verantwortlichenGruppenmit-
glied für weitereMitglieder der eigenenoderfremderGruppenverweigertwer-
den.KonzeptionellhabenalleMitgliederderentsprechendencommunity5 Zugriff
auf denglobalenInformationsraumderjeweiligencommunity, unterBerücksich-
tigungderjeweiligenZugriffsrechte.

3.2.2 Wartung einer Proteinsequenzdatenbank

Wie in Abschnitt 2.4.2 beschrieben,enthältdie ProteinsequenzdatenbankPIR-
International annotierteProteinsequenzen.Diese biologischenInformationen
werdenvon einerwissenschaftlichenGruppegepflegt und in einemGruppenin-
formationsraumverwaltet.Um die großeMengeder bisherin denDatenbanken
enthaltenenProteinsequenzen(ca.150.000)zu strukturieren,erfolgt eineKlassi-
fikation der Proteinein Familien undSuperfamilien.BeideAspektewerdennun
genauerbetrachtet.

5Einecommunityist einePersonengruppe,dieeineGemeinsamkeit aufweist,diedieseGruppe
von derübrigenGesellschaftabgrenzt([BS98], S.335f).
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Annotation von Proteinsequenzen

DasGruppenzielder Annotationsgruppeist einemöglichstvollständige,redun-
danzfreieundqualitativ hochwertigannotierteProteinsequenzdatenbankzuunter-
halten.Um diesesZiel erreichenzu können,müssenfolgendeTeilaufgabenvon
denGruppenmitgliedernbewältigt werden:

� Eingabe:AuffindenundEinfügenneuerProteinsequenzenin denGruppen-
informationsraum;

� Pflege: Pflegederbereitsim GruppeninformationsraumenthaltenenProte-
insequenzenmit ihrenbiologischenZusatzinformationen(Annotationen);

� Präsentation:BereitstellendieserInformationenderwissenschaftlichenÖf-
fentlichkeit.

Eingabe: In denerstenJahrennachGründungvonPIR-InternationalwarenPu-
blikationenvonProteinsequenzenin wissenschaftlichenJournalenprimäreQuelle
für neueEinträgein die Datenbank.EswurdenwissenschaftlicheArtikel fotoko-
piertunddiepubliziertePrimärsequenzvonbiszudreiPersonenunabhängigvon-
einanderabgetippt,um Fehlermöglichstauszuschließen.Anschließenderfolgte
die manuelleAnnotationder ProteinsequenzdurchExzerpierendesArtikels, in
demdieSequenzabgedrucktwurde.

DieseVorgehensweiseist nicht mehr durchführbar. VerbesserteSequenzie-
rungstechniken erlaubenheutesystematischeSequenzierungenganzerGenome
in vergleichsweisekurzerZeit. Die SequenzierungdesmenschlichenGenomsmit
seinenca.drei Milliarden Basenpaarenist seiteinigerZeit ein in denUSA durch
öffentlicheMittel gefördertesProjekt,dasim Jahr2003abgeschlossenseinsoll
([Wad98]).Es entstehenzunehmendFirmen,die ein kommerziellesInteressean
derSequenzierungbestimmterOrganismenunddendamitverbundenenInforma-
tionenhaben.So will z.B. die amerikanischeFirma Celera Genomicsebenfalls
dasmenschlicheGenomentschlüsseln,allerdingsinnerhalbvonzweieinhalbJah-
ren(biszumDezember2001)unddamitdenöffentlichgefördertenProjektenzu-
vorkommen([Mar99]).

AufgrunddiesesgewaltigenZuwachsesanprimärerInformation,ausderPro-
teinsequenzenabgeleitetundannotiertwerdenmüssen,ist einereinmanuelleBe-
arbeitungvon Proteindatennicht mehr durchführbar. Als QuellenneuerProte-
insequenzendienendaherin ersterLinie Nukleinsäuredatenbanken(siehe2.4.1)
sowiesystematischeSequenzierungsprojekte(siehe3.2.3),ausdenenDatendirekt
bei derProteinsequenzdatenbankeingereichtwerden(directsubmissions).

Forderung: BereitstellenautomatisierterMechanismen,die Gruppenmitgliedern
neueProteinsequenzen,die bisher nicht BestandteildesGruppeninformations-
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raumssind, anzeigen und ggf. automatisiertin den Gruppeninformationsraum
importieren.

Wird in einerQuelleeineneueProteinsequenzgefunden,wird ein neuesPro-
teinobjekt im Informationsraumder Proteinsequenzdatenbankerzeugt.Es wird
ein Archiv von Proteinsequenzenunterhalten,in dasjede neu in den Informa-
tionsraumimportierteProteinsequenzohneAnnotationabgelegt wird. Lediglich
die Quelle,ausdersieextrahiertwurde,wird mit angegeben.Einträgeim Archiv
werdenwedermodifiziertnochgelöscht.

Forderung: RealisierungeinesArchivsfür Proteinsequenzen.

Dasim InformationsraumneuerzeugteProteinobjekt,einezunächstrudimen-
täreInformationseinheit,wird in einemnächstenSchrittmit biologischerZusatz-
informationangereichert.Ziel ist, möglichstalle biologischrelevantenInforma-
tioneneinzufügen,ohnedie inhaltlicheKonsistenzderObjektedesInformations-
raumszu verletzen.In diesererstenPhaseder AnnotationeinesneuenObjekts
sollenInformationsuntereinheiten,die in externenQuellenverfügbarsind,auto-
matisiertübernommenwerden.Dabei ist zu beachten,daßsich Quelleund Ziel
hinsichtlichder OrganisationbiologischerInformationenunterscheidenkönnen.
EssindgeeigneteVorschriftenaufzustellen,zu modellierenundumzusetzen,die
einenautomatisiertenImport inhaltlicherInformationengemäßderjeweiligenOr-
ganisationermöglichen.

Forderung: Unterstützungin der primären, automatisiertenAnnotationeines
neuenProteinobjektsdurch Integration der in QuellenvorhandenenInformati-
onseinheitenin dasneueProteinobjektunter BeachtungaufgestellterKonvertie-
rungsregeln.

Ist diebiologischeInformationderQuellenichtumfassendodernichtvertrau-
enswürdiggenug,bzw. ist aufgrundderkomplexenSemantikeineautomatisierte
Informationskonvertierungnicht durchführbar, ist diesebeschriebeneerstePhase
derAnnotationnicht ausreichend.In diesemFall ist dasErgebnisein annotiertes
Objekt, dasdenqualitativenAnsprüchender Gruppenicht genügt.Es mußsich
einezweite,manuellePhaseanschließen,die durchdie Bereitstellungvon Werk-
zeugendermolekularbiologischenSequenzdatenanalyseunterstütztwird (z.B.au-
tomatisiertesErstellenvon Genmodellen,Berechnungvon Alignmentsähnlicher
Sequenzenin ausgewähltenOrganismen,etc.).Die AnwendungdieserWerkzeu-
geführt zueinerVerbesserungderAnnotation.Essindz.B.biologischverwandte
Proteinsequenzenzu finden,um evtl. dort enthalteneInformationenin dasneue
Objekt übernehmenzu können.Evtl. dienendieseauchals Ausgangspunktfür
weitereAnalysen.Zur RealisierungdieserzweitenPhasemüssendienotwendigen
Werkzeugezur Verfügunggestelltwerden.Es mußdie Möglichkeit vorgesehen
werden,neuentwickelteWerkzeugeleicht in dasbestehendeSystemintegrieren
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zukönnen.DaswissenschaftlichePersonalmußübereinegeeigneteInfrastruktur
verfügen,durchdiezumeinenWerkzeugeleichtangewandtundderenErgebnisse
automatisiertin dieAnnotationeneinfließenkönnen,zumandereneineasynchro-
ne,nebenläufigeBearbeitungvon ObjektenausdemgemeinsamenInformations-
raumermöglichtwird.

Forderung: Unterstützungin der zweiten,semi-automatisiertenAnnotationei-
nesProteinobjektsdurch Bereitstellungvon Werkzeugen zur molekularbiologi-
schenSequenzdatenanalysesowieder Unterstützungim konkurrierendenZugriff
auf Objekteim Gruppeninformationsraum.

Wartung: Die im GruppeninformationsraumenthaltenenAnnotationender
Proteinobjektemüssenständigan denaktuellenWissensstandangepaßtwerden.
Z.B. kanndasImportierenneuerObjekteunddamitpotentielldasIntegrierenneu-
er biologischerSachverhaltedie Annotationender bereitsin der Datenbankent-
haltenenObjektebeeinflußen.

Forderung: Unterstützungin der asynchronennebenläufigen Bearbeitungvon
Proteinsequenzenzur Sicherstellung einesvollständigen, redundanzfreien und
konsistentenGruppeninformationsraums.

InsbesonderekanndiePflegebedeuten,daßzwei Informationseinheitenzuei-
nereinzelnenInformationseinheitverschmolzenwerden(merge). Beispielsweise
erfolgt zunächstdiePublikationderSequenzeinesGens.Zu einemspäterenZeit-
punkt wird die SequenzdesgesamtenGenomspubliziert, dasdie Sequenzdes
zuvor publiziertenGensenthält.Im ZugederAktualisierungderProteinsequenz-
datenbankhatdieseSituationzurFolge,daßdiegleicheGensequenzredundantim
DatenraumderProteinsequenzdatenbankenthaltenwäre.Daherwerdenin diesem
Fall diebeidenEinträgezueinemEintragzusammengefaßt.

Eine Überwachungund Sicherstellungder Aktualität kann nicht manuell
durchgeführtwerden.EsmüssenMechanismenrealisiertwerden,veralteteInfor-
mationenerkennenundanzeigenzu können,um AnnotatoreneinegeeigneteAk-
tion zuermöglichen.NebenderWartungderbiologischenInhalteist auchdasein-
gesetztekontrollierteVokabularzupflegen.Die ÄnderungderSchreibweiseeines
Schlüsselwortesz.B. mußeineautomatisierteKorrekturaller Vorkommendieses
Schlüsselwortesin denAnnotationender Proteinobjektenachsich ziehen.Neue
Schlüsselwörter werdeneingeführt.Proteinewerdenhinsichtlich ihrer Funktio-
nengemäßeinesKatalogesklassifiziert.DieserKatalogmußentsprechenddem
zunehmendenWissenbzw. aufgrundneuerProjekte,die bishernicht behandelte
Gebieteabdecken,aktualisiertwerden.

Forderung: AutomatisiertesÜberprüfender AktualitätundKonsistenzinnerhalb
desGruppeninformationsraumsvorhandenerbiologischerAnnotationen.
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Präsentation: Die in einerProteinsequenzdatenbankenthaltenenbiologischen
Informationenmüssender wissenschaftlichenAllgemeinheitzur Verfügungge-
stellt werden.Esexistierenzwei Arten derInformationspräsentation:bei dersta-
tischen Bereitstellungwird zu einembestimmtenZeitpunkt der Datensatzein-
gefrorenund für die Verbreitungentsprechendaufbereitet.Interessentenkönnen
dannvia ftp DatenüberdasInternetauf lokaleRechnerkopierenodereinevom
DatenbankbetreiberproduzierteCD-ROM erhalten.

DanebenexistierendynamischeMöglichkeiten,direktaufdenneuestenStand
derInformationseinheitenzugreifenzukönnen.Der interaktiveZugriff basiertauf
denim World-WideWebetabliertenProtokollen(http) undTechniken(Common
GatewayInterface(CGI), applets). EswerdengeeignetegraphischeDarstellungen
angeboten,diekomplexebiologischeSachverhalteübersichtlichpräsentieren.

Interaktivität ist eineEinschränkungvor demHintergrundumfassenderAna-
lysen oder Recherchen.Es muß die Möglichkeit angebotenwerden,auseinem
ProzeßheraussystematischInformationsressourcennutzenzu können,die über
einNetzwerkerreichbarsind.DertransparenteZugriff aufentfernteObjekteeines
Informationsraumssoll durchdenEinsatzstandardisierterKommunikationsstruk-
turenermöglichtwerden.

Forderung: Eine möglichst breite Palette von Verfahren zur Präsentationbzw.
Techniken zumdirektenoder indirektenZugriff auf biologische Informationsein-
heitenim Gruppeninformationsraum.

Durch dieseBandbreitean Zugriffsmöglichkeitenwird ein möglichstgroßer
Interessentenkreiserreicht.

Klassifikation von Proteinen

Um die großeMengekomplexer biologischerInformationenübersichtlichstruk-
turierenzu können,werdenProteinsequenzenklassifiziert.Biologisch ähnliche
Sequenzen6 werdenzu Familien zusammengefaßt.Dabeidarf eineSequenznur
genaueinerFamilie angehören,d.h.die MengenderFamiliensinddisjunkt.Fer-
nerwerdenFamilienzu Superfamilienzusammengefaßt.Auch hier gilt, daßeine
Familie in nurgenaueinerSuperfamilie enthaltenseindarf.

Wird zwischenzweiSequenzeneinengerevolutionärerZusammenhangange-
nommen,werdensiein die gleicheFamilie klassifiziert.Dadurchwird derRaum
dermöglichenFunktionalitäteneinesProteinsin derZelleaufdieVertreterdieser
Familieeingeschränkt.WurdenzueinemFamilienmitgliedexperimentelleResul-
tateermittelt,könnendieseErgebnisseevtl. aufdieFamilienmitgliederübertragen

6Dasbedeutethier Ähnlichkeit auf Sequenzebene,die auchalsSequenzhomologiebezeichnet
wird.
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werden.DadurchkönnenglobaleAnnotationenderFamilie,d.h.dieSummealler
EinzelannotationenallerMitglieder, deutlichverbessertwerden.

Allerdings ist bei jederForm der automatisiertenAnalysezu beachten,daß
es in der Natur viele Ausnahmengibt, die nicht durchallgemeineAlgorithmen
behandeltwerdenkönnen.Die ExpertisewissenschaftlicherSpezialistenist nicht
ersetzbar. Vielmehrmüssensiegeeignetunterstütztwerden,umihr Wissenin den
Informationsraumeinbringenzu können.Die Strategie ist daher, Standardfälle
automatisiertundlediglichSonderfällemanuellzubehandeln.7

DieseKlassifikationenmüssendurchgeführtundverwaltetwerden.Aufgrund
derrechnerischaufwendigenVerfahrenzur ÄhnlichkeitsbestimmungzweierPro-
teinsequenzen(z.B. BLAST [AGM

�
90], FASTA [Pea90]) müsseninkrementelle

VerfahrenzumEinsatzkommen.LediglichneueodermodifizierteProteinsequen-
zenwerdendabeibehandelt.DasEinfügeneinerneuenProteinsequenzkannzur
Folgehaben,daßneueProteinfamilienentstehenoderexistierendeFamilienauf-
geteiltwerdenmüssen.Wurdein eineFamilie ein neuerVertretereingefügtbzw.
die SequenzeinesFamilienmitgliedsmodifiziert,mußdieKonsistenzderFamilie
undderentsprechendenSuperfamilie überprüftwerden.

Forderung:Unterstützungin derPflegevonProteinklassifikationenunterEinsatz
inkrementellerAktualisierungsverfahren.

DaKlassifikationeneinestrukturierteSichtaufdie ObjektedesInformations-
raumserlauben,sinddieseInformationenaufeiner, abstraktgesehenhöherenEbe-
neanzusiedeln,alsdieeigentlichenProteinobjekte.Die Assoziationzwischendie-
senbeidenEbenenmußin beideRichtungenmodelliertsein:vomFamilienobjekt
zumProteinobjektsowie vom ProteinobjektzumFamilienobjekt.

Forderung:KonzeptionelleTrennungvonProteindatenundassoziiertenInforma-
tionenin einerabstraktenHierarchieunterBeachtungderbeiderseitigenAssozia-
tionen.

3.2.3 SystematischeGenomsequenzierungsprojekte

Im RahmeneinesGenomsequenzierungsprojekteswird ein bestimmterOrganis-
musvon einemLaboratoriumbzw. einemKonsortiumvon Laboratorien,die so-
wohl akademischenalsauchkommerziellenHintergrundbesitzenkönnen,syste-
matischsequenziert.NebendenbeteiligtenLaboratorienexistiert in solchenPro-
jektenalszusätzlicherPartnerein Informatikkoordinator. Die anfallendenRohda-
ten müssenvom Informatikkoordinatorgeprüft,ggf. konvertiert, in Zusammen-
hangmit DatenandererLaboratoriengebracht,annotiertundpräsentiertwerden.

7Sonderfällesind nicht immer als solcheerkennbar. Fehlerhafte,automatisiertdurchgeführte
Bearbeitungenmüssendaherim LaufederZeit erkanntundvon Expertenkorrigiert werden.

40



3.2. GRUPPENIN DERGEN- UND GENOMANALYSE

DesweiterenmußderInformatikkoordinatoreinenÜberblicküberdenStatusdes
Sequenzierungsschritteshaben.Die beteiligtenPartnerkönnensich innerhalbei-
nesLandesbefindenoder über ganzEuropaverteilt sein.SelbstProjekteüber
Kontinentgrenzenhinweg sindkeineSeltenheit.In denletztenJahrenwurdendie
komplettenGenomevon S.cerevisiae, C. elegansund A. thaliana in internatio-
nalenProjektenermittelt. DieseVerteilungder beteiligtenGruppenin ggf. un-
terschiedlicheZeitzonenmußbei derUnterstützungdurchdasGroupwaresystem
beachtetwerden.

JedesLaboratoriumsequenzierteinenzuvor festgelegtenTeilbereichdesGe-
noms.AnschließendmüssendieseTeile zumgesamtenGenomassembliertwer-
den.Im RahmenderSequenzierungwird DNS willkürlich in kleine,sequenzier-
bareTeilstücke zerlegt und die Basenfolgeim Labor unterEinsatzvon Sequen-
zierroboternbestimmt.Die ermitteltenSequenzenwerdenauf elektronischem
Weg andenInformatikkoordinatorgesandt.

Forderung: ÜbertragungsequenzierterDNS-Bereiche von Laboratorienan den
Informatikkoordinator sowieAnalyseundVerwaltungdieserDatenbeimKoordi-
nator.

Aus densequenziertenFragmentenwerdenaufgrundexistierenderFragment-
überlappungenim RechnerFragmentezu längerenTeilstückenzusammengefaßt,
bis schließlichdie kompletteBasenfolgedesGenomsvorliegt.

EswurdenAlgorithmenzurErstellungvon Genmodellenentwickelt, die Vor-
hersagenüberdasVorhandenseinvon potentiellenGenenauf einemChromosom
treffen (siehez.B. [FMMG98], [MT98]). Diesevon verschiedenenAlgorithmen
erzeugtenGenmodellemüssenvon denInformatikkoordinatorenerstellt,vergli-
chenundverwaltetwerden.Ähnlich denWerkzeugenfür dieAnnotationderPro-
teinsequenzdatenbankzurmolekularenSequenzdatenanalysesinddieseAlgorith-
menalsWerkzeugefür dieGruppederInformatikkoordinatorenin Genomsequen-
zierungsprojektenanzusehen.Eine entsprechendeIntegration in dasSystemist
dahererforderlich.

Forderung:Erstellen,VergleichenundVerwaltenvonGenmodellenunterAnwen-
dungspezialisierterAlgorithmen,diealsWerkzeuge in dasSystemintegriert wer-
denmüssen.

Die genetischenElemente,dieaufderassembliertenDNSgefundenodervor-
hergesagtwerden,müssenannotiertwerden.DieserVorgangist vergleichbarmit
derAnnotationvon Proteinsequenzen.AllerdingsverfügtDNSnebendeneigent-
lichenGenenüberweitereBereiche,wie z.B.regulatorischeElemente,dieerkannt
undannotiertwerdenmüssen.Im GegensatzzurWartungeinerProteinsequenzda-
tenbankmüssenin einemGenomprojektKontextinformationenverwaltetwerden.
Esist nicht nur von Interesse,daßein bestimmtesGenundsomitProteinalsPro-
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dukt vorhandenist, sondernauchseinegenauePositionim Genomsowie evtl.
gefundeneregulatorischeEinheitenin seinerNähe.Bei höherorganisiertenLebe-
wesenmüssendie nicht-kodierendenAbschnitteeinesGensverwaltetwerden:es
mußIntron/ExonModellegeben.Um die Komplexität undMengeanDatenun-
terWahrungdesÜberblicksmanuellverwaltenzukönnen,ist eineentsprechende
UnterstützungdurchgraphischeDarstellungenunumgänglich.

Forderung: Unterstützungder AnnotationvonGenmodellenunterZuhilfenahme
graphischerDarstellungen.

Die im RahmeneinesGenomprojektesgewonnenenInformationen,Sequenz-
datenund ihre biologischenAnnotationen,müssenden Projektpartnernsowie,
evtl. zu einemspäterenZeitpunkt,derwissenschaftlichenÖffentlichkeit zugäng-
lich gemachtwerden.Diese Präsentationenkönnen statischin Form wissen-
schaftlicherPublikationenin Zeitschriftensowie statischunddynamischüberdas
World-Wide Web erfolgen.Es müssenMechanismenrealisiertwerden,die auf-
bauendauf demDatenmanagementdie textuelleundgraphischaufbereitetePrä-
sentationmit derMöglichkeit der InteraktiondurchdeninteressiertenAnwender
erlauben.

Forderung: Automatisiertetextuelle und graphische Präsentationder biologi-
schenSachverhaltemit der Möglichkeit der interaktivenExploration.

Wie bereitserwähnt,dienendie NukleinsäuredatenbankenalsArchiv für Pri-
märsequenzen.Hat die AnnotationeinengewissenStatuserreicht,müssendie
Sequenzsowie die assoziiertebiologischeZusatzinformationim Rahmeneines
Sequenzierungsprojektesals eine besondereForm der Veröffentlichungbei ei-
nemNukleinsäuredatenbankbetreibereingereichtwerden,d.h.vomlokalenGrup-
peninformationsraumin denglobalenInformationsraumüberführtwerden.Dazu
müssendie DatengemäßdenForderungendesDatenbankbetreiberskonvertiert
werden.Es muß eine semantischeUmsetzungder lokal vorhandenenInforma-
tionenim lokalenModell in dasexterneDatenbankformatdurchgeführtwerden.
DieserVorgangmuß,nachSpezifikationdersemantischenUmsetzung,automati-
sierterfolgen.

Wurde eine Sequenzeingereicht,wird ein eindeutigerSchlüsselfür diesen
EintragseitensdesDatenbankbetreibersalsErgebniszurückgegeben.Esmüssen
Methodenrealisiertwerden,dieAktualisierungen(updates) anbereitseingereich-
tenSequenzenunterVerwendungdiesesexternvergebenenDatenbankschlüssels
ermöglichen.DazumußdieserSchlüsselin denlokalenDatensatzeingearbeitet
werden.

Forderung: AutomatisiertesEinreichenbzw. Aktualisieren von Genomdatenbei
öffentlichenNukleinsäuredatenbankenalsFormder Veröffentlichung.
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3.2.4 Analysekompletter Genome

DasInteresseandersystematischenAnalysevonSequenzdatenentstand,alsauf-
grunddereffizientenDNS-SequenzierungderersteOrganismuszuBeginndieses
Jahrzehntssystematischkomplettsequenziertwurde.Die zudieserZeit bekannten
Proteinewurdenin einemgroßenverteiltenSystemanalysiert:jederindividuelle
WissenschaftlerhatAnalysendurchgeführtundProteinsequenzensamtAnalyse-
ergebnissenbeieinergroßenöffentlichenDatenbankeingereicht.In denerstenab-
geschlossenensystematischenSequenzierungsprojekten8 wurdenca.80000Pro-
teinsequenzenermittelt.Die darausentstandeneForderung,großeMengenanSe-
quenzdatenmöglichstgleichzeitigbearbeitenzu können,ist mit einer manuel-
len Analysenicht längerdurchführbar. Dabei ist jedochnicht nur die Zunahme
desDatenvolumensalsGrundzu sehen.Die Verfügbarkeit repräsentativer geno-
mischerFragmente(Chromosomen)bzw. kompletterGenomehat die Sequenz-
datenanalysesubstantiellverändert.Es sind eineReiheneuerAufgabenfür die
rechnergestützteSequenzdatenanalyseentstanden:

� EntwicklungmöglichstvollständigerFunktionskatalogevonGenprodukten,
diezumeinenexperimentellbelegt sind,zumanderenvorhergesagtwerden;

� UntersuchungderallgemeinenOrganisationvon Genen(wie z.B. die Gen-
reihenfolge);

� Ableitenparaloger9 Beziehungenin einemkomplettsequenziertenOrganis-
musdurcheinesystematischejeder-gegen-jedenAnalysederGenprodukte;
dadurchist eineBewertungvon RedundanzgenetischerInformationmög-
lich;

� Ziehenvon SchlußfolgerungenaufgrunddesFehlensbestimmterProteine
(unddamitFunktionen)in derZelle. Ist bekannt,daßein Organismuseine
bestimmteFunktion in der Zelle dennochausführt,ist dies ein Hinweis,
daßdieseFunktionvon einemanderenProteinübernommenwurde.Nicht-
orthologe10 GenersetzungenkönnenaufdieseWeisedokumentiertwerden;

� Untersuchungder ZusammenhängezwischendenGenproduktenpathoge-
ner Organismenund dem gesamtenSpektrumbekannterProteine;liefert
wichtige Hinweisefür die Entwicklungvon Medikamentenund Impfstof-
fen;

8Bis März2000wurden29 Genomesystematischsequenziert.
9ParalogeGenesindhomologeGeneinnerhalbeinesOrganismus

10Bei orthologenGenenwird eingemeinsamerVorfahreangenommen.EinGenwurdeim Laufe
der Evolution an spezialisierteOrganismenweitergegeben,ohneVeränderungder Funktiondes
Proteins.In diesenOrgnismenkönnensiealshomologeGenegefundenwerden.
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� Einsichten in organismusspezifischeEigenheiten aufgrund von inter-
Genomvergleichen.

Forderung: AutomatisierteAnalysevon Daten komplettsequenzierterGenome
unterEinsatzspezialisierterAnalysealgorithmenundunterBeachtungder aufge-
führtenAspektehinsichtlich dergewünschtenAussagen.

Eswurdenin denletztenJahrenSystemeentwickelt, die automatisiertgroße
MengenvonSequenzdatenvor diesemHintergrundanalysieren.EineDarstellung
undBewertungdieserSystemeerfolgt in 3.5.

3.2.5 SystematischeFunktionsanalyseprojekte

Funktionsanalyseprojektebeschäftigensichmit derErmittlungvon Proteinfunk-
tionen in lebendenZellen. Um diesesystematischdurchführenzu können,muß
die gesamteDNS-SequenzeinesOrganismusbekanntsein.SystematischeFunk-
tionsanalyseprojekteschließensichdaheri.d.R.ansystematischeGenomsequen-
zierungsprojektean.

In einemKonsortiumbestehendausLaboratorienundKoordinatorenwerden
systematischeExperimentedurchgeführt.Die ErgebnisseeinzelnerLaboratori-
enwerdenvon einemInformatikkoordinatorgesammeltundverwaltet.Innerhalb
desKonsortiumskönnenTeilgruppenexistieren,die sichauf bestimmteAspekte
derFunktionsanalyse(z.B.phänotypischeAnalyse,ExpressionsanalyseaufRNA-
undProteinebene,metabolischeRegulierung,Genstruktur, Beziehungenzuande-
ren Organismen)spezialisieren.Ein auf dasTeilgebiet,in dem dasExperiment
durchgeführtwurde,spezialisierterKoordinatorübernimmtdieKontrollederbio-
logischenInhalte.NebendenfachspezifischenKoordinatorunddemInformatik-
koordinatorexistiert zusätzlicheineprojektweiteSammelstelle,bei der biologi-
scheEinheiten(Stämme)der experimentellenVersuchedesProjektshinterlegt
unddadurchdokumentiertwerden.Der Zugriff auf einenbestimmtenStammist
jederzeitmöglich,fallsweitergehendeVersuchedurchgeführtwerdensollen.

DerVorteil systematischerFunktionsanalyseprojekteliegt in derBelegbarkeit
biologischerAussagendurchwissenschaftlicheExperimente.DieseProjektekön-
nen,da sieauf einemkomplettsequenziertenOrganismusdurchgeführtwerden,
umfassendeAussagenüberdenOrganismuserzeugen.Die erzieltenInformatio-
nensindaufgrundexperimentellerVerifikationenalsqualitativ hochwertigeran-
zusehenals Vorhersagendurch Algorithmen. Der Nachteil liegt darin, daßsie
im Gegensatzzur Anwendungvon Analysealgorithmenwesentlichaufwendiger
durchzuführenunddeutlichkostenintensiversind.

Wie bei derUnterstützungin GenomsequenzierungsprojektenmüssenDaten,
die von Laboratorienerzeugtwerden,von einemInformatikkoordinatorgesam-
melt, verwaltet und, in einemgeringerenMaß als bei Sequenzierungsprojekten,
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annotiertwerden.Es müssenDatenvom Laboratoriumzum Informatikkoordi-
natorunterVerwendungvonÜbertragungseinheitenüberKommunikationskanäle
transferiertwerden.DabeimüssenFormatbarrierenaufgrunddesEinsatzesunter-
schiedlicherProgrammebei denverschiedenenPartnernüberwundenwerden.

Forderung: Möglichkeit der ÜbertragungexperimentellerDatenvon einemLa-
boratoriumzumInformatikkoordinator.

Beim Informatikkoordinatormüssendie erzieltenexperimentellenErgebnis-
segeeignetverwaltet werden.DabeikannjedesLaboratoriumseineDatenindi-
viduell, je nachArt desExperimentslokal erfassen.Dashatzur Folge,daßbeim
InformatikkoordinatoreineKonvertierungdereingehendenDatenin dasbeimKo-
ordinatorbestehendeModell automatisiertdurchgeführtwerdenmuß.Aufgrund
der kompliziertenSemantikder biologischenInhaltesind Regeln für Konvertie-
rungenzu Beginn einesProjektsim direktenGesprächzwischendenbeteiligten
Partnernfestzulegen.

Forderung:DatenkonvertierungengemäßaufgestellterRegelnin eineeinheitliche
Repräsentation.

FürdenZugriff aufdie im LaufedesProjektsgewonnenenInformationensind
verschiedeneEbenenderVertraulichkeit zubeachten:

� Auf untersterEbeneist ein Zugriff lediglich einerTeilmengealler beteilig-
ten Partnergestattet,die z.B. einenbesonderenTeilaspekt(wie etwa Ex-
pressionsanalyse)innerhalbdesglobalenProjektsverfolgen.

� Auf dernächstenStufeist derZugriff allenProjektteilnehmerngestattet.

� Die VeröffentlichungderDatenstellt die obersteEbenedar.

Zur Wahrungder jeweiligenVertraulichkeit müssengeeigneteSchutzmecha-
nismeneingesetztwerden.Diesebetreffen nicht nur die Datenhaltung,sondern
auchdieDatenübermittlung.Nicht nur dasAbhörenvonDatenmußausgeschlos-
senwerden,sondernauchdaskontrollierteoderunkontrollierteManipulierenvon
Informationen.11

Forderung: Realisierungvon verschiedenenEbenender Vertraulichkeit unter
EinsatzvonSicherheitsmechanismenzumSchutzgegenunauthorisiertenlesenden
bzw. schreibendenZugriff.

11Die ModifikationauchnureinesZeichensin einerProteinsequenzkannzueinerwertlosenIn-
formationführen,vonderggf. weitere,dannevtl. falscheInformationenabgeleitetundaufandere
Proteinsequenzenübertragenwerden.
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3.3 Anwendungsszenarien

Im letztenAbschnittwurdenallgemeineForderungenanein Softwaresystemzur
Unterstützungder jeweiligen Gruppenim Rahmender Gen- und Genomanaly-
sedargestellt.Bei allenbeschriebenenProjektensindmindestenszwei Personen
beteiligt,diegemeinsamversuchen,dasjeweiligeGruppenzielzuerreichen.Auf-
grundderMengeanAnforderungenundderKomplexität diesesGebietes,werden
im folgendenausdenvorgestelltenBereichenexemplarischTeileherausgegriffen,
für die ein Groupwaresystementworfen,prototypischumgesetzt,in dertäglichen
Arbeit eingesetztunddie AkzeptanzdesSystemsuntersuchtwerdensoll.

Vor diesemHintergrundmußteanhandder aufgestelltenallgemeinenAnfor-
derungenan dasCSCW-Systembei der Modellierungbeachtetwerden,daßdie
in derprototypischenUmsetzungnicht unterstütztenGruppenzu einemspäteren
Zeitpunktinkrementellin dasgeschaffeneSystemintegriert werdenkönnen.Auf
Wiederverwendbarkeit bzw. Entwurf undRealisierungeineroffenenArchitektur
wurdedaherein besonderesAugenmerkgelegt.

Der Schwerpunktin der Unterstützungbetrifft die Wartung der Proteinse-
quenzdatenbank,insbesondereunterdenAspektenDatenkonsistenz,Quantitäts-
und Qualitätsverbesserungdurch indirekte Kommunikationsunterstützung.Bei
dieserGruppesind fastalle Teilaspekteder übrigendargestelltenGruppenent-
halten:Eingabe,PflegeundPräsentation.Für die Auswahl weitererBereichezur
UnterstützungdurchdasGroupwaresystemwurdendievorhandenenGruppenauf
gemeinsameTeilbereichehin analysiert,diedirekteingesetztwerdenkönnen.Da-
durchsollteeinmöglichstbreitesSpektrumanGruppendurchSoftwareunterstüt-
zungpartizipierenkönnen,ohnezu spezielle,auf bestimmteUntergruppenzuge-
schnitteneAnforderungenumsetzenzumüssen.

Zu allen wissenschaftlichenAussagen,die übereinenSachverhaltgetroffen
werden,ist die Angabeder Quelle,woherdie jeweilige Informationstammt,es-
sentiell.DieseAnforderungbestehtbeiallenaufgeführtenGruppenin diesemAn-
wendungsbereich.Daherwurdeals weitererAspektfür die Unterstützungdurch
dasGroupwaresystemdie VerwaltungwissenschaftlicherLiteraturausgewählt.

NebengroßenöffentlichenNukleinsäuredatenbanken sind systematischeSe-
quenzierungsprojekteeinewichtige Quelle für neueProteinobjekteim globalen
Datenraumder Proteinsequenzdatenbank.Da in der wissenschaftlichenArbeits-
gruppe,in derdasSystemzumEinsatzkommensollte,systematischeGenomse-
quenzierungsprojektebetreutwerden,ist alsweitereUmsetzungdie vollkommen
automatisierteEinarbeitungneuerProteinsequenzenausdiesenSequenzierungs-
projektenin die Proteinsequenzsammlungzu realisieren.Dadurchwird die im-
plizite KommunikationzwischenunterschiedlichenUntergruppeneinerArbeits-
grupperealisiert.

Um dieAnforderungenzurUnterstützungobengenannterTeilbereicheerken-
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nenund formalisierenzu können,werdenAlltagsszenarienvon Gruppenmitglie-
dernderjeweiligenGruppendargestellt.Davonwird einkonkreterAnforderungs-
kataloganeinCSCW-Systemabgeleitet.

Bevor konkreteAlltagsszenarienaufgezeigtwerden,wird im folgendendie
wissenschaftlicheArbeitsgruppe,in derdasSystemzumEinsatzkamundkommt,
kurzvorgestellt.

3.3.1 Die wissenschaftlicheArbeitsgruppe MIPS

DasMünchenerInformationszentrumfür Proteinsequenzen(MIPS), eineArbeits-
gruppeder Gesellschaft für Umwelt und Gesundheit(GSF) am Max-Planck-
Institut für Biochemie,Martinsriedbei München,wurde1988durchein Projekt
desBundesministeriumsfür Forschungund Technologie(BMFT, heuteBMBF)
mit der Maßgabeins Lebengerufen,die internationalenBestrebungenim Be-
reich der Proteinsequenzdatenbanken zu unterstützen([MFG

�
00] [MHK

�
99]

[MPH97] [KHMM96]). Seit seinerGründungwird MIPS von H.-W. Mewesge-
leitet.12 MIPSist europäischerPartnervonPIR-International, dasin engerKoope-
rationmit Datenbankbetreibernin denUSA undJapaneineProteinsequenzdaten-
bankerstellt,europaweitaufCD-ROM vertreibtsowieüberdasWWW zugänglich
macht.13 In denletzten10 Jahrenwurdenbei MIPS ca.80.000Proteinsequenzen
prozessiertundannotiert.

Darüberhinausist MIPS im Bereich der molekularenSequenzdatenanaly-
setätig. In denJahren1989bis 1996fungierteMIPS als Informatikkoordinator
desEU-Projektszur Sequenzierungder BäckerhefeSaccharomycescerevisiae,
dasim April 1996mit derVeröffentlichungdeskomplettsequenziertenGenoms
erfolgreichbeendetwurde ([GBB

�
96] [MAB

�
97] [KHF

�
97]). Derzeitwerden

die Projektezur Sequenzierungder PflanzeArabidopsisthaliana (EU-Projekt
[MSW

�
99]) unddesPilzesNeurospora crassa(DFG-Projekt)sowie daseuropäi-

scheProjektzurFunktionsanalysederBäckerhefeunterstützt.Weiterhinist MIPS
für dieBioinformatik in einemProjektdesBMBF zuständig,in demvollständige
menschlichecDNA-Sequenzenvon einerReihevon deutschenSequenzierungs-
laboratorienausdem akademischenund industriellenUmfeld sequenziertwer-
den.Im deutschenHumangenomprojektentwickelt MIPS eineaktiveDatenbank.
Fernerwurdeein Systemzur systematischenAnalyseganzerGenomeentwickelt
(PEDANT, [FM97a]).

Die bei MIPS durchgeführtenProjektesind aufgrunddesgroßenInformati-
kanteilsnur durcheineninterdisziplinärenAnsatzzu bewältigen:Biologen,Che-
miker, BiochemikerundInformatikerarbeitenengzusammen.DieseZusammen-

12Email:mewes@mips.biochem.mpg.de
13http://www.mips.biochem.mpg.de
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arbeitwird durchdie örtlicheNähe(KooperationinnerhalbeinerArbeitsgruppe)
vereinfacht.In dieserGruppewurdederPrototypdeshier beschriebenenCSCW-
Systemsproduktiv eingesetzt.

3.3.2 Wartung einer Proteinsequenzdatenbank

In diesem Unterabschnittwerden konkrete Anforderungenaus der Gruppe
dargestellt, die sich bei MIPS mit der Wartung der Proteinsequenzdatenbank
PIR-International beschäftigt.MIPS ist innerhalb der Organisationvon PIR-
International für Europazuständig.WeiterePartnerbefindensich in den USA
sowie Japan(siehe2.4.2).

Zusammensetzungund Organisationder Gruppe

DieseGruppebestehtauseinemGruppenleitersowie fünf Gruppenmitgliedern,
mit einemhohenAnteil anTeilzeitarbeit.Ein großerTeil derPersonenarbeitetzu
Hause(offline) bzw. von zu Hauseaus(online). DieseAspektederTelearbeitmit
dendamitverbundenenfrei einteilbarenArbeits-undAnwesenheitszeitenmüssen
beimEntwurfdesGroupwaresystemgeeignetunterstütztwerden.

JedesGruppenmitgliedverfügt an der ArbeitsstelleübereinenArbeitsplatz-
rechner(workstation) mit entwederUnix (Digital Unix, Linux) oderOpenVMS
alsBetriebssystem.Gruppenmitgliedermüssenin die Lageversetztwerdenkön-
nen,KopienderObjekte,die in denVerantwortungsbereichdesjeweiligenGrup-
penmitgliedsfallen,aufprivatenRechnernzuHauseoderunterwegsbearbeitenzu
können.Dabeisollensowohl möglichstgeringeAnforderungenandie eingesetz-
ten Systemegestellt,als auchmöglichstviele verschiedeneSystemeunterstützt
werden.

Die Aufgabenzuteilungan einzelneGruppenmitgliedererfolgt durch den
Gruppenleiter, derBearbeitungsaufträgeanAnnotatorenerteilt. Der Gruppenlei-
ter benötigtdazueinenentsprechendenÜberblick überpotentielleQuellenneu-
er Proteinsequenzensowie die AuslastungderGruppenmitglieder, um geeignete
Auftragsvergabestrategien anwendenzu können.Er mußübereineInfrastruktur
verfügen,die die DelegationneuerBearbeitungsaufträgean seineGruppenmit-
gliedererlaubt.

Im CSCW-Systemwird jedem Gruppenmitgliedein individueller Bearbei-
tungsraum,derprivateInformationsraum,zugewiesen.Neuzu bearbeitendeEin-
heitenwerdenvom Gruppenleiterdem Gruppenmitgliedmitgeteilt. Das Grup-
penmitgliedbesitztdie Freiheit,in seinemprivatenInformationsraumenthaltene
Aufträge zur Bearbeitungauszuwählen.Die Auftragsbearbeitungführt zur Ge-
nerierungneuerProteinobjekte,die zunächstim privatenInformationsraumdes
Annotatorsangelegt werden.Ist dieBearbeitungdesObjektsabgeschlossen,wird
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esin dengemeinsamenInformationsraumderGruppeübernommen.Im privaten
Informationsraumwerdensowohl dasProteinobjektalsauchseinzugehörigerBe-
arbeitungsauftragentfernt.

Der Gruppenleiterkann die Zuständeder Bearbeitungsaufträgenur so weit
überwachen,daßdie Anzahl der nochzur BearbeitunganstehendenObjektebe-
kanntgegebenwerden,d.h. die Anzahl der nochnicht bearbeitetenAufträge.Es
mußausgeschlossensein,daßeinegenauereÜberwachungder Gruppenmitglie-
derundihrerpersönlichenInformationsräumedurchgeführtwerdenkann,umeine
Nicht-AkzeptanzdesSystemsdurchdieGruppenmitgliederaufgrundmangelnder
Privatsphärezuvermeiden.

In privateInformationsräumekönnenReplikatevon Objektendesgemeinsa-
menGruppeninformationsraumseingebrachtwerden.Modifikationender Inhalte
biologischerObjektesindnuraufdiesenReplikatendurchführbar. DemGruppen-
mitglied ist esfreigestellt,wie ein repliziertesObjekt bearbeitetwird. Es ist das
Kopierenvon Replikatenauf einenDatenträgerundderanschließendenBearbei-
tung außerhalbdesprivatenInformationraumsdurchführbar.14 Auf dieseWeise
kann die ForderungnachUnterstützungvon Telearbeitangebotenwerden:ent-
wederdasGruppenmitgliedist an seinemArbeitsplatzundnimmt Replikateauf
einemDatenträgeroderLaptopmit nachHauseoderesführt die entsprechenden
Arbeitsschrittevon zu Hauseausdurch.Replikatewerdenüberdasbestehende
Netzwerk(ISDN-Verbindung)aufdenheimischenRechnerübertragen.

Nach Abschlußder Bearbeitungwird dasReplikat desBearbeitungsraums
wieder, unterBeachtungderKonsistenzforderung,in dengemeinsamenInforma-
tionsraumeingefügt.Die durchgeführtenÄnderungenam Ausgangsobjektsind
sofort für alle Gruppenmitgliedersichtbar. Wünschenswertist in diesemZusam-
menhangeineVerwaltungvon VersionendesObjekts.Dadurchkönnendurchge-
führte Modifikationennachvollzogenwerden.SämtlicheReplikatedesprivaten
Informationsraumswerdenentfernt.Eventuell noch existierendeReplikate,die
vom Gruppenmitgliedeigenständigangefertigtwurdenund sich außerhalbdes
Gruppeninformationsraumsbefinden,sind dem Systemnicht bekanntund kön-
nendaherauchnicht automatischgelöschtwerden.DieseKopienunterliegender
VerantwortungdesGruppenmitglieds.DasSystemmußjedochsicherstellen,daß
veraltete,nicht gelöschteReplikatenicht zu einemspäterenZeitpunktwiederin
denGruppeninformationsraumübernommenwerdenkönnen.

14Eswird andieserStelleein ReplikateinesReplikatserzeugt.Die dadurchentstehendeMög-
lichkeit der InkonsistenzzwischendenReplikatenwird durch dasSystemnicht verhindert.Es
obliegt vielmehrderVerantwortungeinesjedenGruppenmitglieds,dieeigenständigangefertigten
Replikatekonsistentzuhaltenbzw. persönlicheVersionsmanagementstrategiendurchzuführen.
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Integration neuerProteinsequenzen

Gruppenmitgliedermüssenim RahmenderPflegeneueProteinein denGruppen-
informationsraumeinfügen.Wie bereitsunter3.2.2dargestellt,ist dasmanuelle
EingebenneuerProteinsequenzdatenmit anschließendermanuellerAnnotation
nicht mehr effektiv durchführbar. HauptquellenneuerProteindatensind Nukle-
insäuredatenbankensowie systematischeSequenzierungsprojekte.Letztereerlau-
bendasautomatischeExtrahierenneuerProteinobjekte.

FürjedeFormdesImportierensneuerInformationengilt folgendegrundlegen-
deSituation:Esliegt ein Wort einerquellenspezifischenSprache(z.B.ein Nukle-
insäuredatenbankeintragderEMBLNucleotideSequenceDatabase) vor, dasin ein
Wort derSenke(Proteinsequenzdatenbank)übersetztwerdenmuß.Fürexistieren-
de Sprachen,die durchdasSystemunterstütztwerdensollen,müssensprachen-
spezifischeÜbersetzer(Compiler) entwickelt werden.DiesetranslatierenWorte
derAusgangssprachein entsprechendeWortederZielsprache(Proteinobjekte).

Liegt als Quelle ein Nukleinsäuredatenbankeintrag vor, erfolgt als erster
Schritt eineautomatisierteAnnotationsphase,in der ein nochunvollständigan-
notiertesneuesProteinobjekterzeugtwird. In dieserPhasewerdenunterEinsatz
einesspezialisiertenÜbersetzersrelevanteTeilinhaltedesAusgangsobjektsin der
Nukleinsäuredatenbankextrahiertund in ein neuesProteinobjektintegriert. Spe-
zifizierte Regeln erlaubenes,dieseInformationenausUntereinheiteneinesNu-
kleinsäuredatenbankeintragesin dasneuerzeugteProteinzuübernehmen.

Das Gruppenmitgliedmuß zu Beginn der Bearbeitungeiner neuenProte-
insequenzfestlegen, welcher Eintrag der Quelle bearbeitetwerdensoll. Jedes
Gruppenmitgliedverfügt dazuüber einen individuellen Bearbeitungsraum,der
Bearbeitungsaufträgeenthält,die vom Gruppenleiterzugeteiltwurden.Bearbei-
tete Aufträge werdenausdem Bearbeitungsraumentfernt,neueAufträge wer-
denvon demGruppenleitereingefügt.Die Bearbeitungsräumesindpartitioniert,
d.h. MehrfachbearbeitungengleicherQuelleinheitenwerdenvermieden.Bei der
Zuteilungvon Bearbeitungsaufträgenan die jeweiligen Gruppenmitgliederkann
derGruppenleitervorhandenesSpezialwissenbei Gruppenmitgliedern(z.B. über
einenbestimmtenOrganismusoderbestimmtePflanzenartenetc.) berücksichti-
gen.DasGruppenmitgliedkannjederzeitdenZustanddeseigenenBearbeitungs-
raumsüberprüfen.WurdederletzteBearbeitungsauftragentfernt,wird derGrup-
penleiterüberdiesesEreignisinformiert (Notifikation).

DurchdasAuswähleneinesBearbeitungsauftragsim Bearbeitungsraumwird
die erstePhaseder Annotationgestartet.Es wird die entsprechendeEinheit aus
derQuelleextrahiertundderquellensprachenspezifischeÜbersetzergestartet.Als
Ergebnisliegt ein neues,rudimentärannotiertesProteinobjektim privatenInfor-
mationsraumdesGruppenmitgliedsvor.

Nachdieserersten,automatisiertenPhasekanneinemanuelleWeiterbearbei-
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tungdurchdasGruppenmitgliederfolgen.EinemanuelleBearbeitungist notwen-
dig, wenngewissesemantischeSituationenim Ausgangswort nicht adäquatvom
Übersetzerbzw. denzugrundeliegendensemantischenRegeln bearbeitetwerden
können(z.B. mehrerebiologischeSachverhaltein einemFreitextbereich),oder
biologischeInformationseinheitenan die im gemeinsamenDatenraumexistie-
rendenRahmenbedingungenangepaßtwerdenmüssen(z.B. einheitlicheTaxono-
mieinformationen).Nach BeendigungdiesermanuellenBearbeitung,durch die
die automatisiertgeneriertenAnnotationenüberschriebenwerdenkönnen,liegt
ein neues,vollständigannotiertesProteinobjektim persönlichenInformations-
raumvor, dasnachAbschlußderImport-Phasein denGruppeninformationsraum
migriert. DiesesObjekt steht sofort allen Gruppenmitgliedernzur Verfügung.
DerBearbeitungsraumsowie derprivateInformationsraumdesGruppenmitglieds
wird entsprechendaktualisiert:derentsprechendeBearbeitungsauftragsowie Ko-
piendesProteinobjektswerdenentfernt.

Diese Partitionierungder Bearbeitungsaufträge,durch die genaueine Per-
son für jedenAuftrag verantworlich ist und dadurchKonflikte vermiedenwer-
den,kanndurchInteraktionzwischenGruppenmitgliederndurchbrochenwerden.
WährendderBearbeitungmußeseinemGruppenmitgliedermöglichtwerden,die
Verantwortungfür ein Proteinobjektauf ein anderesGruppenmitgliedübertragen
zu können(z.B. aufgrundspeziellenFachwissens).Dazumußein Proteinobjekt
zwischenprivatenInformationsräumenunterWahrungder Konsistenzmigrieren
können.Dasneufür dasObjektverantwortlicheGruppenmitgliedkannnachBe-
endigungderBearbeitungendasObjekt in dengemeinsamenGruppeninformati-
onsraumeinbringen.

DienenalsQuellefür neueProteinobjektesystematischeSequenzierungspro-
jekte,könnenneueProteinobjektevollkommenautomatisierterzeugtund in den
gemeinsamenInformationsraumintegriert werden.Wird die Sequenzierungvon
einer Untergruppeder gleichenArbeitsgruppebetreut,sind entsprechendeAb-
sprachen,die semantischenEinheitender jeweiligen Informationenbetreffend,
zwischendenbeteiligtenUntergruppenmöglich.In diesemFall kanneinemanu-
elle Phaseentfallen.Es mußjedoch,wie in der soebenbeschriebenenSituation,
ein quellensprachenspezifischerÜbersetzerentwickelt werden.

NebenderUnterstützungderAnnotationsgruppedurcheinevollautomatisier-
te Annotation,mußeineentsprechendeUnterstützungfür Gruppenmitgliederder
Gruppeangebotenwerden,die dasSequenzierungsprojektbetreuen.Nacheinem
erstenAbschlußderAnnotationeneinesbestimmtenDNS-Abschnittsvon Chro-
mosom4 der PflanzeArabidopsisthaliana, wird dieseInformation von einem
GruppenmitgliedderGruppe,die dasSequenzierungsprojektbetreut,bei derNu-
kleinsäuredatenbankEMBL NucleotideSequenceDatabaseeingereicht.Gleich-
zeitig sollen neuevollautomatisiertannotierteProteinobjektefür die Proteinse-
quenzdatenbankPIR-Internationalerzeugtwerden.
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Esfindetein InformationstransferzwischenGruppengrenzenstatt.Mitglieder
dereinenGruppeerzeugenObjekte,dievonMitgliederneineranderenGruppebe-
arbeitetwerden.Die Gruppenmitgliederder Proteinsequenzdatenbankgruppeer-
haltenentsprechendeNotifikationendurchdasSystem(indirekteKommunikation
zwischenGruppenmitgliedern).Bei dieservollautomatisiertenAnnotationerfol-
gen keine Eintragungenin Bearbeitungsräumeoder private Informationsräume
von AnnotatorenderProteinsequenzdatenbankgruppe.

DieserdirekteImport führt zueinerqualitativenVerbesserung,daneueProte-
inobjektefrüherin denDatensatzderProteinsequenzdatenbankgelangenalsüber
denUmweg externerNukleinsäuredatenbanken.

Wartung existierender Proteinobjekte

Die im gemeinsamenInformationsraumenthaltenenbiologischenInformationen
müssenständigan denaktuellenWissensstandangepaßtwerden.Darüberhinaus
müssenim Rahmenvon Wartungsarbeiten(z.B. EintragneuerAnnotationsinfor-
mation)ÄnderungenanProteinobjektendurchgeführtwerden.

Objektemüssenzusammengefaßtwerdenkönnen.Wurdez.B.zunächstledig-
lich ein FragmenteinerProteinsequenzin denGruppeninformationsraumüber-
nommen,sollen nachImport der komplettenSequenzdiesebeidenObjektezu
einemRepräsentantenzusammengefaßtwerden(merge). DieserMechanismusist
notwendig,umRedundanzfreiheitsicherstellenzukönnen.

Sperrmechanismenmüssengewährleisten,daßkonkurrierendeZugriffe von
Gruppenmitgliedernauf ObjektedesgemeinsamenInformationsraumsnicht zu
Inkonsistenzenführen.JenachAnwendungist zu entscheiden,ob optimistische
oder pessimistischeVerfahrenzur Nebenläufigkeitskontrolle zum Einsatzkom-
mensollen.

Um eine Modifikation auf einemObjekt durchführenzu können,muß das
GruppenmitglieddasentsprechendeObjektausdemgemeinsamenInformations-
raumanfordern.Ist dasentsprechendeObjektverfügbar, wird im privatenInfor-
mationsraumdesGruppenmitgliedseinReplikaterzeugt.DasSystemmußsicher-
stellen,daßaufgrunddernotwendigenKommunikationzwischendenzurBearbei-
tungeinesÄnderungsauftragsbeteiligtenObjektenkeineInkonsistenzenaufgrund
desZeitverlustesauftretenkönnen(für DetailssieheKapitel 4.8.4).

Kannein Gruppenmitgliedauf ein angefordertesObjektnicht zugreifen,muß
esüberdiesenZustandin geeigneterForminformiertwerden.DieminimaleRück-
koppelungdurchdasSystembestehtim Informieren,daßeinschreibenderZugriff
derzeitnicht möglich ist. DieseInformationallein ist jedochnicht ausreichend.
Gruppenmitgliedermüsseninformiertwerden,welchesGruppenmitgliedseitwel-
chemZeitpunktein Objektbearbeitet;dieTelefonnummerdieserPersonmußan-
gegebenunddaseinfacheErstellenundVerschickeneinerEmail mußermöglicht
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werden.Soweit möglichwird erwähnt,ob undggf. auf welchemRechner(inklu-
siveStandortdesRechnersim Gebäude)dasGruppenmitgliedderzeitim System
angemeldetist. LetztereForderungist besondersvon Bedeutung,dadie Arbeits-
gruppeüberzwei verschiedeneGebäudeinnerhalbeinesOrtesverteilt ist. Durch
diesebreitePaletteanMöglichkeiten,wie Gruppenmitgliedermiteinanderdirekt
in Kontakttretenkönnen,wird diegruppeninterneKommunikationsarbeiterleich-
tert.Eswird demGruppenmitgliedaußerdemderEindruckvermittelt,daßesBe-
standteileinerGruppeist undnichtalleinmit demSysteminteragiert(awareness).

Präsentationund Bereitstellender Inf ormationen

EineInformationsressourcewird nurdanngenutzt,wenndieenthaltenenInforma-
tionenentsprechenddenAnforderungendercommunityangebotenundpräsentiert
werden.Esist zuunterscheidenzwischenderBereitstellung,d.h.wie kanneinex-
ternerInteressentKopienderInformationenzur individuellenWeiterverarbeitung
erhalten,undderPräsentation,d.h.wie werdendie Inhaltedargestelltbzw. kann
im öffentlichenInformationsraumrecherchiertwerden.

Im Bereichder Biotechnologiehabensich in der wissenschaftlichenÖffent-
lichkeit folgendeProtokolle bzw. Technologienetabliert:um kompletteKopien
von Datenbankenzuerhaltenwird derDienstftp verwendet.Zusätzlichvertrei-
benDatenbankbetreiberKopienihrer Datenauf CD-ROM. Um einenentfernten
Zugriff auseinemProzeßherauszu ermöglichen,wird zunehmendderIndustrie-
standardCORBA eingesetzt.

RegelmäßigsollenKopienderProteinobjekteviaftp undCD-ROM angebo-
ten werden.Dazumüssenalle Objektein ein geeignetesFormatkonvertiert und
in einebzw. mehrereTextdateienexportiertwerden.

PräsentationenderbiologischenInhalteerfolgenim WWW. Nebenstatischen
HTML-Seitenwird zurRealisierungvonDynamik(z.B.Rechercheim Informati-
onsraum)die CGI-Technologie15 eingesetzt.ZunehmendgewinnenJavaApplets
anBedeutung,besondersin Kombinationmit CORBA. Browsersoftware,wie et-
wa Netscape, enthaltenbereitsCORBA Elemente.Dadurchkönnensehr leicht
Clientsentwickelt werden,die innerhalbeinerHTML-SeiteablaufendunterVer-
wendungderbrowserinternenCORBA Elementeauf entfernteObjektezugreifen
können.War esdenweltweitenDatenbankbetreibernin diesemGebietder Bio-
logie bishernicht gelungen,ein einheitlichesDatenaustauschformatauf Textebe-
ne zu definieren(alle Ansätzein dieseRichtungscheiterten),ist durchdenEin-
satzvonCORBA InteroperabilitätzwischenunabhängigenInformationsanbietern
möglichgeworden.

Da der entfernteObjektzugriff nicht immer die idealeLösungdarstellt,z.B.
15CommonGatewayInterface
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wenn größereDatenmengenan einenClient übertragenwerdenmüssen,findet
vermehrtderEinsatzvonXML (eXtensibleMarkupLanguage, siehez.B.[Lau98])
an Bedeutung.DabeiwerdenInformationsrepräsentationenausObjektenin spe-
zialisierteSprachen,die in XML abgefaßtsind,übersetztundausgetauscht.

3.3.3 Literatur verwaltung

LiteraturmußbeiallenwissenschaftlichdurchgeführtenProjektenverwaltetwer-
den.Um im vorliegendenFall zum einenRedundanzzu vermeiden,zum ande-
reneinenauf die bei MIPS durchgeführtenProjektefokussiertenLiteraturdaten-
bestandzu erhalten,ist einezentraleLiteraturverwaltungskomponentezwingend
notwendig.DieseFokussierungdesDatenbestandesführt bei durchgeführtenLi-
teraturrecherchenzu schnellerenAnfrageergebnissensowie zu kleinerenTreffer-
mengen,die vom Anwenderanalysiertwerdenmüssen.Daherwird eine lokale
LiteraturverwaltungeinemexternenLiteraturdienstvorgezogen.

Um eineumfassendeRecherchedurchführenzu können,ist der Zugriff auf
großeLiteraturdatenbanken, wie etwa MEDLINE, unabdingbar. Ergebnisseei-
ner Recherchemüssenleicht in denlokalenLiteraturdatenbestandübernommen
werdenkönnen.LokaleObjektekönnenauf dieseZitateverweisen.Dasinterak-
tive AufsucheneinessolchenVerweisesmußschnellzumResultatführen.Diese
Anforderungist durchgroßeLiteraturdatenbankanbieter, die überdasInterneter-
reichbarsind,nicht immergewährleistet.Ein lokaler fokussierterLiteraturdaten-
bestandbietetdenVorteil derbesserenVerfügbarkeit.

Alle laufendenundanstehendenProjektesollendiesenLiteraturdienstnutzen.
Er wird daheralszentralerBasisdienstfür Gruppenmitgliederangesehen.Esmüs-
senverschiedeneTypenvon Literaturstellenverwaltetwerden:Buchzitate,Arti-
kelreferenzenauswissenschaftlichenZeitschrifteninklusive Zusammenfassung
(abstract), direkte Einreichungenan Datensammlungen(submissions), etc. Al-
le biologischenObjekteverweisen,stattdieentsprechendeLiteraturaggregiertzu
enthalten,aufdasjeweiligeLiteraturobjektunterVerwendungeindeutigerObjekt-
IDs (Schlüssel).

EineAnforderungandie Literaturverwaltungist die Sicherstellungvon Red-
undanzfreiheit.DazumüssengeeigneteRegelnformuliert werden,um dieseFor-
derungautomatisiertsicherstellenzu können.Ein Artikel auseinerwissenschaft-
lichen Zeitschrift ist durchdenZeitschriftennamen,die Ausgabeder Zeitschrift,
Seitennummerder erstenSeitedesArtikels sowie die Autorenfestgelegt.16 Bei
FachzeitschriftenkönnenZeitschriftennamensehrlangsein.Die Verwendungvon

16Die Möglichkeit, daßidentischeAutoren in der gleichenAusgabeeinerZeitschrift auf der
gleichenSeitezwei unterschiedlicheArtikel veröffentlichen,hat in der PraxiskeineBedeutung
und wird daherhier auchnicht näherbetrachtet.StrenggenommenkanndieseAufweichungzu
Redundanzenim Informationsraumführen.
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Abkürzungenist daherbewährtePraxis.AllerdingssinddieseAbkürzungennicht
standardisiertundeswerdenzueinemJournaleineReihevonVariationenvonver-
schiedenenLiteraturdienstenverwendet.Die AbkürzungProc. Natl. Acad.Sci.
stehtz.B. für Proceedingsof the National Academyof Sciencesof the United
Statesof America. DiesesJournalwird gelegentlichauchmit Proc Natl AcadSci
USAabgekürzt.Damitin einemProzeßentschiedenwerdenkann,obeinbestimm-
ter Artikel bereitsim Informationsraumenthaltenist, mußzunächsteineKonver-
tierungdesZeitschriftennamensin eineim Informationsraumeinheitlichverwen-
deteSchreibweisevorgenommenwerden.Danachkann auf Redundanzgeprüft
werden.EsmußsomiteineVerwaltungseinheitfür Journalnameninklusive ihrer
jeweiligenAbkürzungenbereitgestelltundgewartetwerden.

EsfolgeneineReihevon Szenarien,wie sieim Alltag derGruppenmitglieder
auftreten.

Exzerpt eineswissenschaftlichenArtik els

Bei der Durchsichteinerbestimmten,einenspeziellenOrganismusbetreffenden
wissenschaftlichenZeitschrift, stößteine Biologin, die dasSequenzierungspro-
jekt diesesOrganismusbetreut,aufeinenArtikel, derwichtigeErkenntnisseüber
einenbesonderenAspektdesOrganismusenthält.DieseInformationenwerden
von derBiologin sofortverarbeitet,indementsprechendeModifikationenanden
Annotationender betroffenenObjektedurchgeführtwerden.Die Quelle,in die-
semFall der vorliegendeArtikel, wird mitsamtder ZusammenfassungdesArti-
kels (abstract) in die Literaturverwaltungaufgenommen.Als Ergebniswird von
derLiteraturverwaltungeineneueeindeutigeObjekt-IDzurückgegeben.

Die neuintegriertebiologischeInformationverweistaufdasneueLiteraturob-
jekt in derLiteraturverwaltungunterAngabederkorrespondierendenObjekt-ID,
d.h. ist in derAnnotationlediglich alsSchlüsselenthalten.DieseObjekt-IDssol-
len vor Anwendernverstecktwerden.In einerHTML-Seitez.B. könnensichent-
sprechendeObjekt-IDshintereinemQuerverweis(link) verbergen.DurchVerfol-
gendiesesQuerverweiseswerdendieim QuerverweisalsParameterspezifizierten
Objekt-IDsandie Literaturverwaltungweitergereicht,die die entsprechendenLi-
teraturobjekteausderDatenbankextrahiert.DieseObjektekönnendemAnwen-
derpräsentiertwerden.Die ModellierungderLiteraturobjektemußdabeisoerfol-
gen,daßsich jedesLiteraturobjektin verschiedenenFormaten(wie z.B. HTML)
darstellenkann.Als weitereFormatewerdendie zumExportbenötigtenDarstel-
lungenunterstützt.
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SystematischeautomatisierteLiteraturr echerche

FürdieUnterstützungim RahmeneinesSequenzierungsprojekteswurdefür einen
externenLiteraturdienstein Profil erstellt,nachdemdie entsprechendenwissen-
schaftlichenQuellennachneuenPublikationendurchsuchtwerden.Regelmäßig
eingehendeErgebnissedieserLiteraturrecherchenin Form von Emailssollenau-
tomatisiertin dieLiteraturverwaltungübernommenwerden,fallsdasentsprechen-
deZitat nochnichtenthaltenist.Zusammenfassungensollendabeiebenfallsin das
lokaleLiteraturobjekteingetragenwerden.

DazumüssenÜbersetzerentwickelt werden,diedieSprache,in denenErgeb-
nissevon Literaturdienstenverfaßtwerden,verarbeitenkönnen.Es erfolgt eine
KonvertierungrelevanterInformationseinheitenin neugenerierteLiteraturobjek-
te. DiesemüssenunterBeachtungder Redundanzfreiheitin dengruppenweiten
Literaturbestandaufgenommenwerden.

Alle Schritte,vom EmpfangderErgebnissebis zur AufnahmeneuerZitatein
die Literaturverwaltung,müssenautomatisierterfolgen.

PersönlicheLiteraturr echerchen

Literaturrecherchen,wie soebendargestellt,werdenvon externenLiteraturdien-
stendurchgeführt,die für ihreDienstebezahltwerdenmüssen.Um systematische
Literaturrecherchenin öffentlichzugänglichenLiteraturdatenbankenzuunterstüt-
zen,sollenpersönlicheRecherchendurchführbarsein.

Ein Gruppenmitglieddefiniertein Profil, z.B. durchAngabeeinerListe von
Schlagwörtern.RegelmäßigermittelteinLiteraturagent,17 obin denöffentlichzu-
gänglichenLiteraturdatenbankenneueZitateexistieren,dieauf dasProfil passen.
In diesemFall werdenneueZitatein eine,demindividuellenGruppenmitgliedas-
soziiertepersönlicheLiteraturdatenbankeingefügt.DasGruppenmitgliedwird bei
derVerwaltungdieserLiteraturentsprechendunterstützt.BeimAnmeldenwerden
neueLiteraturstellenangezeigt.DasGruppenmitgliedkannmanuellentscheiden,
obeinZitat in denglobalenLiteraturbestandübernommen,zurückgestelltoderals
uninteressantmarkiertwerdensoll. LetztererFall entsprichteinemLöschen.Da-
mit allerdingsein gelöschtesZitat bei dernächstenAgentensuchenicht alsneue
Literaturstelleangebotenwird, mußdemAgentendie Information,daßdiesesZi-
tat uninteressantwar, zurVerfügungstehen.

Der Agentsoll anhandderausgewähltensowie deralsuninteressantmarkier-
tenZitatedasvom GruppenmitgliedaufgestellteProfil überprüfenundggf. Ver-
besserungsvorschlägeanbieten.Dadurchsoll die Anzahl der falschenZitate in

17Definition Agent: „Ein Agent ist ein autonomarbeitendesProgramm,dasgewisseRoutine-
arbeitenfür einePersonübernimmtund sozusagenals derenStellvertreterfungiert.“ [Bü98], S.
45
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Treffermengenreduziertwerden.Esist außerdemwünschenswert,anhandbeste-
henderZitatensammlungeneinProfil durchdenAgentenerstellenzu lassen.

Manuelle Literaturr echerche

NebendensoebendargestelltenautomatischdurchLiteraturdiensteoderAgen-
tendurchgeführtenLiteraturrecherchen,werdenvon Gruppenmitgliederntäglich
manuelleAnfragenangroßeLiteraturdatenbanken,wie z.B. MEDLINE, gestellt.
DieseSucheerfolgtüberdasWorld-WideWeb. InteressanteErgebnissesollenauf
einfacheArt undWeisemit Hilfe derMaus(Kopieren/Einfügen)direkt ausdem
BrowserdesGruppenmitgliedsin denlokalenLiteraturdatenbestandübernommen
werdenkönnen.

ErneutmußeinÜbersetzerdieerforderlicheKonvertierungderInhalteausder
Spracheder HTML-Repräsentationin die Spracheder lokalen Literaturobjekte
durchführen.

Dir ekter Import ausQuellen

Es werdenautomatisiertInformationenaus der NukleinsäuredatenbankEMBL
NucleotideSequenceDatabasein denglobalenDatenraumeingearbeitet.Diese
EinheitenenthaltennebenSequenzdatenundbiologischenAnnotationenebenfalls
Literaturstellen.Diesesollenvoll automatisiertextrahiertundin die Literaturver-
waltungübernommenwerden.Auch hier wird ein entsprechenderÜbersetzerbe-
nötigt.

Neu erzeugteLiteraturstellen

Im RahmendesSequenzierungsprojektsder PflanzeA. thaliana werdenDNS-
Abschnitte,die einenentsprechendhohenStandderAnnotationbesitzen,bei der
NukleinsäuredatenbankEMBLNucleotideSequenceDatabaseeingereicht(direct
submission). BestandteildieserEinreichungist nebender Sequenzinformation
unddergesamtenbiologischenAnnotationauchdie Information,wer anderBe-
stimmungder Sequenzund der Annotationbeteiligt war. Dabeihandeltessich
um neueQuellenangaben,die in die Literaturverwaltungaufgenommenwerden
müssen.

3.4 Anforderungenan ein CSCW-System

Im letztenAbschnittwurdenausdendargestelltenGruppenin derGen-undGe-
nomanalyseTeilbereicheherausgegriffenundin Alltagssituationendargestellt,für
dieeinCSCW-Systementwickelt undprototypischimplementiertwurde.Anhand
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dieserSzenarienwird im folgendeneinAnforderungskatalogfür einentsprechen-
desGroupwaresystemerstellt.ZunächstwerdenallgemeineAnforderungenher-
ausgearbeitet,eheaufgruppenspezifischeCharakteristikaeingegangenwird. Exi-
stierendeAnsätze,die in derLiteraturbeschriebenwurden,werdenvor demHin-
tergrunddiesesKatalogsim nächstenAbschnittdiskutiert(siehe3.5).

3.4.1 AllgemeineAnforderungen

Zu Beginn werdenallgemeineAnforderungenformuliert, die grundsätzlichfür
die EntwicklungallerTeilbereichedesGroupwaresystemsgelten.

Objektmodell

Die im Rahmender gruppeninternenArbeitenanfallendenInformationensollen
als Objektemodelliertund, sofernerforderlich,persistentabgelegt werden.Der
EinsatzobjektorientierterVerfahrenbietetsich aufgrundder hohenKomplexität
der in diesemmolekularbiologischenAnwendungsgebietauftretendenSachver-
haltean.Der Hauptvorteil der Objektorientierungliegt in der leichtenErweiter-
barkeit desObjektmodells(siehez.B. [Boo96], [RBP

�
93]). DasWissenin der

molekularbiologischenForschungnimmt ständigzu. Es entstehendaherimmer
neueAnforderungenan statischeInformationsrepräsentationenund dynamische
Interaktionen,die geeignetin bestehendeModelleundSystemeintegriertwerden
müssen.VerfahrenderObjekttechnologie(wie z.B. Vererbung,Polymorphismus)
ermöglichendie notwendigeFlexibilität.

NebendieserOffenheitist zusätzlichaufSkalierbarkeit zuachten.DasSystem
mußan höhereAnforderungenangepaßtwerdenkönnen,ohnedaßexistierende
Komponentendadurchnegativ beeinflußtwerden.

In dieserArbeit erfolgt die Modellierungund Umsetzungunter Einsatzder
Objekttechnologie.

Definition 7 (Objekt, nach [BS98])
Ein Objekt repräsentierteine individuelle, identifizierbareEinheit, die abstrakt
vorhandenist undeinewohldefinierteRolle im Problembereichspielt.

Eswerdenim folgendengrundsätzlichzweiArten vonObjektenunterschieden:

Definition 8 (Anwendungsobjekt)
AnwendungsobjekterepräsentierenInformationendesAnwendungsfeldes.

In dieserArbeit ist dasAnwendungsfelddiemolekularbiologischeSequenzdaten-
anlyse.AnwendungsobjekterepräsentierenbiologischeInformationen.
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Definition 9 (Administrati vesObjekt)
Administrative Objektesindalle nicht-AnwendungsobjektedesSystems,die zur
AufrechterhaltungderFunktionalitäterforderlichsind.

Ein Anwendungsobjektist beispielsweisedie RepräsentationeinerProteinse-
quenzinklusiveallerbiologischerZusatzinformationen.Ein Beispielfür einadmi-
nistrativesObjektist dieManagementeinheitim System,dasdieZugriffskontrolle
aufAnwendungsobjektedurchführt.
ObjektewerdendurchKlassenbeschrieben:

Definition 10 (Klasse,nach [RBP
�

93])
Eine KlassebeschreibteineGruppevon Objektenmit ähnlichenEigenschaften
(Attributen),gemeinsamemVerhalten(Methoden),gemeinsamenRelationenzu
anderenObjektenundeinergemeinsamenSemantik.

Der im Zusammenhangmit Objekttechnologieoft erwähnteVorteil derWie-
derverwendbarkeit ist dabeinicht limitiert aufdieWiederverwendbarkeit vonTei-
len der Implementierung.Es existierenweitereEbenen,auf denenWiederver-
wendbarkeit möglichseinsoll ([Nö98]): Wiederverwendbarkeit

� desProblemmodells,

� derVorgehensweisezurLösungdesProblems,

� von TeilenderArchitektur.

Einsatz einesDatenbankmanagementsystems

Zur persistentenSicherungvon Objektensoll ein Datenbankmanagementsystem
(DBMS) zumEinsatzkommen.Die Funktionalitätsolcherkommerziellverfügba-
rer Managementsystemesoll vomGroupwaresystembenutztwerden.

Bei der Entwicklungder Systemarchitekturmußdaraufgeachtetwerden,ab
einem gewissenAbstraktionsniveauUnabhängigkeit vom konkret eingesetzten
DBMS zuerhalten.DadurchisteineinfacherAustauschdesDBMS möglich,ohne
existierende,in derAbstraktionhöherliegendeObjektemodifizierenzumüssen.

Die ModellierungderAnwendungsobjekte,die unterEinsatzdesDBMS per-
sistentabgelegt werdensollen,bzw. ihrer zugrundeliegendenKlassen,mußda-
tenbankunabhängigerfolgen.Lediglich administrative Objektemüssenauf einer
bestimmtenEbenederArchitekturDBMS-spezifischrealisiertwerden.DieseOb-
jekterealisierendieSchnittstellezumeingesetztenDBMS.
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Zugriffsk ontrollen unter Beachtungder Awareness-Problematik

Für AnwendungsobjektemüssenZugriffskontrollen realisiertwerden,um Kon-
sistenzderenthaltenenInformationenvor demHintergrunddeskonkurrierenden
Zugriffs sicherstellenzu können.JenachAnwendungsinddabeigeeigneteStra-
tegien(optimistischoderpessimistisch)umzusetzen.Die dazunotwendigenKon-
trollinstanzensind ebenfalls als Objektezu modellieren.Beim Entwurf desSy-
stemsmußderAwarenessAspektbeachtetwerden.Wird einemGruppenmitglied
der Zugriff auf ein Anwendungsobjektverweigert,da bereitsein anderesGrup-
penmitgliedoderein ProzeßdiesesObjektbearbeiten,mußdasGruppenmitglied
überdie Gründeder Nicht-Verfügbarkeit informiert werden.NebenInformatio-
nen,von wem gewünschteObjekteseit wannbearbeitetwerden,ist einezusätz-
liche Kommunikationsunterstützunganzubieten.DazuzählendieAngabederTe-
lefonnummernder Mitglieder sowie die Information,ob sie derzeit im System
angemeldetsind.Die Möglichkeit,enstprechendenPersonenaufeinfacheArt und
WeiseEmails schicken zu können,muß ebenfalls unterstütztwerden.Dadurch
wird die KommunikationsarbeitzwischendenGruppenmitgliedernerleichtert.

WährendderBearbeitungmußeseinemGruppenmitgliedermöglichtwerden,
die Verantwortung für ein Anwendungsobjektauf ein anderesGruppenmitglied
übertragenzu können(z.B. aufgrundspeziellenFachwissens).Dazumußdasre-
plizierteObjektzwischenprivatenInformationsräumenunterWahrungderKonsi-
stenzmigrierenkönnen.Dasneufür dasObjektverantwortlicheGruppenmitglied
kannnachBeendigungderBearbeitungendasObjektwiederin dengemeinsamen
Gruppeninformationsraumeinbringen.

Flexible Kommunikationsschicht

DasSystemwird in einemheterogenenUmfeldeingesetzt.Heterogenitätexistiert
auf Plattformebene,d.h. unterschiedlicheRechnersysteme(workstations, PCs)
unterverschiedenenBetriebssystemen(Unix, WindowsNT, OpenVMS,etc.),so-
wie auf derEbeneeingesetzterProgrammiersprachen(C++, Java, perl). Eskann
vorausgesetztwerden,daßalle RechnerdesSystemsüberein Netzwerkmitein-
anderverbundensind.Zur KommunikationsunterstützungzwischenObjekten,die
innerhalbdiesesverteiltenSystemsaufunterschiedlichenRechnernlokalisiertund
in verschiedenenProgrammiersprachenrealisiertsein können,muß ein generi-
scherKommunikationsmechanismuszumEinsatzkommen.Der entfernteProze-
duraufruf(RPC) ist für dieseAnforderungeineetablierteTechnik,die, verallge-
meinertund standardisiert,in der CORBA-Technologieangewendetwird (siehe
z.B. [Bak97]).
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Flexible und offeneSystemarchitektur

Zur Reduzierungder Komplexität des Gesamtsystemswird die erforderliche
FunktionalitätalseineMengeindividuellerKomponentenabstrahiert,die mitein-
anderin RelationstehenundüberdirekteoderindirekteKanälekommunizieren
können.JedeKomponenteerfüllt einedefinierteFunktionalität,dieüberfestgeleg-
te Schnittstellenvon anderenKomponentengenutztwerdenkann.Komponenten
könnendabeiTeile desbiologischenDatenbestandes,aberauchgraphischeBe-
dienoberflächensowie Management-bzw. Administrationseinheitenrealisieren.
Die Realisierungder jeweiligen Komponente,d.h. die zur Erfüllung der Anfor-
derungennotwendigenObjekte,bleibt nachaußenhin verdeckt(encapsulation).
Lediglich Schnittstellenobjektebietenihre öffentlichenMethodenalsDienstean,
die von ObjektenweitererKomponentengenutztwerdenkönnen.Die Kommuni-
kationzwischenKomponenten,die sichvertikalundhorizontalaufgleichenoder
verschiedenenAbstraktionsebenenbefindenkönnen,wird durchdieKommunika-
tionsschichtrealisiert.

Durchdieseflexible ModellierungundoffeneArchitekturwird dasEinfügen
neuerKomponentenin dasbereitsbestehendeSystemerleichtert.Vondenbereits
im SystemexistierendenKomponentenmüssennur diejenigenmodifiziert wer-
den,die DiensteneuerKomponentennutzenmöchten.Es ist von denjeweiligen
KomponentenundderneuenFunktionalitätabhängig,wie umfangreichModifika-
tionenausfallenkönnen.DasFunktionierenalterKomponentenist auchwährend
der Anpassungan neueRahmenbedingungengewährleistet.Komponenten,die
neueFunktionalitätennichtnutzen,könnenunangetastetweiterbetriebenwerden.
WerdenKomponenten-interneÄnderungenohneBeeinflussungderSchnittstelle-
nobjektedurchgeführt,kanndiesohneÄnderungenexternerObjektetransparent
realisiertwerden.

JenachKomplexität einerKomponenteist interneinehierarchischeArchitek-
tur empfehlenswert,die verschiedeneAbstraktionsebenenrealisiert.

Automatisierter Datenimport

GenerellwerdenInformationenausexternenQuellenin denorganisationsweiten
Informationsraumimportiert. Dabeikannessich um Sequenzdaten,Analyseer-
gebnisseoderauchLiteraturzitatehandeln.DieseQuellenunterscheidensich in
ihren jeweiligenInformationsrepräsentationen.Um einenautomatisiertenDaten-
import realisierenzukönnen,müssenInformationenausderexternenDarstellung
extrahiertsowie in entsprechendegruppeninterneObjektrepräsentationenkonver-
tiert werden.DazusindquellenspezifischeTeilkomponentennotwendig(z.B.Par-
ser, die externeFormatesyntaktischanalysierenkönnen).

Da der automatisierteDatenimportin allen Projektenaller Gruppenreali-
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siertwerdenmuß,wird eineallgemeineKomponentegefordert,die dieseAufga-
be übernimmt.Lediglich quellenspezifischeTeile dieserKomponentesollenfür
konkreteAnwendungenumgesetztwerdenmüssen.Die verbleibendenTeile sol-
len aufgrundihresgenerischenEntwurfswiederverwendetwerdenkönnen.Die
Komponentemußschließlichin die Systemarchitekturintegriert werdenkönnen.
In einemexistierendenSystembefindensich eineVielzahl von Instanzendieser
Komponente,diesichnur in denTeilen,die die Informationsquellebetreffen,un-
terscheiden.

3.4.2 SpezielleAnforderungen

Für spezielleAnforderungeneinzelnerGruppenkannnachdemvorangeganenen
AbschnittalsGrundlagevorausgesetztwerden:

� Flexible plattform- und programmiersprachenunabhängigeKommunikati-
onsschicht;

� OffeneArchitektur(Komponentenmodell);

� DBMS inklusiveZugriffskontrollen.

Im folgendenwerdenanhandalltäglicherSzenariender jeweiligen Gruppen
konkreteAnforderungenan dasCSCW-Systemzusammengefaßt.DieseAnfor-
derungenwurdenbeim Entwurf desSystemsbeachtet(sieheKapitel 4.8.4)und
umgesetzt(sieheKapitel 5.5.3).

Wartung von Proteinsequenzen

Die WartungvonProteinsequenzenbetrifft einebestimmteGruppebeiMIPS.Fol-
gendeAnforderungenkönnenabgeleitetwerden,um dasGruppenzieleinerred-
undanzfreien,vollständigenProteinsequenzdatenbankhoherQualitäterreichenzu
können:

� EinfügenneuerProteinsequenzenin dengemeinsamenInformationsraum
inklusive indirekterKommunikationsunterstützungzwischenGruppenmit-
gliedern:

– interaktiv (individuelleSequenzenausverschiedenenQuellen);

– semi-automatisiert(systematischausexternenQuellen);

– vollautomatisiert(systematischausSequenzierungsprojekten)inklusi-
ve Unterstützungder Gruppenmitgliederim entsprechendenSequen-
zierungsprojekt;
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� Pflege existierenderProteinsequenzen(Modifikationen,Zusammenfassen
von Objekten,etc.)unterSicherstellungderKonsistenz;

� Erzeugenvon Gruppenbewußtsein(Awareness);

� PrivateInformationsräumefür Gruppenmitgliedermit derMöglichkeit der
ObjektmigrationzwischenprivatenInformationsräumen;

� UnterstützungvonTelearbeitunterWahrungderKonsistenz;

� Zugriff von entfernten,denBetreibernnicht bekanntenClientsauf biologi-
scheInformationenunterEinsatzdesIndustriestandardsCORBA;

� PräsentationbiologischerInformationenderwissenschaftlichenÖffentlich-
keit unterEinsatzverschiedenerTechnikenundProtokolle (WWW, ftp, CD-
ROM).

Literatur verwaltung

Die Literaturverwaltungstellt einenzentralenprojektübergreifendenDienstdar,
der von allenGruppenmitgliedernaller Gruppenbei MIPS genutztwerdenkann
(siehe3.3.3).FolgendeAnforderungenkönnenabgeleitetwerden:

� Zentrale,konsistenteVerwaltungvon Literaturstellen;

� GruppenmitgliederallerbeiMIPSexistierendenGruppenkönnenLiteratur-
dienstnutzen;

� TransparenteVerwaltungverschiedenerTypenvonZitaten;

� RedundanzfreierDatenbestand;

� Verwaltungvon Journalnamen;

� LokaleAblagevon ZusammenfassungenbeiwissenschaftlichenArtikeln;

� Möglichkeit derumfassendenRechercheim lokalen,fokussiertenDatenbe-
stand;

� AutomatisierterImport vonErgebnissenexternerLiteraturrecherchen;

� AgentenbasierteLiteraturrechercheanhandindividuellerProfilevon Grup-
penmitgliedern;

� Individuelle Literatursammlungenfür Gruppenmitgliederzur Unterstüt-
zungspeziellerTeilgebieteinnerhalbdesGruppenkontextes;
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� EinfacheÜbernahmevonLiteraturstellenausindividuellenLiteratursamm-
lungenin globaleLiteraturdatenbank.

DieseAufstellungenbeschreibeneinGroupwaresystem,dasGruppenzumEr-
reichendesGruppenzielsunterstützt.NebenallgemeinenTeilenenthältdiesesSy-
stemgruppenspezifischeAnwendungen.Im folgendenAbschnittwerdenGroup-
wareansätze,die in der Literatur beschriebenwurden,vorgestelltund vor dem
soebenaufgezeigtenHintergrunddiskutiert.EswerdendabeiSystemebetrachtet,
die im AnwendungsgebietGen-undGenomanalyseangesiedeltsind.

3.5 ExistierendeAnsätze

Nachdemim vorangegangenenAbschnitt Anforderungenan ein Groupwaresy-
stemfür ausgewählteAspektein derGen-undGenomanalyseformuliertwurden,
werdenfür diesesAnwendungsgebietexistierendeLösungsansätzeaufgezeigtund
diskutiert.

3.5.1 Systemezur molekularen Sequenzdatenanalyse

Die folgendenin derLiteraturbeschriebenenSystemewerdendabeierstmalsun-
terdemGesichtspunktCSCWbetrachtet:
� GenomeAnnotationandInformationAnalysis(GAIA) [BFS

�
98]

� GeneQuiz[ABL
�

99]

� Genotator[Har97]

� Imagene[MRDV99]

� Multipurpose Automated Genome Project Investigation Environment
(MAGPIE) [GS96b],[GS96a]

� Protein Extraction, Description,and ANalysisTool (PEDANT) [FM97a],
[FM97b]

� Systemfor EasyAnalysisof Lotsof Sequences(SEALS)[WK97]

Dieseim BereichderGen-undGenomanalyseangesiedeltenSystemebefas-
sensichmit derautomatisiertenAnnotationeinzelnerSequenzenbzw. ganzerGe-
nomeunterEinsatzetablierterAnalysealgorithmenund -werkzeuge.DiesePro-
grammesindgeeignet,anhandvorliegenderSequenzenAnalyseergebnissezu er-
zeugen,die persistentverwaltetwerden.EinigewichtigeVertretersolcherAnaly-
sealgorithmensind:
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� Sequenzvergleich

– FASTA [Pea90]

– BLAST [AGM
�

90]

� Multiples Sequenzalignment

– CLUSTAL W [THG94]

� Strukturvorhersage

– PREDATOR [FA97]

– STRIDE[FA95]

– COILS [LDS91]

� Proteineigenschaften

– TMAP [PA94]

– ALOM2 [KKD84]

– SEG[WF93]

– PROSEARCH[KLS92]

– BLIMPS [WH92]

Bis aufMAGPIE, müssenbeiallenSystemenAnalyseprogrammelokal vorhanden
sein. Bei MAGPIE werdenauchentfernteAnalysediensteherangezogen.Dazu
werdenParameterandenentferntenDienstübermitteltunddieerhaltenenErgeb-
nissein denlokalenDatensatzintegriert.DerDatenaustauscherfolgtüberEmail.

DerZugriff aufgroßeexterneDatensammlungen,wie Nukleinsäure-oderPro-
teinsequenzdatenbanken,erfolgt bei allen Systementransparent.Es wurdenent-
wedereigeneParserfür die jeweiligenFormateentwickelt, umexterneInformati-
onseinheitenintegrierenzukönnen,odereswird aufSystemezurüchgegriffen,die
einenoptimiertenZugriff erlauben(Recherchesysteme,wie z.B.SRS([EA93])).

DasSequenceRetrieval System(SRS)wurdeentwickelt, umaufInhaltegroßer
TextdateienAnfragenstellenzu können,die effizient beantwortet werdenkön-
nen.Hintergrundist die Tatsache,daßalle großenmolekularbiologischenDaten-
banken als Textdateienvertriebenwerden.SRSerzeugtzu jeder Textdatei eine
Reihevon Indexdateien,die bestimmteTeilinformationender in denTextdatei-
en enthaltenenInformationseinheitenindizieren(realisiertals balancierteAVL-
Bäume).DieseIndexdateienwerdennachErstellungin einemnachgeschalteten
Schrittkomprimiert.VonAnwenderngestellteAnfragenkönnendurchZugriff auf
diesekomprimiertenIndexdateienoptimiertbeantwortetwerden.Nebendenvon
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SRSunterstütztenFormatenkönnenneueFormatezur Indizierungintegriert wer-
den.DazuenthältSRSdieBeschreibungsspracheIcarus, in derParserfür Formate
vonTextdateienformuliertwerden.SRSbesitzteinegraphischeBedienoberfläche
(realisiertin HTML), die die Formulierungkomplexer, übermehrereTextdatei-
en auszuführendeAnfragenermöglicht.Ergebnissewerdenebenfalls in HTML
dargestellt.SRSist ein statischesSystem.WerdenÄnderungenandenindizierten
Textdateiendurchgeführt,müssendie Indexdateienneuberechnetwerden.18 Der
Einsatzvon SRSin einemUmfeld, in demviele Änderungenstattfindenwie etwa
beiderPflegevonProteinsequenzen,schließtsichdaherauspraktischenGründen
aus.

WurdeneinigeSystemeentwickelt, um einzelneodereinigewenigeSequen-
zen automatisiertzu analysieren(GAIA, Genotator, Imagene), so unterstützt
die Mehrheit die AnalysekompletterGenome(GeneQuiz, MAGPIE, PEDANT,
SEALS).

ErgebnissedurchgeführterAnalysenmüssenzusätzlichzu denSequenzdaten
verwaltetwerden.Überraschenderweiseerfolgt bei derüberwiegendenMehrheit
dieserSystemedie VerwaltungderbiolgischenInformationendurchstrukturierte
Textdateien,die im VerzeichnisbaumdesDateisystemsorganisiertabgelegt wer-
den (GeneQuiz, Genotator, MAGPIE, SEALS). GAIA und PEDANT verwenden
relationaleDatenbankmanagementsysteme(Sybasebzw. MySQL respektive).19

Nebeneinfachenund automatisiertdurchführbarenAnalysensowie der Ab-
lagedarauserzielterResultate,ist die Präsentationvon ermitteltenErgebnissen
für Anwendervon großerBedeutung.Bis auf SEALS, dasrein textbasiertist, bie-
tenalle SystemegraphischeOberflächenan.Hauptsächlichwird HTML, oftmals
kombiniertmit Java Appletsverwendet(GeneQuiz, MAGPIE, GAIA, PEDANT).
GenotatorundImagenerealisiereneigenentwickelteOberflächen.DurchVerwen-
dungderhypertextbasiertenQuerverweisekönnenAbhängigkeitenzwischenbio-
logischenEinheitensehrleicht dargestelltund von Anwenderndurcheinfachen
Mausklickverfolgt werden.Ein Wissenüberdie interneOrganisationderDaten
ist dabeinichtnotwendig.UnabhängigvonautomatisiertenAnalysesystemenwer-
denzunehmendgenerischegraphischeBedienoberflächenentwickelt, die die Er-
fordernissein diesemAnwendungsfeldrealisierensollen(siehez.B. [HLLR98]).
DiesePakete,oftmalsunterEinsatzderplattformunabhängigenProgrammierspra-
cheJava, erlaubendie Integrationexistierender, hierarchischtiefer angesiedelter
Analyseprogrammebzw. Datenbanken.

18Die inkrementelleAktualisierungvon Indexdateienist in SRSzwar vorgesehen,in derPraxis
jedochnochnichteinsetzbar.

19ImagenemodelliertbiologischeInformationenalsObjekte.Die persistenteOrganisationdie-
serObjekteist in [MRDV99] jedochnicht beschrieben.
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WerdendieseSystemevor demHinter grund der rechnergestütztenGrup-
penarbeit betrachtet,muß festgestelltwerden,daßkein derzeit in der Litera-
tur beschriebenesSystemeineGruppe von Anwendern unterstützt.

Teilweisewird einzelnenAnwenderndie Möglichkeit angeboten,persönliche
Annotationeneinzufügen(Genotator, GAIA, Imagene, MAGPIE, PEDANT). Die-
seinteraktivenÄnderungenderAnwenderwerdenjedochunabhängigvoneinan-
derdurchgeführt.Esexistiert keineNebenläufigkeitskontrolle.Da in denmeisten
SystemenkeineDatenbankmanagementsystemeeingesetztwerden,ist dieSicher-
stellungderKonsistenznichtgewährleistet.VielmehrwerdenbiologischeInhalte
als Textdateienim Verzeichnisbaumabgelegt. KonkurrierendeZugriffe können
sehrleicht zu Inkonsistenzenbzw. derNichtverfügbarkeit ganzerDatensammlun-
genführen,wennaufMechanismendesDateisystemszurückgegriffenwird.

Unabhängig,obeinDBMS eingesetztwird odernicht,bedeutetdasFehlenei-
nerNebenläufigkeitskontrolle,daßbeigleichzeitigerModifikationeinerInforma-
tionseinheitdurchzwei unabhängigvoneinanderagierendeAnwendernachAb-
schlußdieserModifikationendie VersionalsaktuelleVersionsichtbarist, die als
letztein denDatensatzübernommenwurde.DasparalleleBearbeiteneinerInfor-
mationseinheitwird nicht erkannt.Im ZugeeinerRe-Analysebereitsannotierter
Objektewerdenu.U.aufwendigemanuelleKorrekturendurchautomatisiertePro-
zessewiederüberschrieben.Insgesamtführt dieszu keinerdauerhaftenqualitati-
venVerbesserungderenthaltenenbiologischenInformationen.

3.5.2 Diskussion

Die dargestelltenSystemeerleichterndie AnwendungeinzelnerProgrammezur
systematischenExplorationvonSequenzdaten.Die erforderlichenEingabeforma-
te unddie erzeugtenAusgabeformatewerdenvon denSystemenvor denAnwen-
dern transparenterzeugtbzw. analysiert.GroßeDatenmengenwerdenautoma-
tisiert analysiertund erzielteErgebnissewerdenbenutzerfreundlichdargestellt.
Insbesonderedie Unterstützungin derAnalysekompletterGenomeist einedeut-
liche Erleicherungfür Wissenschaftlerim Bereichder Gen-und Genomanalyse
(vgl. 3.2.4).DasSystemPEDANT etwa enthälteineständigwachsendeMenge
komplettsequenzierterundanalysierterOrganismen(29komplettund27 teilwei-
sesequenzierteGenome20), so daßBeziehungenzwischenEigenschaftenunter-
schiedlicherOrganismenuntersuchtwerdenkönnen.DadurchkönnenneueEr-
kenntnisseüberdie Evolution, überFunktionenvon Proteinensowie allgemein
überdie Organisationvon Organismenabgeleitetwerden.

In derNaturexistierenAusnahmen,die durchdenEinsatzgenerischerAlgo-
rithmennichtbehandeltwerdenkönnen.SpezialisierteWissenschaftlersinddaher

20StandMärz2000
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nichtersetzbar, sondernmüssendurcheinGroupwaresystemin ihrerArbeit unter-
stütztwerden.Siemüsseninsbesonderein dieLageversetztwerden,automatisiert
durchgeführteAnnotationennicht nur analysieren,sondernvor allemauchkorri-
gierenzukönnen.Nicht nurneueSequenzenmüssenbearbeitetwerden.Die Men-
ge bereitsbekannterInformationenmußständigan denaktuellenWissensstand
angepaßtwerden,damitdie Qualitätder Informationenerhaltenbleibt bzw. ver-
bessertwird. Da speziellin systematischenGenomsequenzierungsprojektendies
nichtvoneinzelnenPersonendurchgeführtwerdenkann,istdieGruppenunterstüt-
zungin der molekularbiologischenSequenzdatenanalysezwingenderforderlich.
EineGruppenunterstützungwird jedochbishervon keinemSystemangeboten.

DieseArbeit stelltdahereinenwichtigenBeitragfür diequalitativeundquan-
titativeVerbesserungderbiologischenInformationendar, diedurchGen-undGe-
nomanalysenerzieltwerden.Schwerpunktin derGruppenunterstützungist nicht
die transparenteIntegration externerAnalysewerkzeugeund Datenbanken oder
dieEntwicklungspezialisiertergraphischerBedienoberflächen,21 sonderndieUn-
terstützungmanuellerNachbearbeitungensowie dersystematischenPflegeerziel-
ter InformationendurcheineGruppevonWissenschaftlern.TransparenterDaten-
bankzugriff undbenutzerfreundlichegraphischeBedienoberflächemüssenjedoch
im RahmendesGroupwaresystemeebenfalls umgesetztwerden,wennesdie zu
realisierendeUnterstützungerfordert.

DasorganisierteAnsammelnvon Hypothesenund Wissensowie derenstän-
digeErweiterung,ÜberprüfungundAnpassungist eineentscheidendeGrundlage
für denbiotechnologischenForschungsbereich.Durch dieseArbeit kanndie be-
stehendeSituationdesInformationsmanagementsim Bereichder Gen-und Ge-
nomanalyseentscheidendverbessertwerden.

21DiesesProblemwird von denbeschriebenenSystemenbereitsgelöst.
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Kapitel 4

Entwurf einesGroupwaresystems
für die Gen- und Genomanalyse

In diesemKapitelwird gemäßdenAnforderungendesvorangegangenenKapitels
ein Groupwaresystementworfen.Nach demEntwurf allgemeinerSystemkompo-
nentenwerden gruppenspezifische Lösungen modelliert.Auf implementierungs-
spezifischeAspektewird im nächstenKapitel eingegangen.

4.1 Datenhaltung

DasGroupwaresystemexistiert alsverteiltesSystemin einerheterogenenUmge-
bung.UntereinemverteiltenSystemwird hier folgendesverstanden:

� DasSystembestehtauseinerMengevon RechnernunterschiedlicherPlatt-
formen.

� Die Rechnerdes Systemskönnen über Kommunikationskanälemitein-
anderkommunizieren.Dabei existierenFestnetzverbindungen,aberauch
Netzwerkverbindungen,die nur vorübergehendzur Verfügungstehen(z.B.
ISDN-VerbindungenzurUnterstützungvon Heimarbeit).

� Auf RechnerndesSystemsablaufendeSoftwareprozesserealisierenin ihrer
Gesamtheitdie FunktionalitätdesGroupwaresystems.

� JedesGruppenmitgliedverfügtübereineneigenenRechnerzur Erledigung
der gefordertenAufgabenabhängigvom Gruppenkontext (Koordination,
gemeinsameRessourcennutzung,individuelleAufgaben,etc.).

VerteilteSystemezeichnensichdurchbesondereCharakteristika,speziellbeiden
Fehlermöglichkeitenaus,diebeimEntwurfbeachtetwerdenmüssen(siehe4.1.2).
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4.1.1 Verteilte Datenhaltung

Da in allen Bereichender Gen-und GenomanalysegroßeMengenbiologischer
Datenverwaltetwerdenmüssen,ist dieeingesetzteStrategiederDatenhaltungvon
zentralerBedeutung.Bevor eineArchitekturzur Datenhaltungentworfenwerden
kann, müssenallgemeineAnforderungenzur Datenhaltungin einemverteilten
Systemformuliertwerden.Nach[Koc96] existierenfolgendeGrundforderungen:

� Verfügbarkeit: Ein Datenzugriff solltejederzeitundvon jedemRechneraus
für alle Gruppenmitgliedermöglichsein.

� Transparenz: Sowohl Gruppenmitgliederals auch Anwendungsprogram-
mierermüssennicht wissen,auf welchenRechnerngewünschteDatenlo-
kalisiertsind.

� Konsistenz:Trotz Nebenläufigkeit und Verteilungdürfen nur konsistente
Datenzugriffe erfolgen.

� Fehlertoleranz:Die bishergenanntenForderungensolltentrotz im System
auftretenderFehlernichtbeeinträchtigtwerden.

Bei den genannten,sich teilweise widersprechendenForderungensind
Schwerpunktezu setzen.1 Insbesondereist der Ort, andemDatenabgelegt wer-
den,geeignetzu wählen.Allgemein existierenzwei Extremebei der Datenhal-
tung:

� Zentrale Datenhaltung:alle Datenwerdenan einemOrt verwaltet; Server
bietenZugriffsdienstean.

� ReplizierteDatenhaltung:Im Netz existierenmehrereKopien von Daten
(Replikate),die lokal verwaltet werden.Es existiert kein Original. Konsi-
stenzwird durchKommunikationundAbstimmungderZugriffe zwischen
denReplikatenerreicht.

NebendiesenbeidenExtremenexistiert alsZwischenformdie hybrideDatenhal-
tung([Koc96]). Bei dieserVarianteexistierenReplikateim Netz.Derschreibende
Zugriff wird jedochvon einerzentralenKontrollinstanzodereinemausgezeich-
netenReplikatsynchronisiert.

DerzentraleAnsatzhatdenVorteil,daßKonsistenzleichtersichergestelltwer-
denkann,alswenneineVielzahlvonReplikatenim Netzexistieren.DerNachteil
liegt darin, daßdieseZentraleeinenFlaschenhalsdarstellenund somit einege-
ringeVerfügbarkeit derDatenzur Folgehabenkann.Z.B. sindbei einemAusfall

1HoheVerfügbarkeit bedeutetz.B.oftmalsAbstrichebeiderKonsistenz([Koc96], S.72).

70



4.1. DATENHALTUNG

deszentralenRechnersdiedortverwaltetenDatennichtmehrzugänglich.Der re-
plizierte Ansatzrealisiertim Vergleich dazueinehöhereVerfügbarkeit und eine
bessereFehlertoleranz.DurchparalleleZugriffe kanndie Performanzsignifikant
verbessertwerden;dasSystemläßtsichgutskalieren.Allerdingsist in diesemFall
die SicherstellungderKonsistenznur durchaufwendigeVerfahrenzu gewährlei-
sten(sieheetwa [Bor91]). Bevor entschiedenwerdenkann,welcheVariantefür
dashier beschriebeneSystemzumEinsatzkommensoll, müssendie Fehlermög-
lichkeitenanalysiertwerden.

4.1.2 Fehlermöglichkeiten in verteilten Systemen

Wie bereitserwähnt,wird durchdieGesamtheitderaufdenRechnerndesverteil-
ten SystemsablaufendenSoftwareprozessedie FunktionalitätdesGroupwaresy-
stemsrealisiert.In verteiltenSystemenkönneneinzelneRechneroderKommu-
nikationskomponentenunabhängigvoneinanderjederzeitausfallen. JenachOr-
ganisationdesNetzwerkskannderAusfall einerNetzwerkkomponentezu Parti-
tionierungendesRechnernetzesführen.2 In der Praxiskannnicht unterschieden
werden,ob ein Rechnerausgefallen ist odereinePartitionierungdesNetzwerks
vorliegt.

Es ist zu beachten,daßmobileRechneroderRechner, die bei der Ausübung
von Telearbeiteingesetztwerden,überlängereZeiträumehinweg von allenNet-
zenunddamitKommunikationskanälengetrenntseinkönnen.DieseTrennungist
jedochabsichtlichherbeigeführt.Damit dieseSituationvon Rechner- oderNetz-
werkkomponentenausfällenunterschiedenwerdenkann,ist die explizite Abmel-
dungdesRechnersbzw. desentsprechendenGruppenmitgliedsdurchführbar.

NebendemAusfall ganzerRechnerist derAusfall einzelnerSoftwarekompo-
nentenzu behandeln,die auf einemRechnerdesNetzwerkslaufen.Die Nicht-
verfügbarkeit einesDienstesbei gleichzeitigerVerfügbarkeit desentsprechenden
Rechnersmußautomatisiertbehandeltwerden.Kontrollinstanzenerkennensolche
Fehlerfälleund reagieren,indemder Dienstwiederzur Verfügunggestelltwird.
Kann der Dienstauf einembestimmtenRechnernicht automatischwiederakti-
viert werden,mußdieDiensterbringungaufeinenanderenRechnerinnerhalbdes
lokalenNetzwerksausweichenkönnen.Clients,diediesenDienstnutzen,müssen
zum Zeitpunktder gestelltenAnfragean denaktuellenRechnerverwiesenwer-
den.Dazusind entsprechendeVermittlungsdienstezur Verfügungzu stellen.Ist
dasautomatisierteBereitstelleneinesDienstesnicht möglich, mußeinezustän-

2Definition Partitionierung:„Ein Rechnernetzheißtpartitioniert,wenneszwei odermehrere
disjunkteRechnermengengibt, für diegilt: KeinRechnerauseinerderdisjunktenRechnermengen
kannmit einemRechnerauseinerderanderenRechnermengenkommunizieren.UrsachenderPar-
titionierungsindausgefalleneKommunikationskomponenten,die eineKommunikationzwischen
denPartitionenverhindern.“([BS98], S.194f)
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digePersonsofortüberdiesesProbleminformiert werden(z.B. via Email durch
eineentsprechendeKontrollinstanz).

4.1.3 EingesetzteStrategieder verteilten Datenhaltung

In demhier beschriebenenAnwendungsfeldwerdenDatenin großenMengener-
zeugt.DieseInformationseinheitenmüssenverwaltetundgepflegt werden.Dazu
sind automatisierteVerfahrenentwickelt worden,die einemanuellePflege nicht
vollständigersetzen,sondernlediglich unterstützenkönnen.Vor diesemHinter-
grundist die Hauptforderungan die Datenhaltungdie Sicherstellungder Konsi-
stenz.

Das Groupwaresystemwird innerhalbeiner Organisationin einem lokalen
Netzwerkeingesetzt.AufgrundderStabilitäteineslokalenNetzwerkswerdenin
Bezugauf Verfügbarkeit keineAnforderungenan dasDatenhaltungssystemge-
stellt. Eswird die hoheVerfügbarkeit innerhalbeineslokalenNetzwerksvoraus-
gesetzt.

BiologischeInformationseinheitenwerdenvon einerMengevon Datenbank-
komponentenverwaltet.JederDatenbankkomponenteist einRechnerzugeordnet.
ZugriffsdiensteaufdieseDatenwerdenüberServerangeboten,dieentsprechende
Schnittstellenexportieren.Datenbankkomponentenund ihre Verwaltungseinhei-
tenwerdenüberdieRechnerdesNetzwerksverteilt,sodaßim Idealfall proRech-
nernur eineDatenbankkomponenteexistiert.Der Ausfall einesRechnershatda-
durchnurdieNichtverfügbarkeit einesDatenserverszurFolge.Eskönnenjedoch
auchproRechnermehrereDatenbankkomponentenparallelexistieren.Somitwird
die MigrationeinesServersaufeinenanderenRechnerunterstützt.

Datenwerdenzentralverwaltet.Allerdingsmüssenim Umfeld derGen-und
GenomanalyselangeTransaktionen,die mehrereTagedauernkönnen,angebo-
tenwerden.Eswird daherdie Strategie derhybridenDatenhaltungeingesetzt.Es
könnenzu einerDateneinheit,die in der Datenbankkomponenteverwaltet wird,
Replikateim Netz oderauchaußerhalbdesNetzwerks,z.B. auf mobilenRech-
nern,existieren.DieseReplikatemüssenvon der Zentraleangefordertwerden.
Zur Sicherstellungder Konsistenzzwischenallen ReplikateneinerDateneinheit
mußeineNebenläufigkeitskontrollerealisiertwerden.

4.2 Nebenläufigkeitskontrolle

4.2.1 AllgemeineBetrachtung

ExistierenmehrereProzesse,die konkurrierendauf ein Datum zugreifenkön-
nen,entstehennebenläufigeZugriffe. Zur SicherstellungderDatenkonsistenzge-
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meinsamerRessourcenmüssendiesekonkurrierendenZugriffe koordiniertwer-
den(Nebenläufigkeitskontrolle).

Erfolgt derZugriff auf eineeinzigeKopievon mehrerenProzessenaus,muß
die interneKonsistenzsichergestelltwerden.Dies kanndurchRealisierungder
ACID3 Transaktionsforderungenerreicht werden.ExistierenReplikate im Sy-
stem,mußnebenderinternenauchaufdie gegenseitigeKonsistenzgeachtetwer-
den.

Die NebenläufigkeitskontrolleläßtsichnachzweiGrundstrategienrealisieren.
Bei derpessimistischenNebenläufigkeitskontrollewird dasgleichzeitigeSchrei-
benaufverschiedeneReplikateunterbunden.4 DaspessimistischeVerfahrenstellt
sicher, daßimmernur ein Schreibzugriff auf ein Datumdurchgeführtwird. Nach
AbschlußdiesesZugriffs wird ein neuerSchreibzugriff erlaubt.Die Bearbeitun-
geneinesDatumswerdenseriellabgefertigt.

Bei deroptimistischenNebenläufigkeitskontrollewird jederzeiteinZugriff auf
Replikateerlaubt.Eswird angenommen,daßkeineKonflikte auftreten.Dadurch
wird einehöhereVerfügbarkeit erreichtalsbeiderpessimistischenVariante.Nach
Abschlußvon schreibendenZugriffen auf Replikatemuß überprüftwerden,ob
Konflikteaufgetretensind.In einemsolchenFall kannentwederdiemodifizieren-
de Operationzurückgenommen,der Konflikt automatisiertbehobenoderdurch
dasGruppenmitgliedmanuellaufgelöstwerden.Zur Konflikterkennungmüssen
an definiertenSynchronisationspunktenZuständevon Replikatenüberprüftund
ggf. behandeltwerden.

4.2.2 EingesetzteStrategienzur Nebenläufigkeitskontrolle

Wie in 4.1beschrieben,kommteinehybrideverteilteDatenhaltungzumEinsatz.
Eskönnensomit Replikateim Systemexistieren.Grundsätzlichist lesenderZu-
griff jederzeitauf allen Replikatenerlaubt.Der Zugriff auf potentiell veraltete
Replikatewird in diesemUmfeld der Gen-und Genomanalysein Kauf genom-
men.Zur Koordinationder schreibendennebenläufigenZugriffe werdensowohl
die pessimistischealsauchdie optimistischeVarianteeingesetzt.

PessimistischeVariante

GemäßdemhybridenAnsatzder Datenhaltungwerdenbei der pessimistischen
NebenläufigkeitskontrolleschreibendeZugriffe auf DatendurcheinezentraleIn-
stanzkoordiniert.DieseInstanzhat Zugriff auf eineDatenbankkomponente,in
derdasOriginal einesDatumspersistentabgelegt ist. Soll ein Datumvon einem

3Das Akronym ACID beinhaltet die ForderungenAtomarität, Konsistenz(Consistency),
IsolationundDauerhaftigkeit (siehez.B. [J.D88]).

4JenachAnwendungkannauchderlesendeZugriff einbezogenwerden.
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Prozeßverändertwerden,mußbei der ZentraleeineBearbeitungskopiedesper-
sistentenOriginalsangefordertwerden.NachAbschlußder Modifikationenauf
dieserKopiewird dieseneueVersiondesDatumswiederandie Zentraleüberge-
ben.DasOriginal in derDatenbankkomponentewird entsprechendaktualisiert.In
derZwischenzeitkönnenkeineweiterenBearbeitungskopienzurModifikationan-
gefordertwerden.LesendeZugriffe findenimmeraufdemOriginalstattundsind
jederzeitmöglich.SchreibendeZugriffe werdendadurchseriell,lesendeZugriffe
parallelabgearbeitet.

Optimistische Variante

Bei deroptimistischenVariantekönnenReplikatezur Modifikation jederzeitbei
der entsprechendenZentraleangefordertwerden.NachAbschlußder Modifika-
tionenwird dasReplikatwiederan die zentraleInstanzübergeben.Dieseführt
eineKonfliktanalysemit derVersionin derDatenbankkomponentedurch.Haben
sich keine Konflikte ergeben,werdendurchgeführteÄnderungenübernommen.
Ansonstenwird je nachArt desKonflikts dieserentwederautomatisiertbehoben
(wennz.B. verschiedeneBereicheeinesObjektsbetroffen sind)oderdemGrup-
penmitgliedzurmanuellenBearbeitungangezeigt.

Diskussionbeider Varianten

WelcheVariantezumEinsatzkommt, ist abhängigvon denjeweiligenAnforde-
rungenderverwaltetenDatenundihremGruppenkontext. Die pessimistischeNe-
benläufigkeitskontrollevermeidetdieEntstehungvonInkonsistenzen.Die optimi-
stischeVarianteversucht,Konsistenzzuerzeugen.Die pessimistischeVariantere-
duziertdie Verfügbarkeit derDaten,erfordertjedochkeineaufwendigenKonflik-
tanalyseoperationen.Ihr Einsatzempfiehltsich dann,wenndie Wahrscheinlich-
keit, daßzwei ProzessedasgleicheDatumgleichzeitigbearbeitenwollen, relativ
geringist, odereineautomatisierteKonfliktbehebungnicht odernur in wenigen
konkretenFällendurchführbarist.

Da in diesemSystembeideVerfahrenzum Einsatzkommen,werdenbeide
Strategienim Kontext desGroupwaresystemsallgemeinentworfen.

4.3 Datenverwaltung

4.3.1 Reduzierungder Komplexität

Nachdemin denvorangegangenenAbschnittendie hybrideDatenhaltungalsver-
teilte Datenhaltungsstrategie ausgewählt wurde,müssendie Anforderungender
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DatenverwaltungausdemvorangegangenenKapitel ausdieserehertechnischen
Sichtweisebetrachtetwerden.

Eswerdenim folgendenAnwendungsobjektebetrachtet,die im Rahmendie-
sesGroupwaresystemserzeugt,gesichertund gepflegt werden.Nebenprojekts-
pezifischenInformationenexistierenEntitäten,die über Projektgrenzenhinweg
Gültigkeit besitzen,d.h. auchnachAbschlußeinesProjektswertvolle Informa-
tionenbeinhalten,die alsBasisverfügbarseinsollen.Zur Vermeidungvon Red-
undanzwerdensolchegemeinsamenEntitätenzentralverwaltet.Betrachtetman
biologischeInformationseinheitengenerell,fällt die hoheKomplexität derDaten
auf, insbesonderedieAbhängigkeitenzwischenInformationseinheiteneines,aber
auchunterschiedlicherProjekte.Man kann allgemeinsagen,daßjedesProjekt
in derGen-undGenomanalyseneueErkenntnisseund Informationenfür diesen
Forschungsbereichbeisteuert,die von allenanderenTeilgebietenunddamitauch
Projektengenutztwerdenkönnen.Daherist eineVernetzungdieservielschichti-
genundin ihrerStrukturunterschiedlichenInformationenzu realisieren.

Aus derSichtderDatenverwaltungmußdieseKomplexität reduziertwerden.
Die GesamtheitdesSystemswird dahernicht in einemglobalenObjektmodell
abgebildet.VielmehrwerdenTeilbereichegeschaffen, für die Objektmodelleent-
worfenwerden.ObjekteeinesObjektmodellswerdenin assoziiertenpersistenten
Speichernverwaltet.RelationenzwischenObjektenverschiedenerObjektmodelle
müssenmodelliertwerden.Als Ergebnisliegt ein hochgradigvernetztesSystem
verwalteterObjektevor.

Um denVorzugder Wiederverwendbarkeit der Objekttechnologienutzenzu
können,werdenzunächstKlassenextrahiert,die in allenodermöglichstallenOb-
jektmodelleneingesetztwerdenkönnen.DiesebildeneinenBasisbaukasten.

NebendiesenbiologischenAnwendungsobjektenexistiereneineVielzahlwei-
tererObjekte,die technischeAspektedesGroupwaresystemsrealisieren.Diesen
ObjektenliegenabhängigvomkonkretenAufgabengebietObjektmodellezugrun-
de,die allgemeineunddamitwiederverwendbareTeile enthalten.

4.3.2 Datenbankkomponente

NebenderReduzierungderKomplexität derzu modellierendenanwendungsspe-
zifischensowie administrativen Objekte,ist auf höhererAbstraktionsebenedie
Reduzierungder Komplexität kommunizierenderEinheitendesCSCW-Systems
zu realisieren.Dies soll im folgendenunter dem Aspekt der Datenhaltungbe-
trachtetwerden.

Die Verwaltungvon ObjekteneinesObjektmodellserfolgt unterZuhilfenah-
meeinesDBMS,d.h.Klasseninstanzenwerdenin persistentenSpeichernabgelegt
undverwaltet.EineInstanzeinersolchenDatenbankmit denfür die Gruppenun-
terstützungnotwendigenZusatzfunktionalitätenwird als Datenbankkomponente
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Zugriffsdienst

Kontrollinstanz

Verwaltungsinstanz

Datenbank-
komponente

Symbol
DBMS

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)
EineDatenbankkomponenteist ein SystembestehendausfolgendenTeilkompo-
nenten:

� PersistenterSpeicher: eine oder mehrereDatenbanken, die von einem
DBMS verwaltetwerden.

� Verwaltungsinstanz: InstanzzurVerwaltungdespersistentenSpeichers.

� Kontrollinstanz: InstanzzurRealisierungderNebenläufigkeitskontrolleso-
wie Gewährleistungvon Redundanzfreiheit.

� Zugriffsdienst: realisiertlesendenundschreibendenZugriff aufObjektedes
persistentenSpeichers.

Ausgangspunktfür denEntwurf einerDatenbankkomponenteist ein Objekt-
modell, das einen Teilbereichdes Anwendungsgebietsformal beschreibt.Ob-
jektediesesModellssindAnwendungsobjekte.Zusatzfunktionalitäten,die durch
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Verwaltungsinstanz,KontrollinstanzundZugriffsdienstrealisiertwerden,werden
ebenfalls durchObjekte,administrativeObjekte,realisiert.Es existiert daherzu
jederDatenbankkomponenteeinweiteresObjektmodell,durchdasdieseradmini-
strative Teil modelliertwird. Daherwird zwischendemanwendungsspezifischen
unddemadministrativenObjektmodellunterschieden.Währenddasanwendungs-
spezifischeObjektmodelleigenständigexistierenkann,ist dasadministrativeOb-
jektmodellvom anwendungsspezifischenModell abhängig.Somußz.B. die Ver-
waltungsinstanzdie KlassendesbiologischenModells kennen,um biologische
Objektepersistentablegenzu können.Der Übersichtlichkeit halberwird hier je-
dochvonzweiObjektmodellengesprochen.

Anwendungsobjektewerdenim persistentenSpeicherder Datenbankkompo-
nenteabgelegt (sieheAbbildung4.1).Die Verwaltungsinstanzstellt dazudie Ba-
sisfunktionenzur Verfügung(wie z.B. insert, remove, get, etc.).Darüber-
hinauswerdenIndexdatenstrukturenvon dieserInstanzverwaltet,um optimierte
Zugriffe aufpersistenteObjektedurchführenzukönnen.

Die Kontrollinstanzstellt die KonsistenzdergespeichertenObjektesicher. Je
nachAnwendungwird entwedereinepessimistischeoderoptimistischeNeben-
läufigkeitskontrollerealisiert.Bei derpessimistischenVariantestellt die Kontrol-
linstanzsicher, daßein Objekt nur genaueinmal zur Modifikation angefordert
wurde.Wird dieoptimistischeStrategieverfolgt,erkenntdieKontrollinstanzKon-
flikte.

Der Zugriffsdienstschließlichrealisiertdie Schnittstelleder Datenbankkom-
ponentezu externenKomponentendesCSCW-Systems.DieseTeile desSystems
könnennur überdie angebotenenDiensteauf persistenteObjektezugreifen.Da-
durchwird die interneDatenverwaltunginklusive der administrativen Instanzen
nachaußenhin verdeckt(transparenterObjektzugriff). Ein Client mußlediglich
Dienstein Anspruchnehmen.WissenüberinterneDatenverwaltungist nicht not-
wendig.Insbesondereist daseingesetzteDBMS verdeckt.DasAustauschenei-
nesDBMS kanndaherinnerhalbder Datenbankkomponentedurchgeführtwer-
den,ohnedaßweitereTeile desSystemsdavonbetroffenwären.

In 3.2.1wurdenverschiedeneInformationsräumedefiniert.Zur Realisierung
dieserabstraktenInformationsräumewerdenDatenbankkomponenteneingesetzt.
Ein InformationsraumbestehtdabeiauseinereinzelnenodereinemVerbundvon
Datenbankkomponenten(sieheAbbildung4.2).

4.4 Datenzugriff

Bisherwurde in diesemKapitel auf Datenhaltungund Datenverwaltung in ver-
teiltenGroupwaresystemeneingegangen.Wie im vorangegangenenAbschnittbe-
schrieben,wird derZugriff aufpersistenteObjektedurchspezielleZugriffsdienste
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Komp. 1 Komp. 2 Komp. 3 Komp. 4 Komp. 5

Informationsraum 1 Informationsraum 2

Gruppe 1 Gruppe 2

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

derjeweiligenDatenbankkomponentenermöglicht.Im folgendenwird dargestellt,
wie Dienstevon Servern angebotensowie von Clients in Anspruchgenommen
werdenkönnen.Dazuwird eineKommunikationsschichteingeführt.

4.4.1 Kommunikationsschicht

Aufgabe dieser Schicht ist die Realisierung einer flexiblen Client/Server-
Kommunikationin einerheterogenenUmgebung:verschiedenePlattformen(PCs,
workstations), unterschiedlicheProgrammiersprachen(z.B. Java, C++, perl) und
mehrereBetriebssysteme(Windows, Unix). Ausgangssituationist somit ein he-
terogenesverteiltesSystem,in demRechnerüberein lokalesNetzwerk(LAN)
miteinanderkommunizierenkönnen.

Die Kommunikationsschichtmuß eine Vielzahl unterschiedlicherDaten im
RahmenderObjektkommunikationtransportieren.NebenParameternundErgeb-
nisseneinesProzeduraufrufswerdenAnforderungen,Awareness-Informationen
oderauchFehlermeldungenübertragen.

DieseSchichtmußaußerdemunabhängigvon konkretenAnwendungendie
notwendigeFunktionalitätanbieten.AbgesehenvonanwendungsspezifischenTei-
len, die konkreteSchnittstellenundParameter, etc.betreffen, kanndie Kommu-
nikationsschichtleicht in neueAnwendungendesGroupwaresystemsintegriert
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werden.BestehendeApplikationendürfenvon der IntegrationneuerAnwendun-
gennichtbetroffensein.

Entfernter Prozeduraufruf

Aus derSichteinesClientsmüssenentfernteDienstewie lokaleProzedurenauf-
rufbar sein. Ein Client soll weder über interne Datenverwaltungennoch über
Dienstinanspruchnahmennoch über aktuelleNetzwerksituationendetailliert in-
formiert werdenmüssen.Für diesesProblemfeldexistiert als etablierteTechnik
der RemoteProcedure Call (RPC)(siehez.B. [BS98], [Sch92a],[Sch92b]).Da-
bei werdenDatendurchProzeduraufrufezwischenProzessenübereinenKom-
munikationskanalausgetauscht.Die beteiligtenProzessebefindensich in unter-
schiedlichenAdreßräumen.Beim synchronenRPCwartetderAufrufer so lange,
bisdasErgebnisdesentferntenProzeduraufrufsvorliegt. Im Gegensatzdazuwird
derAufruferprozeßbeimasynchronenRPCnicht blockiert.

Aus Beschreibungen von Schnittstellenheraus,die in einer standardisier-
tenSchnittstellenbeschreibungsspracheabgefaßtwerden(z.B. IDL bei CORBA),
wird von ÜbersetzernQuellcodegeneriert,der die für die Kommunikationüber
ein NetzwerknotwendigenRoutinen(stubs) realisiert.Dieser generierteCode
wird zudenClient-undServer-Applikationengebunden(sieheAbbildung5.5).

Der RPC-Mechanismuswird nunauf die Objekttechnologieübertragen.Dies
bedeutet,daßeinClientkeineentfernteProzeduraufrufenkann.Vielmehrentsteht
eineKommunikationzwischeneinemlokalenClient-Objektundeinementfernten
Server-Objekt.DasClient-ObjektnutzteinenServicedesServer-Objekts,d.h.ruft
eineöffentlicheMethodedesentferntenObjektsauf.

Vermittlung

Um hoheFlexibilität zu erreichen,sind Dienstenicht an spezielleRechnerge-
bunden,sondernkönneninnerhalbdesNetzwerksmigrieren.Beim Ausfall eines
Rechnerssoll z.B. ein Dienst auf einemanderenRechnerinnerhalbdesNetz-
werkszurVerfügunggestelltwerden,umeinehoheVerfügbarkeit diesesDienstes
zu gewährleisten.Der Client ist nicht darüberinformiert, auf welchemRechner
welcherDienstangebotenwird (Ortstransparenz).Vielmehrsollenzur Laufzeit
Anforderungenvon ClientsentsprechendaktuellerSituationenangeeigneteSer-
verweitergereichtwerden.

FürdieseZuordnungvonClientundServer ist einVermittlungsdienstnotwen-
dig. Ein Server registriert seinenOrt sowie die zur Verfügunggestellten(expor-
tierten)Schnittstellenbei einerVermittlungseinheit.DieseInformationenwerden
ClientszurVerfügunggestellt.
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Client Server

Registrierung

Anfrage

Server-Adresse

Anfrage

Ergebnis

Vermittler

Registrierung

Anfrage

Anfrage

Ergebnis

Ergebnis

direkte Client/Server Kommunikation

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 VermittlerbasierendeClient/Server-Kommunikationkanndirekt oderin-
direkt realisiertsein(sieheAbbildung4.3).Bei derdirektenKommunikationsen-
denClients,nachInanspruchnahmevon Vermittlern,Datendirekt anServer. Bei
der indirektenVariantewird die KommunikationzwischenClient und Server
durchdenVermittlerrealisiert.ClientsstellenAnfragenanVermittler. Diesewäh-
lenanhandderregistriertenSchnittstellengeeigneteServeraus,undleitenClient-
Anforderungenandieseweiter. ErgebnissewerdenvonVermittlernandieClients
zurückgeleitet.

In einemNetzwerkkönneneineVielzahl von Vermittlernexistieren.Verfü-
gen dieseVermittler über ein gemeinsamesProtokoll, ist eine Kommunikation
zwischenihnenmöglich, um geeigneteServer für Anfragenauswählenzu kön-
nen.Dadurchist innerhalbeinesNetzwerkseineLastverteilungmöglich,wodurch
Ressourcenbessergenutztwerdenkönnen.

Kommunikationsprotokoll

Ist eine VerbindungzwischenClient und Server bzw. dem dazwischengeschal-
tetenVermittler zustandegekommen,sind die technischenVoraussetzungener-
füllt, um einenDatenaustauschzwischendenbeteiligtenProzessendurchführen
zu können.Damit dieseKommunikationgeregelt ablaufenkann, ist ein Kom-
munikationsprotokoll notwendig.DiesesProtokoll muß sowohl auf Server- als
auchauf Clientseiteimplementiertsein.NebenParameterdateneinesentfernten
Prozedur- bzw. Methodenaufrufs(Datentyp,Wert) müssenauchDaten,die den
angefordertenDienstspezifizieren,übertragenwerden.TretenFehlerauf,werden
Fehlermeldungentransportiert.DasKommunikationsprotokoll unterstütztsomit
eineVielzahlunterschiedlicherDatenarten.

Um einenEinsatzin einerheterogenenUmgebung zu ermöglichen,mußein
Kommunikationsprotokoll von konkretenProgrammiersprachen,Betriebssyste-
menundPlattformenunabhängigsein.DasProtokoll wird daheraufeinerhöheren
Abstraktionsebeneentworfen.Anschließendmußdie plattformspezifischeReali-
sierungdurchgeführtwerden.Dabeiist zu beachten,daßPlattformspezifika(wie
z.B. unterschiedlichePräsentationenvon Datentypenauf verschiedenenPlattfor-
men)auf die einheitlicheDarstellunggemäßdemallgemeinenKommunikations-
protokoll abgebildetwerdenmüssen.Die dazunotwendigenBefehlsabfolgenkön-
nenvonÜbersetzernplattform-undprogrammiersprachenspezifischautomatisiert
erzeugtwerden.

4.4.2 Der Standard CORBA

Ein allgemeinerMechanismusdesMethodenaufrufsentfernterObjekte,der die
soebengenanntenAnforderungen(Vermittlung,Kommunikationsprotokoll, etc.)
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erfüllt, ist der StandardCORBA (CommonObjectRequestBroker Architecture)
der OMG (Object ManagementGroup) (siehez.B. [Bak97], [SGR99]). COR-
BA ist lediglich eineSpezifikation.Die Implementierungwird von Firmenrea-
lisiert, die ihre Produkteauf demMarkt anbieten.Alternativ werdenvon akade-
mischenGruppenCORBA-Implementierungenangeboten,die oftmalsim nicht-
kommerziellenUmfeldkostenloseingesetztwerdendürfen.

CORBA verbindetzweiwichtigeTrendsin derderzeitigenSoftwareindustrie:
die objektorientierteSoftwareentwicklungsowie die Realisierungflexibler Cli-
ent/Server Applikationen.CORBA erweitertdenRPC-Mechanismus,indemver-
schiedeneAbstraktionsebenendefiniert werden:der CORBA-interne Vermittler
(ORB)abstrahiertdiekomplexeNetzwerkprogrammierung,CORBA servicesbie-
ten auf SystemebeneFunktionalitätenan,und CORBA facilities sind standardi-
sierteAnsätze,Lösungenfür Problemein speziellenAnwendungsgebietenanzu-
bieten.Zwarwird durchdieseAbstraktionendieRealisierungdernetzwerkweiten
Kommunikationin einerverteiltenAnwendungerleichtert,die inhärenteKomple-
xität derAnwendungsapplikationbleibt jedocherhalten.

CORBA bietetdie für die KommunikationsschichtnotwendigeFunktionalität
an, da es die ForderungennachPlattform- und Programmiersprachenunabhän-
gigkeit erfüllt. Außerdemwird dasParadigmaderObjektorientierungunterstützt,
nachdemin einemSystemnurkommunizierendeObjekteexistieren.Die CORBA
Technologiekanndaherin derKommunikationsschichtdiesesGroupwaresystems
eingesetztwerden.

4.5 Infrastruktur desGroupwaresystems

In denvorangegangenenAbschnittenwurdeneineDatenhaltungsschichtundeine
Kommunikationsschichteingeführt.WerdenAnwendungsobjektein der Daten-
haltungsschichtunterSicherstellungderKonsistenzverwaltet,realisiertdieKom-
munikationsschichteinenallgemeinenKommunikationskanalin einemheteroge-
nenverteiltenSystem.

DieseSchichtensindhierarchischangeordnet(sieheAbbildung4.4).Die Ba-
sis bildet die Datenhaltungsschicht,in der Datenbankkomponentenangesiedelt
sind.Zugriffe aufDienstederDatenhaltungsschichtwerdendurchdieKommuni-
kationsschichtermöglicht.Über der Kommunikationsschichtist schließlichdie
Anwendungsschichtangesiedelt.DieseSchichtenthältalle Arten von Anwen-
dungen,die z.B. Dienstevon Datenbankkomponentennutzen.Kommunikation
zwischenApplikationender Anwendungsschichterfolgt ebenfalls unterEinsatz
derKommunikationsschicht.Dadurchwird sowohl vertikalealsauchhorizontale
Kommunikationunterstützt.

Die allgemeineArchitektur, bestehendausDatenhaltungsschichtund Kom-
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Applikation Applikation

Infrastruktur

Datenhaltungsschicht

Kommunikationsschicht

Anwendungsschicht

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

munikationsschicht,bildet die Infrastrukturdeshier beschriebenenGroupware-
systems.DieseInfrastrukturwird von allen ApplikationendesCSCW-Systems
genutzt,dasiedie elementarenBasisdiensteanbietet:die persistenteVerwaltung
vonObjektenunterSicherstellungderKonsistenzsowie dieflexible Kommunika-
tion in einemverteiltenheterogenenSystem.In Kapitel5.5.3wird auf Implemen-
tierungsdetailsdieserInfrastruktureingegangen.

4.6 Automatisierter Datenimport

Basierendauf der soebendargestelltenInfrastruktursoll eineallgemeineKom-
ponenteentworfen werden,die einenautomatisiertenDatenimportausexternen
Quellenermöglicht.Ein automatisierterDatenimporterfordertdasExtrahieren
vonInformationenausexternenDatenquellensowie dieKonvertierungin adäqua-
te Repräsentationenim Kontext desGroupwaresystems.

Zur RealisierungdieserFunktionalitätwird alsSystembausteinderInformati-
onswandlereingeführt(sieheAbbildung4.5).

Definition 12 (Inf ormationswandler)
Ein Informationswandlerist ein SystembestehendausfolgendenEinheiten:

� Importeinheit
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Aufbereitungseinheit

Integrationseinheit

Importeinheit
(Parser, Client)
syntaktische Analyse

semantische Analyse
(erzeugt Objekte)

Einfügen neuer Objekte
in Informationsraum

Informationswandler

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

� Aufbereitungseinheit

� Integrationseinheit

Die ImporteinheitrealisiertdenZugriff auf DatenexternerQuellen(sieheAbbil-
dung 4.6). Eine Realisierungkann durch Parsererfolgen,die Formateexterner
Quellensyntaktischverarbeitenkönnen.Dies ist Voraussetzungfür Zugriffe auf
enthalteneInformationen.Zur RealisierungvonParsernmüssendieGrammatiken
derzugrundeliegendenSprachenbeschriebenwerden.

EinekonkreteImporteinheitkannauchalsClient realisiertsein,falls ein Zu-
griff aufexterneQuellenvia Client/Server-Kommunikationmöglichist (etwaun-
ter Einsatzvon CORBA). ProprietäreZugriffsmöglichkeiten,die i.d.R. Bestand-
teil von Datenbankdistributionensind, müssenentsprechendintegriert werden.
Unabhängigvon der konkretenImplementierungbieten Importeinheitenextra-
hierteInformationendernachgeschaltetenAufbereitungseinheitan.

Die Aufbereitungseinheitgreift auf angeboteneDatenzu. Import- und Auf-
bereitungseinheitverfügendazuübereinestandardisierteinterneRepräsentation
externerDaten,dieunabhängigvonderSprachederQuelleist.DieAufbereitungs-
einheitextrahiertunterVerwendungspezifizierterZugriffsschnittstellenentspre-
chendeInformationenund erzeugtObjekteim Kontext desGroupwaresystems.
EserfolgtdadurcheineDatenkonvertierungausexternenFormatenin interneRe-
präsentationenderanwendungsspezifischen(hier biologischen)Informationsein-
heiten,die als Objektedargestelltwerden.Für dieseUmsetzungsind komplexe
semantischeMethodennotwendig,die die Abbildung internerRepräsentationen
von Informationseinheitenauf ObjektedesGroupwaresystemsrealisieren.Diese
semantischenMethodenmüssenmanuellfür jedesObjektmodelldesGroupware-
Systemsrealisiertwerden.

Das Einfügen neu erzeugterObjekte in entsprechendeInformationsräume
desGroupwaresystemsist Aufgabeder Integrationseinheit. Diese fungiert aus
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externe Quelle A

Symbol
Informationswandler

externe Quelle B

import(B)

interne Repräsentation

Privater
Informationsraum

Objekt

import(A)

Aufbereitung Integration

Datenbankkomponente

Kommunikationsschicht

Informationswandler

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

SichteinerDatenbankkomponentealsClient,derneueObjekteunterAnwendung
exportierterZugriffsdienstein entsprechendeInformationsräumeintegriert. Die
RealisierungderdazunotwendigenKommunikationerfolgt durchdie Kommuni-
kationsschicht.

WährenddieImporteinheitspezifischfür jeweiligeexterneQuellenentwickelt
werdenmuß,sind Aufbereitungs-und Integrationseinheitendavon unabhängig.
Sie operierenmit festgelegten internenStrukturensowie Anwendungsobjekten
desAnwendungskontexts und kommunizierenmit administrativenObjektendes
Groupwaresystems.Dasbedeutetinsbesondere,daßfür jedeDatenbankkompo-
nentelediglich eineAufbereitungs-und eineIntegrationseinheitentworfen wer-
den müssen,die beliebig von Informationswandlernwiederverwendetwerden
können.

Ein Informationswandlerwird durcheinGruppenmitgliedodereinenAgenten
aktiviert.Ein AgentkannetwaeineexterneQuelleüberwachenundneueEinträge
erkennen,die in einenlokalen Informationsraumimportiert werdensollen (sie-
heAbbildung4.7).Gruppenmitgliederkönneninteraktiv einenImport anstoßen.
Im RahmendesDatenimportserzeugteObjektewerdenzunächstim persönlichen
InformationsraumdesaktivierendenProzesseserzeugtundanschließendvon der
Integrationseinheitin dengemeinsamenGruppen-Informationsraummigriert.5

Aufgrundder komplexenSemantikim molekularbiologischenAnwendungs-
feld undoftmalsnur unzureichenddefinierterDatenformateexternerDatenbank-

5Sowohl Gruppenmitglieder, alsauchAgentenverfügenüberpersönlicheInformationsräume.
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externer externer

Software-Agent

überwacht überwacht

ImportImport

Import

Informationsraum A Informationsraum B

Informationsraum
lokaler

Informationswandler

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

betreiber, sind semantischeMethodenin der Aufbereitungseinheitnicht immer
umfassendgenugrealisierbar. Dahermuß,abhängigvon derQuelle,nachderau-
tomatisiertenAufbereitungeinmanuellesEingreifendurchGruppenmitgliederer-
möglicht werden,bevor dasObjekt in denGruppen-Informationsraumeingefügt
werdenkann.

Aufbereitungs-undIntegrationseinheitwerdendazuentkoppelt(sieheAbbil-
dung4.8). Von der AufbereitungseinheiterzeugteObjektesind zunächstin per-
sönlichenInformationsräumenvonGruppenmitgliedernenthalten.Eskönnennun
umfassendeModifikationenandenObjektendurchgeführtwerden,ohnedaßeine
Nebenläufigkeitskontrollenotwendigist: lediglichEigentümerpersönlicherInfor-
mationsräumebesitzenErlaubniszumschreibendenZugriff. NachAbschlußma-
nuellerBearbeitungenmigriert die IntegrationseinheitObjekteauspersönlichen
in dengemeinsamenInformationsraum.

SollenneueexterneQuellenin dasSystemintegriertwerden,mußeinentspre-
chenderInformationswandlerrealisiertwerden.Die Integrationin dasbestehende
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import(B)

interne Repräsentation

import(A)

Aufbereitung Integration

Informationswandler

Privater
Informationsraum

Objekt

Bearbeitung
manuelle

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

Systemist aufgrundder offenenArchitektur inkrementelldurchführbar. Soll zu
bestehenderDatenbankkomponenteund existierendenInformationswandlernei-
ne neueexterneQuelle integriert werden,muß lediglich die quellenspezifische
Importeinheitrealisiertwerden.Alle übrigenKomponentenkönnenwiederver-
wendetwerden.

4.7 Awareness

Wie bereits im letzten Kapitel angedeutet,findet Gruppenkommunikationauf
Sach-undKoordinationsebenestatt.Der InformationsaustauschdieSachebetref-
fenderfolgt rechnergestützt(via Email) oderdirekt (z.B. spontaneDiskussionen
zwischenGruppenmitgliedernvor der Kaffeemaschineoderbeim gemeinsamen
Mittagessen).Ein strukturierterrechnergestützterInformationsaustauschist auf
Sachebenein diesemAnwendungsgebietaufgrundderkomplexenSemantikauf-
wendigzu realisierenundwird in dieserArbeit nichtnäherbetrachtet.

Informationenzur KoordinationderArbeit in einerGruppe,d.h. Informatio-
nenüberTätigkeitenandererGruppenmitgliederin derVergangenheit,Gegenwart
und Zukunft, müssenrechnergestütztausgestauschtwerden, insbesonderevor
demHintergrundasynchronerArbeit undTelearbeit.Durch dieseArt Informati-
onsaustauschwird „ein gemeinsamesVerständnisderGruppenmitgliederüberdie
gemeinsamenTätigkeitenunddamitüberdie Gruppenarbeitgefördert.“([Bü98],
S. 41). Awareness-Informationenerzeugenbei Gruppenmitgliedernein psycho-
logischesExistenzbewußtsein:EinzelpersonensindBestandteileinerGruppeund
arbeitenkoordiniertaufdasgemeinsameGruppenzielhin.
Nach[Bü98] wird Awarenesswie folgt verstanden:
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Definition 13 (Awareness)
AwarenessbezeichnetdasWissen,auf demdasVerständnisdesArbeitsgesche-
hensberuht.

Somit ist AwarenessdasBindeglied (glue) zwischenMitgliederneinerGrup-
pe. Dadurchwird eineeffektivereGruppenarbeiterreicht,da die Kommunikati-
onsarbeitderGruppenmitgliederunterstütztwird.

In dieserArbeit betrifft Awarenessdie InhaltegemeinsamerInformationsräu-
me(work spaceawareness). FolgendeInformationensindfür Gruppenmitglieder
zurKoordinationihrerArbeit interessant:

� Gibt esneueObjekteim Informationsraum?

� WurdeeinbestimmtesInformationsobjektmodifiziert?

� FehlenObjekteim Informationsraum?

� Wennich einInformationsobjektnicht bearbeitenkann:vonwelchemGrup-
penmitgliedwird diesesObjektseitwannbearbeitet?6

DieseArt von Anfragenkönnenvon Gruppenmitgliedernjederzeitgestellt
werden.Anfragenwie „Wurdeein bestimmtesObjekt modifiziert?“ könnenei-
nemAgentenübergebenwerden,derGruppenmitgliedersofortüberderartigeEr-
eignisseunterrichtet.7

Um dieseArt von Anfragenbeantwortenzu können,müssenzu Objektenin
InformationsräumennebeninhaltlichenDatenzusätzlichentsprechendeVerwal-
tungsinformationenabgelegt werden.Interessantsind z.B. Zeitstempel,die be-
schreiben,wann ein Objekt kreiert oder modifiziert wurde. WelchesGruppen-
mitglied die entsprechendeOperationausgeführthat,mußebenfalls eingetragen
werden.

Diese Informationen werden in einer Klassenhierarchie,den Awareness-
Klassen, modelliert.DieseHierarchieist unabhängigvon konkretenAnwendun-
gen.UnterschiedlicheAnforderungenanAwareness-Informationenwerdendurch
KlasseninnerhalbdieserHierarchieabgebildet.InstanzenvonAwareness-Klassen
sindAwareness-Objekte.

Awareness-Datensind für jedesObjekt im Informationsraumspezifisch.Es
erfolgtdahereineAggregationdesAwareness-Objektsin daskonkreteObjektdes
Anwendungsfelds,wodurcheineexplizite persistenteVerwaltungvonAwareness-
Objektenvermiedenwird (sieheAbbildung4.9):dieVerwaltungsinstanzeinerDa-
tenbankkomponenteverwaltet insbesondereauchAwareness-Objekte.Allerdings

6BeimEinsatzeinerpessimistischenStrategiezur Nebenläufigkeitskontrolle.
7In derBioinformatik sprichmanauchvonAlert-Systemen.
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1
Awareness-Klasse

1
Anwendungsklasse

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

mußdie VerwaltungsinstanzentsprechendeAnfragenaufAwareness-Objekteun-
terstützen;vomAnfragedienstmüssensieangebotenwerden.

Awareness-Objektewerdenwie Anwendungsobjektedurch die Kommuni-
kationsschichtvon Datenbankkomponentenzu entsprechendenAnwendungs-
applikationentransportiert.Das bedeutet,daß zur Unterstützungdes Aware-
ness-Konzeptsdie InfrastrukturdesGroupwaresystemseingesetztwerdenkann.
Awareness-Informationenwerdenallgemeinmodelliertsowie realisiertundkön-
nen daherfür alle CSCW-Applikationenwiederverwendetwerden.Sollten zu-
künftigeAnwendungenweitergehendeAwareness-Informationenbenötigen,kön-
nen neue Awareness-Klassendurch Ableitung in die bestehendeHierarchie
der Awareness-Klassenintegriert werden.Bereits in Datenbanken existierende
Awareness-Objektesindvon solchenModifikationenderKlassenhierarchienicht
betroffen.

4.8 AusgewählteApplikationen

Nachdemin denvorangegangenenAbschnitteneineallgemeineInfrastrukturfür
ApplikationendesGroupwaresystemsentworfenwurde,werdenim verbleibenden
Teil diesesKapitelsexemplarischApplikationendargestellt,diebasierendaufder
eingeführtenInfrastrukturrealisiertundin derGruppeeingesetztwurden.

4.8.1 Zentrale Literatur verwaltung

Ziel der zentralenLiteraturverwaltungist es,einenfokussiertenund redundanz-
freien Datenbestandan LiteraturzitatenunterschiedlichenTyps zu unterhalten,
derprojektübergreifendvon allenGruppenmitgliederngenutztwerdenkann(vgl.
3.3.3).

Gemäßder beschriebenenArchitektur wird die zentraleLiteraturverwaltung
als Datenbankkomponentein der Datenhaltungsschichtmodelliert. Gemäßder
DefinitioneinerDatenbankkomponentemüssenfolgendeTeileentworfenwerden:

� PersistenterSpeicher, derLiteraturzitateenthält;
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Reference

JournalRef BookRef CitationRefSubmissionRef

Abbildung 4.10: Literaturobjektmodell.

� Verwaltungsinstanz,die diesenpersistentenSpeicherverwaltet;

� Kontrollinstanz,die eineStrategie zur Nebenläufigkeitskontrolle realisiert
unddamitKonsistenzderDatensicherstellt;

� Zugriffsdienst,überdendieDatenbankangesprochenwerdenkann.

PersistenterSpeicher

Als persistenterSpeicherwird eine Datenbankangenommen,die von einem
DBMS verwaltetwird. UnterEinsatzdesDBMS müssenLiteraturobjektein der
Datenbankabgelegt werden.Ein Literaturobjektist dabeieineInstanzeinerLite-
raturklasse(sieheAbbildung4.10).FolgendeLiteraturklassenwerdenbenötigt:in
einemwissenschaftlichenJournalveröffentlichterArtikel, submission,8 Buch,ci-
tation sowie nicht publizierteZitate (unpublished). DieseKlassenergebensich
aus der Analyse der Literaturreferenzen,die für die Proteinsequenzdatenbank
PIR-Internationaldefiniertwurden.Die weiterenzuunterstützendenProjektever-
fügenüberkeinedarüberhinausgehendenLiteraturklassen.

DieseverschiedenenLiteraturklassenwerdenals Hierarchiemodelliert.Die
allen KlassengemeinsamenInformationen,wie etwa Autorennamen,werdenin
einerabstraktenBasisklasse9 Reference10 abgelegt. Alle, konkreteLiteratur-
typenbeschreibendenKlassensind von dieserabstraktenBasisklasseabgeleitet.
SieenthaltenentsprechendeKlassenvariablenundMethoden.SollteeinneuerLi-
teraturtypnotwendigwerden,kanneineweitereKlasseleicht in die Hierarchie
integriert werden.In der LiteraturdatenbankenthalteneObjektesind von diesen
ModifikationendesObjektmodellsnichtbetroffen.
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Verwaltungseinheit
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Abbildung 4.11: Verwaltungseinheit einer Datenbankkomponente.

Verwaltungseinheit

Die VerwaltungseinheiteinerDatenbankkomponenteverwaltet denzugehörigen
persistentenSpeicher, d.h. Objekte,die in den persistentenSpeichereingefügt
wurden.Siestellt OperationenzurVerfügung,die aufdie Datenbankangewendet
werdenkönnen:insert, remove, get undupdate (sieheAbbildung4.11).
ZusätzlichwerdenvondieserInstanzIndex-Datenstrukturenverwaltet,diedieef-
fizienteBeantwortungvonAnfragenermöglichen.DieseStrukturenmüssenin je-
derdenDatenbankzustandmodifizierendenTransaktionaktualisiertwerden.Die
Verwaltungseinheitrealisiertsomitdie BasisfunktionalitätderDatenbank.

8DirekteEinreichungvon DatenbeieineröffentlichenDatenbank(sieheauch3.2.2).
9AbstrakteBasisklassebedeutet,daßvon dieserKlassekeineInstanz(Objekt)erzeugtwerden

kann.
10In der Bioinformatik hat sich der englischeBegriff referencefür Literaturverweiseetabliert

undwird daherauchin dieserArbeit verwendet.
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Kontrollinstanz

Basierendauf derVerwaltungsinstanzrealisiertdie KontrollinstanzfolgendeAn-
forderungen:

� NebenläufigkeitskontrollezurSicherstellungderKonsistenzderDaten;

� Redundanzfreiheit.

DerZugriff aufObjektederDatenbankist nurüberdievonVerwaltungsinstanzen
bereitgestelltenOperationenmöglich.

OptimistischeNebenläufigkeitskontrolle: Wie beschrieben,könnenoptimisti-
scheundpessimistischeStrategienzur Nebenläufigkeitskontrolleeingesetztwer-
den.I.d.R. werdenLiteraturobjekte,nachdemsie in denDatenbestandeingefügt
wurden,nichtmehrmodifiziert.AusnahmensindlediglichwissenschaftlicheArti-
kel,zudenenevtl. zueinemspäterenZeitpunktZusatzinformationen,wie etwadie
ZusammenfassungdesArtikels,eingefügtwerden.AufgrunddergeringenAnzahl
durchgeführterModifikationsoperationenundderdamiteinhergehendengeringen
Wahrscheinlichkeit, daßzweiGruppenmitgliedergleichzeitigdasselbeObjektbe-
arbeitenwollen (bei ca.100.000Literaturobjektenund 17 Gruppenmitgliedern),
wird beidieserDatenbankkomponenteeineoptimistischeStrategiezurNebenläu-
figkeitskontrolleeingesetzt(sieheAbbildung4.12).

Wie beiderpessimistischenVariantemußein ReplikateinesObjektszurMo-
difikationvonderjeweiligenAnwendungbeiderDatenbankkomponenteangefor-
dertwerden(checkout). DieseAnforderungist immererfolgreich,dabei derop-
timistischenVarianteangenommenwird, daßkein Konflikt auftretenwird. Nach
Abschlußder Modifikationenwird dasReplikat wieder an die Datenbankkom-
ponenteübergeben(checkin). Die Kontrollinstanzüberprüft,ob ein Konflikt ent-
standenist. DazuwerdendasmodifizierteReplikatsowie daspersistenteObjekt
derDatenbankverglichen.Im Konfliktfall wird die Anwendung,diedencheckin-
Dienst angeforderthat, sofort darüberinformiert. In einer interaktiven Anwen-
dungkönnendemGruppenmitgliedbeideVersionendesObjektspräsentiertwer-
den:dieaktuelleVersionin derDatenbanksowie dasmodifizierteReplikat.Durch
geeignetegraphischeDarstellungenkönnenUnterschiedezwischendenObjekten
ansprechendhervorgehobenwerden.Die inhaltlicheEntscheidung,welcheVersi-
on desLiteraturobjektsin der Datenbankgehaltenwerdensoll, liegt in der Ver-
antwortungdesGruppenmitglieds.

Tritt bei Ausführungeinescheckin-Diensteskein Konflikt auf,wird die persi-
stenteVersiondesObjektsdurchdaseingereichteReplikatersetzt.Im assoziierten
Awareness-ObjektwerdenentsprechendeInformationenaktualisiert.Sowird der
Zeitstempelaktualisiert,derdenZeitpunktderletztenModifikationbeschreibt.
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Client Zugriffsdienst Kontrollinstanz Verwaltungsinstanz

Transaktion

Modifikation

checkout(obj)
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checkin(obj’)
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update(obj,obj’)

conflict(obj,obj’)

Konfliktanalyse

a)
conflict(obj,obj’)
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Abbildung 4.12: Optimistische Variante zur Nebenläufigkeitskontrolle. 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 Clientprozeß durchgereicht. Dort kann je
nach Anwendung auf diese Situation eingegangen werden.

In Abbildung 4.13 ist der Konfliktfall dargestellt.Zwei Clients fordern das
gleicheObjekt zur Modifikation an.Es werdentransienteReplikateerzeugt,die
u.a.denZeitstempelder letztenModifikation despersistentenOriginalsenthal-
ten,undandie Clientprozesseübergeben.NachAbschlußderBearbeitungener-
folgt zunächstein checkin vom ProzeßClient 2. Estritt kein Konflikt auf, dadas
persistenteObjekt in der Zwischenzeitnicht manipuliertwurde.Daherwerden
die durchgeführtenModifikationen in den persistentenSpeicherübernommen.
DerZeitstempelderletztenVeränderungwird im persistentenObjektaktualisiert.
Zu einemspäterenZeitpunktaktiviert der ProzeßClient 1 ebenfalls denDienst
checkin. Bei derKonfliktanalysewird aufgrundderunterschiedlichenZeitstempel
der letztenVeränderungzwischenpersistentemObjektund transientemReplikat
ein Konflikt erkannt.Eswird derKonfliktbehandlungsdienstaktiviert.

Zur Konfliktbehandlungmuß die KontrollinstanzWissenüber die Seman-
tik der möglichen Literaturobjektebesitzen.Die Kontrollinstanzist ebenfalls
als Klassemodelliert.DieseKlasseverfügt über Wissendie Klassenhierarchie
der Literaturklassenbetreffend, d.h. der Entwurf der Klasse,die instantiiertdie
Funktionalitätder Kontrollinstanzrealisiert,ist abhängigvom Anwendungsob-
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Client 2DB-KomponenteClient 1

Modifikation

Modifikation

checkout(obj)

obj
checkout(obj)

obj

checkin(obj’’)
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checkin(obj’)
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b)
conflict(obj’,obj’’)

Abbildung 4.13: Konflikterkennung bei der optimistischen Variante der
Nebenläufigkeitskontrolle. Im Fall a) kann der checkin-Dienst erfolgreich
durchgeführt werden. Im Fall b) wurde in der Zwischenzeit das persistente
Objekt modifiziert. Das checkin schlägt fehl.

jektmodell.AufgrunddiesereinseitigenAbhängigkeit könnensemantischeKon-
flikterkennungsstrategien umgesetztwerden. Durch diese Trennungzwischen
Anwendungs-undadministrativemObjektmodellkönnenLiteraturklassenunab-
hängigvon deneingesetztenStrategienzur KonsistenzsicherungundGewährlei-
stungder Redundanzfreiheitentworfen werden.Insbesonderekönnendie einge-
setztenStrategien währenddesBetriebsangepaßtbzw. verändertwerden,ohne
daßdasAnwendungsobjektmodelldavon betroffenwäre.

Redundanzfreiheit: Die Sicherstellungder Redundanzfreiheitliegt ebenfalls
in der Kompetenzder Kontrollinstanz.Sie stellt sicher, daßLiteraturstellennur
genaueinmalin derDatenbankenthaltensind.Dazuist WissenüberdieSemantik
desjeweiligenLiteraturtypsnotwendig.Wie obenbeschrieben,ist derKlasse,die
die Kontrollinstanzrealisiert,dieKlassenhierarchiederLiteraturklassenbekannt.

Wie in 2.4.2dargestellt,ist dasProteinsequenzdatenbankprojektPIR-Interna-
tional eineKollaborationvon MIPS mit PartnernausdenUSA und Japan.Für
dieUnterstützungderDatenbankgruppebeiMIPS ist lediglichderamerikanische
Partnervon Bedeutung.Der interneDatenabgleichzwischender GruppeMIPS
undderamerikanischenGruppeerfolgt im wöchentlichenRhythmus.Dieserecht
lockereKoppelungderbeteiligtenGruppenkannzuRedundanzenin denDatenbe-
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Abbildung 4.14: Entstehung redundanter Information im lokalen Informa-
tionsraum am Beispiel eines Literaturzitats im Rahmen des Proteinse-
quenzdatenbankverbunds PIR-International.

ständenführen,speziellbei Literaturzitaten,daauchMitgliederweitererProjekte
bei MIPSdiesenzentralenLiteraturdienstnutzen.

Es kannder Fall eintreten,daßinnerhalbeinerWochedie gleicheLiteratur-
stellesowohl in Amerika,alsauchbei MIPS erfaßtwird (sieheAbbildung4.14).
JederneuenLiteraturstellewird eineindeutigerObjekt-Identifikatorzugeteilt.Da-
durchist esetwa in einerHTML-Seitesehrleicht realisierbar, einenlink auf das
entsprechendeLiteraturobjektin derLiteraturverwaltungzugenerieren.Ohnedaß
dieGruppebeiMIPSdarüberinformiertwurde,wird beimDatenabgleicheinRe-
plikat (ausinhaltlicherSicht)in denorganisationsweitenInformationsraumeinge-
führt.EinerneuenLiteraturstellewurdein AmerikadabeieinandererIdentifikator
zugeteiltals bei MIPS, da beideGruppenüberstrenggetrennteIdentifikatoren-
generierungssystemeverfügen.11 InhaltlichbeschreibendiesebeidenLiteraturob-
jektejedochdasgleicheZitat. Im RahmendesDatenabgleichsmußdieseSituation
erkanntwerden,um einedoppelteAufnahmedesZitatsunddamitRedundanzin
derzentralenLiteraturverwaltungzuvermeiden.

VerallgemeinertmandiesesSzenario,sowerdenvon losegekoppeltenGrup-
pen,die überlokale ReplikateeinesgemeinsamenInformationsraumsverfügen,
neueObjektenebenläufigeingefügt.AufgrundderlosenKoppelunggeschiehtdas

11DasFormatdererzeugtenIdentifikatorenist jedochbeibeidenGruppengleich.
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erweitertes Objektmodell

JournalRef

obj(NBRF)

obj’(NBRF)

SubmissionRef Stellvertreter

obj(MIPS)

Verweis
Ersetzen Literaturobjekt durch

Stellvertreterobjekt ersetzt

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

ohneWissenderPartner. Im RahmendesDatenabgleichsentstehenRedundanzen,
die behandeltwerdenmüssen.

DasErkennendieserSituationallein reichtnicht aus.Vielmehrmußadäquat
daraufreagiertwerden.Der Identifikator einer Literaturstellewird u.a. auchin
Annotationsdatenfeldernvon Proteinsequenzdatenbankobjekteneingetragen.Ei-
neForderungist, daßein IdentifikatorimmerzueinemgültigenLiteraturobjektin
derzentralenLiteraturverwaltungverweisenmuß.AußerdemdarfeinIdentifikator
nichtverändertwerden.Esist daherbeimDatenabgleichnichtmöglich,redundan-
te Zitate,die sich lediglich in ihren Identifikatorenunterscheiden,zu ignorieren.
VielmehrmüssendiesesynonymenIdentifikatoren,d.h.auf dasgleicheZitat ver-
weisend,vonderLiteraturverwaltungbehandeltwerden.12

In dieserSituationwerdenStellvertreterobjekteeingeführt(sieheAbbildung
4.15).Ein Stellvertreterobjektverfügtwie ein LiteraturobjektübereinenIdentifi-
kator. Der Inhalt diesesObjektsbestehtjedochlediglich ausdemgültigenIdenti-
fikator im Kontext derzentralenLiteraturverwaltung.D.h.einStellvertreterobjekt
enthältalsKlassenvariableeinenIdentifikator, derauf ein tatsächlichesLiteratur-
objektverweist.DasStellvertreterobjektwird alspseudo-Literaturobjektbetrach-

12DieseIdentifikatorensindsomitkeineSchlüsselim Datenbankkontext.
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Zugriffsdienst

Kontrollinstanz

Verwaltungsinstanz

Rechercheinstanz

DBMS

Indexdatenstrukturen

Informationen über Nutzung

Abbildung 4.16: Der Zugriffsdienst realisiert die Schnittstelle nach außen
und verdeckt dadurch interne Bereiche einer Datenbankkomponente und
deren technische Umsetzung.

tet.
Im obendargestelltenSzenariowird bei MIPS ein neuesStellvertreterobjekt

erzeugt.Dieseserhältals IdentifikatordenIdentifikatordesLiteraturobjekts,das
von der amerikanischenGruppegeneriertwurde.Die Klassenvariablewird auf
denWertdesIdentifikatorsdeskorrespondierendenLiteraturobjektsbeiMIPSge-
setzt.DasStellvertreterobjektrealisiertsomiteinenQuerverweisaufeinLiteratu-
robjektinnerhalbderLiteraturverwaltung.

Die Stellvertreterklasseist integriert in dieHierarchiederLiteraturklassenund
wird vonderabstraktenBasisklasseReference abgeleitet.

Grundsätzlichist diesesStellvertreterkonzeptallgemeinauf alle Arten von
Objektenin Datenbankkomponentenanwendbar, daalle Objekteübereindeutige
Objekt-IDsverfügen.JenachAnwendungkönnenbei Zugriffen auf Stellvertre-
terobjektedieenthaltenenQuerverweiseautomatisiertvonderVerwaltungsinstanz
unddamitfür die Anwendungtransparentverfolgt werden.In diesemFall ist der
Anwendungnicht bekannt,daßStellvertreterobjekteexistieren.Alternativ kann
derAnwendungdasStellvertreterobjektalsErgebnisangebotenwerden.

Zugriffsdienst

Der ZugriffsdiensteinerDatenbankkomponentestellt Dienstezur Verfügung,die
vonClientsgenutztwerdenkönnen.DurchdiesezusätzlicheTeilkomponentekön-
nendie darunterliegendenBereiche(Kontrollinstanz,Verwaltungsinstanz,persi-
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stenterSpeicher)unabhängigvondereingesetztenTechnologiederKommunikati-
onsschichtentwickeltwerden(sieheAbbildung4.16).DerZugriffsdienstrealisiert
die SchnittstellezwischenKommunikationsschichtundDatenbankkomponente.

Wird in derKommunikationsschichtCORBA eingesetzt,werdenvon Servern
exportierteSchnittstellenangebotenerDienstein IDL formuliert.Unabhängigvon
der konkretenImplementierungeinerDatenbankkomponenteund ihresOrts im
NetzwerkkönnenClientsanhandvonIDL-DefinitionenDiensteohnezusätzliches
Wissennutzen.

AngeboteneDienstemüssenausderSichtderAnwenderumfassendeRecher-
chenin denlokalenDatenbeständenermöglichen.Datenbankkomponentenkön-
nen daheroptional über Rechercheinstanzenverfügen,die komplexe Anfragen
optimiertbeantwortenkönnen.Dieswird notwendig,wenndie von Verwaltungs-
instanzeneingesetztenIndex-Datenstrukturennicht umfassendgenugsind. Er-
gebnissesolcherAnfragensind Listen von Objekt-Identifikatoren.Der Zugriff
auf entsprechendeObjekte im persistentenSpeicherist nur über Verwaltungs-
instanzenmöglich. Rechercheinstanzenwerdendurch Zugriffsdiensteebenfalls
nachaußenverdeckt:sie sind wie KontrollinstanzenzwischenZugriffsdiensten
und Verwaltungsinstanzenlokalisiert und damit integraler Bestandteilvon Da-
tenbankkomponenten,die nur überexportierteSchnittstellenzugänglichsind.Da
RecherchesystemelediglichlesendaufDatenbeständezugreifen,werdenKontrol-
linstanzenumgangen.

Nebender Bereitstellungvon Dienstender Verwaltungs-,Kontroll- und ggf.
Rechercheinstanz,werdenvom ZugriffsdienstInformationengesammelt,die sta-
tistischeAuswertungenüberdieNutzungvon Datenbankkomponentenerlauben.

EingabeneuerLiteraturstellen

In die zentraleLiteraturverwaltungmüssenneueZitateeingegebenwerden.Dies
kanngrundsätzlichmanuelloderautomatisierterfolgen.

Manuelle Eingabe: Bei der manuellenEingabemüssenGruppenmitglieder
durchgeeignetegraphischeEingabeformulareunterstütztwerden.DieseFormu-
laremüssenalle implementiertenunterschiedlichenLiteraturtypenanbieten.

Im RahmendertäglichenArbeit werdenvomwissenschaftlichenPersonalin-
teraktive Literaturrecherchendurchgeführt(sieheAbbildung 4.17).Dieseerfol-
genausschließlichüberdasWorld-Wide Web. RelevanteErgebnissesollenin die
lokaleLiteraturdatenbankkomponenteübernommenwerdenkönnenunddadurch
allenGruppenmitgliedernallerGruppenzurVerfügungstehen.Eswird gefordert,
in HTML dargestellteZitate unterZuhilfenahmeeinerinternenZwischenablage
viaMausin dieEingabeformularederlokalenLiteraturdatenbankkomponenteein-
tragenzu können(copy/paste). EventuelleDatenkonvertierungen,ausderHTML
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Literaturdatenbank
externe lokale

Literatur-
datenbankkomp.

copy/paste

Gruppe

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

Darstellungin diegruppeninterneObjektpräsentation,werdendabeiautomatisiert
durchgeführt.SolcheFormatproblemewerdenfür Gruppenmitgliedertransparent
automatisiertgelöst.

Automatisierte Eingabe: Im Rahmender Integration von Informationenaus
externenQuellenwerdenLiteraturzitateautomatisiertin die zentraleLiteratur-
verwaltungaufgenommen.Die entsprechendenDatenmüssendazuausexternen
Quellenextrahiertundin interneObjektrepräsentationenkonvertiertwerden.Das
EinfügenbasiertaufdervorhandenenInfrastruktur(sieheAbbildung4.18).

Dazuwird einentsprechenderInformationswandler(siehe4.6)realisiert.Die-
serenthältquellenspezifischeImport- und Aufbereitungseinheiten.Für die zen-
traleLiteraturverwaltungwurdeeineIntegrationseinheitentwickelt, die andieser
Stellewiederverwendetwerdenkann.
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datenbankkomp.
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Abbildung 4.18: Automatisierte Eingabe neuer Literaturstellen aus exter-
nen Quellen.

Integration von Literaturdiensten: Neben manuellen Literaturrecherchen
werdenLiteraturdienstebeauftragt,gemäßaufgestellterProfilewissenschaftliche
QuellennachentsprechenderneuerLiteratur zu durchsuchen.Resultatesolcher
LiteraturdienstewerdenGruppenmitgliedernals Email zugestellt.DieseErgeb-
nissesollenautomatisiertbearbeitetwerden.Die in denEmailsenthaltenenZitate
müssendazuextrahiertundmit derlokalenLiteraturverwaltungabgeglichenwer-
den.DiedazunotwendigeAnwendungmußdievondenLiteraturdienstenverwen-
detenFormateverstehen,umentsprechendeInformationenextrahierenundlokale
Literaturobjektegenerierenzu können.Das Einfügenerfolgt unter Inanspruch-
nahmedesZugriffsdienstesder Literaturdatenbankkomponente.Redundanzfrei-
heit wird durchdie KontrollinstanzderDatenbankkomponentegewährleistetund
mußvonderAnwendungdahernicht beachtetwerden.Realisiertwird diesdurch
literaturdienstspezifischeInformationswandler(siehe4.6).

4.8.2 SpezialisierteLiteratur verwaltung

Nebenden soebendargestelltenLiteraturrecherchen,die von Literaturdiensten
durchgeführtwerden,sollenGruppenmitgliederin der Durchführungmanueller
Literaturrecherchenin öffentlichenQuellenunterstütztwerden.Bei derLiteratu-
rarbeitmußein Gruppenmitglied,dasaneinembestimmtenThemaarbeitet,im-
mer wiederähnlicheArbeitsschrittedurchführen,um überneuesteLiteratur in-
formiert zu werden.Die erzieltenErgebnissewerdenmanuellanalysiert.Diese
alltäglicheArbeit soll voneinemLiteraturagenten,deralsStellvertreterdesGrup-
penmitgliedsgegenübereinerexternenLiteraturdatenbankauftritt, automatisiert
durchgeführtwerden(sieheAbbildung4.19).

Gruppenmitgliederlegen dazuProfile fest, die z.B. ausListen von Schlag-
wörtern bestehenkönnen.AnhanddieserProfile führenLiteraturagentenregel-
mäßigRecherchenin denangegebenenöffentlichenLiteraturdatenbankendurch.
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ErzielteErgebnissewerdenin Datenbanken gesammelt,die spezifischfür Profi-
le angelegt undverwaltetwerden.Gruppenmitgliederwerdenin derAuswertung
dieserErgebnisseunterstützt.Sowerdenz.B.nachAnmeldungeinesGruppenmit-
gliedesneueTreffer präsentiert.WährendderSichtungderLiteraturzitatekönnen
Mitglieder entscheiden,ob ein Zitat relevant oder irrelavant ist. Durch geeigne-
te graphischeBedienoberflächenkönnenauf dieseArt Zitate durch Mausklick
entwederin die zentraleLiteraturverwaltungübernommenoderalsuninteressant
markiert werden.Ein als uninteressantmarkiertesZitat darf zu einemspäteren
ZeitpunktnichtmehralsneuesZitat vomAgentenangebotenwerden.Daherwer-
denentsprechendeInformationenin einerspezialisiertenLiteraturdatenbankkom-
ponenteaufgehoben.

Diesespeziellauf ProfilezugeschnittenenLiteraturdatenbankenwerdenana-
log derzentralenLiteraturverwaltungmodelliert.AssoziierteAwareness-Objekte
ermöglichendie Entscheidung,ob ein Literaturobjektneu ist und daherGrup-
penmitgliedernangebotenwerdenmuß.Die Entscheidung,daßein Objekt nicht
relevantzumErreichendesGruppenzielsist,wird ebenfalls im Awareness-Objekt
abgelegt. So kannzu einemspäterenZeitpunktnachvollzogenwerden,welches
Mitglied welcheLiteraturobjektebegutachtethat.Insbesondereist esmöglich,ur-
sprünglichalsuninteressantklassifizierteZitatezu einemspäterenZeitpunktals
relevantein dengruppenweitenInformationsraumzu übernehmen.Spezialisierte
Literaturdatenbanken könnenprojektspezifischoderauchfür individuelleGrup-
penmitgliederangelegt werden.DasSichtenerzielterErgebnisseist somit auch
voneinerGruppenebenläufigdurchführbar. Die in derKontrollinstanzderDaten-
bankkomponenterealisierteStrategie zur Nebenläufigkeitskontrolle stellt sicher,
daßneueZitate immernur genaueinemGruppenmitgliedzur Begutachtungvor-
gelegt werden.Die AbarbeitungneuerTreffer kanndahervon allenGruppenmit-
gliedernarbeitsteiligerledigtwerden.

Zur SichtungdervonAgentenerzieltenTreffer mußeinegeeignetegraphische
Bedienoberflächeangebotenwerden,die die einfacheÜbernahmein die zentrale
LiteraturverwaltungdurchMausklickermöglicht.

AnhandderalsinteressanteingestuftenZitatesollenLiteraturagentenzugrun-
deliegendeProfileüberprüfenundggf.Verbesserungsvorschlägeunterbreiten,um
genauereunddamiteffizientereSuchenzuermöglichen.DieseVerbesserungsvor-
schlägewerdendenGruppenmitgliedernpräsentiert,die entsprechendeEntschei-
dungenfällenmüssen.

Das ErstelleneinesProfils ist oftmals keine einfacheAufgabe.NeueMit-
gliedereinerGruppesind mit Details zugrundeliegenderProjekteoftmals noch
nicht genugvertraut.DahersollenLiteraturagentenanhandexistierenderLitera-
tursammlungeneigenständigProfile vorschlagen.DieseVorschlägekönnenan-
schließendvon Gruppenmitgliedernüberarbeitetbzw. angepaßtwerden.
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4.8.3 Managementvon Proteinsequenzen

Wie in 3.2.2dargestellt,werdenvoneinerUntergruppevonMIPSProteinsequen-
zenverwaltet.Zusammenmit PartnernausdenUSA und Japanwird die Prote-
insequenzdatenbankPIR-Internationalerstellt,gepflegt, präsentiertund verteilt.
Managementvon Proteinsequenzenbedeutethier in ersterLinie dasEinfügen
neuerProteinsequenzenin den gemeinsamenInformationsraumder Proteinse-
quenzdatenbanksowie die AnreicherungderRohdatenmit biologischenZusatz-
informationen.Gruppenzielist, einemöglichstvollständige,redundanzfreieund
qualitativ hochwertigannotierteProteinsequenzdatenbankderwissenschaftlichen
Öffentlichkeit anbietenzukönnen.

VerallgemeinertbestehtbeiderKollaborationvonPIR-Internationalfolgende
Situation:eineMengevonGruppenarbeitetin einemgemeinsamenInformations-
raum.Da dieseGruppenüberverschiedeneKontinenteverteilt sind,verfügt jede
GruppeausEffizienzgründenüberlokale Kopiender Objektedesgemeinsamen
Informationsraums.Auf diesenReplikatenwerdenlokal Änderungendurchge-
führt. AußerdemwerdenneueObjektein den lokalen Informationsraumeinge-
fügt. Im ZugeeinesregelmäßigenDatenabgleichs(etwa wöchentlich)werdenal-
le lokalenObjektealler lokalenInformationsräumemiteinanderabgeglichen,um
KonsistenzderenthaltenenInformationenzu erreichen.Die Gruppensindunter-
einanderlosegekoppelt:Koordinationerfolgt lediglichdurchdirekteAbsprachen
undwöchentlicheDatenabgleiche.

Für dieseArbeit ist die UnterstützungeinzelnerGruppenin ihrer nebenläufi-
genArbeit auf demlokalenInformationsrauminteressant.Zur Konsistenzsiche-
rungvonObjektenzwischenlokalenInformationsräumenderPartnerderProtein-
sequenzdatenbankwird auf [Kap95] verwiesen.Im folgendenwird repräsentativ
die AnnotationsgruppebeiMIPS betrachtet.

Ar chiv für Proteinsequenzen

GemäßdenForderungenunter3.2.2wird ein Archiv für Proteinsequenzenbenö-
tigt. JedeneueProteinsequenz,die in denInformationsraumderProteinsequenz-
datenbankeingefügtwird, wird dort abgelegt. Im Zugeder Datenpflege können
Situationenauftreten,in denenzwei verschiedeneProteinobjektezu einemzu-
sammengefaßtwerden.DurchEinträgeim Archiv kannjedochjederzeitüberprüft
werden,obbestimmteProteinsequenzenin denInformationsraumimportiertwor-
densind.

DiesesArchiv wird analogderLiteraturverwaltungalsDatenbankkomponente
modelliert.Als persistenterSpeicherdienteineDatenbank,dievoneinemDBMS
verwaltetwird. Die Verwaltungsinstanzstellt analogder Verwaltungsinstanzder
LiteraturverwaltungdienotwendigenBasisoperationenbereit.
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Die KontrollinstanzgewährleistetRedundanzfreiheit.Für dasArchiv bedeu-
tet dies,daßdie gleicheSequenzausdemgleichenEintrageinerexternenQuelle
nichtdoppelteingefügtwerdendarf.13 Objekteim Archiv unterliegenkeinerPfle-
ge. Allerdings mußdie Möglichkeit der Modifikation gegebenwerden,um bei-
spielsweiseFehler, die in Quellenexistiertenund importiertwurden,behebenzu
können.DasArchiv mußkeinehoheVerfügbarkeit gewährleisten,da Anfragen
undModifikationeneherseltenvonGruppenmitgliederndurchgeführtwerden.Es
wird dahereinepessimistischeStrategie derNebenläufigkeitskontrolleangewen-
det(siehe4.2.2).

Annotation

AnnotationbeinhaltetdieTeilaufgabenEingabe, PflegeundPräsentationbiologi-
scherDaten.Zur RealisierungdieserTeilaufgabenvor demHintergrundderGrup-
penunterstützungmüssenbeimEntwurfdieunter3.2.2aufgestelltenForderungen
berücksichtigtwerden.

Eingabe: NeueProteinsequenzenwerdenautomatisiertausöffentlichenDaten-
bankenin denGruppen-Informationsraumeingefügt.Für dieseAufgabewird ein
Informationswandlereingesetzt(siehe4.6).Die zugrundeliegendenexternenDa-
tenbanken,die hier alsQuelledienen,zeichnensichdurchkomplexeSemantiken
aus.DabeimEntwurfderDatenformateviel WertaufLesbarkeit gelegt wurde,ist
dieEntwicklungentsprechenderParseraufwendig.Unabhängigvondiesenbeider
ImplementierungauftretendenProblemekanneinkonkreterInformationswandler
inkrementellin dasbestehendeSystemübernommenwerden.Konsistenzsiche-
rung und Gewährleistungvon Redundanzfreiheitwird von der entsprechenden
Datenbankkomponentedurchgeführt.

Pflege: Objekteim gemeinsamenInformationsraummüssengepflegt werden.
DiesePflegekannentwedermanuelloderautomatisierterfolgen.Zur Konsistenz-
sicherungwird bei derProteinsequenzdatenbankkomponenteeinepessimistische
Strategie zur Nebenläufigkeitskontrolleeingesetzt.Die manuelleBearbeitungei-
nesObjektskannmehrereTagedauern.Geradevor demHintergrundder Tele-
arbeit,die von einigenGruppenmitgliederndieserGruppewahrgenommenwird,
kannnichtdavonausgegangenwerden,daßumfangreicheBearbeitungenvonOb-
jekten innerhalbeinesTagesdurchgeführtwerdenkönnen.Die Wahrscheinlich-
keit, daßsowohl ein Gruppenmitgliedalsauchein automatisiertablaufenderPro-

13Dasbedeutetinsbesondere,daßdieProteinsequenzfür sichnichteindeutigist. Einebestimm-
te Proteinsequenzkannmehrfachim Archiv enthaltensein,vorausgesetzt,die Quellensindunter-
schiedlich.
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zeßim Rahmender Pflegearbeitenein Objekt gleichzeitigbearbeitenwollen, ist
daherrelativ hoch.Speziellan Wochenenden:um Rechnerressourcenmöglichst
gut auszunutzen,werdenautomatisierteÄnderungenwochenendsdurchgeführt.
GruppenmitgliederkönnenjedochandererseitsamFreitagObjektemit nachHau-
segenommenhaben,um sie in der kommendenWochewiederin denGruppen-
Informationsraumaktualisierteinzufügen.Da Annotieren,dasdieserPflege zu-
grundeliegt, einemitunteraufwendigeTätigkeit ist, die Ergebnisserecheninten-
siver Analyseprogrammeerfordernkann, ist Sicherstellungder Konsistenzdie
wichtigsteForderung.

Bei der manuellenPflege müssenGruppenmitgliederzu modifizierendeOb-
jektebei derentsprechendenDatenbankkomponenteanfordern(sieheAbbildung
4.20).Dabeisoll einGruppenmitgliedjedochnichtwissenmüssen,welcheDaten-
bankkomponentedasentsprechendeObjektverwaltet:derZugriff erfolgt transpa-
rentdurchSpezifikationeinerObjekt-ID.

IstdasangeforderteObjektverfügbar, wird einReplikatim persönlichenInfor-
mationsraumdesGruppenmitgliedsangelegt.Damit liegt esin derVerantwortung
diesesGruppenmitglieds,welcheModifikationenauf dem Objekt durchgeführt
werden.Das weitereKopieren,etwa auf Diskette,um z.B. zu Hauseweiterzu-
arbeiten,ist möglich. Außerdemkann die Verantwortungan ein anderesGrup-
penmitgliedübertragenwerden,um z.B. SpezialwisseneinesKollegenoderei-
ner Kollegin auszunutzen.In diesemFall migriert dasevtl. schonmodifizierte
Objekt in denentsprechendenpersönlichenInformationsraumdiesesMitglieds.
DieseMigration wird im Awareness-Objektvermerkt.14 Dasneuverantwortliche
GruppenmitgliedkannnachAbschlußder ModifikationendasObjekt entweder
andasursprünglicheMitglied zurückgebenodereigenständigandie Datenbank-
komponentezurückreichen.

AllgemeinwerdennachAbschlußderBearbeitungObjekteauspersönlichen
Informationsräumenin dengemeinsamenGruppen-Informationsraumzurückge-
geben.Die Kontrollinstanz,die die Nebenläufigkeitskontrolle realisiert,stellt si-
cher, daßdaseingereichteReplikatmit demübereinstimmt,daszueinemfrüheren
Zeitpunktangefordertwurde.Dadurchwird ausgeschlossen,daßveralteteObjek-
te,die ein Gruppenmitgliedz.B.aufeinerDiskettefindet,ausVersehenwiederin
denDatensatzintegriert werden.DieseGewährleistungbasiertauf Zeitstempeln,
die im Awareness-Objekteingetragenwerden.

14Wird ein Objekt von einemGruppenmitgliedan ein anderesGruppenmitgliedam System
vorbei migriert, z.B. via Diskette, kann keine entsprechendeEintragungim Awareness-Objekt
durchgeführtwerden.Allerdingswird derFall erkannt,wenndiesesandereGruppenmitgliedein
modifiziertesObjektbeiderDatenbankkomponenteeinreichenwill. Die Absenderinformationund
derVermerkim Awareness-Objektbzgl.desGruppenmitglieds,daseinReplikatanforderte,stim-
mennicht überein.
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Präsentation: Die in den gemeinsamenInformationsräumenenthaltenenan-
wendungsspezifischenDatenmüssen,je nachZugriffsbestimmungender jewei-
ligenProjekte,derwissenschaftlichenÖffentlichkeit präsentiertwerden.Die Pro-
teinsequenzdatenbankist öffentlich,d.h.jedesObjektist öffentlichunddarfsomit
von allenInteressiertenweltweit eingesehenwerden,sobaldgruppeninterneKri-
terienerfüllt sind.

Um diesePräsentationzuermöglichen,existiereneineVielzahlvonMöglich-
keiten,dieangebotenwerdensollen.Allgemeinkannzwischenderstatischenund
dynamischenBereitstellungunterschiedenwerden.

Bei der statischenVariantewerdenObjektezu einembestimmtenZeitpunkt
kopiertundanschließendentsprechendaufbereitet.Zugriff wird durchdenDienst
ftp ermöglicht,durchden Interessiertelokale Kopiender Datenin einembe-
stimmtenFormatalsTextdateierhaltenkönnen.Alternativ wird derDatenbestand
auf einemMassenmedium(CD-ROM, DVD) verschickt.Jedesanwendungsspe-
zifischeObjekt muß gemäßder zugrundeliegendenKlassendefinitionüber Me-
thodenverfügen,die deninternenZustanddesObjektsin dasentsprechendeFor-
mat der Bereitstellungexportierenkönnen.Das Erstelleneiner entsprechenden
Datensammlungkann sehr leicht realisiertwerden,indem durch den gesamten
Informationsraumnavigiert und von jedembesuchtenObjekt die entsprechende
Exportmethodeaufgerufenwird. Auf dieseWeisekönnenmehrereunterschiedli-
cheFormateparallelunterstütztwerden.Die auf dieseWeiseerzeugteKopieder
Datensammlungdarf inhaltlichnichtmehrmodifiziertwerden.

Bei der dynamischenAlternative der Datenpräsentationkann unterschieden
werden,obdieseinteraktiv übereineBedienoberflächeoderauseinemProgramm
herausautomatisierterfolgensoll.

Der interaktiveDatenzugriff erfolgt überdasWorld-WideWeb. Dadurchkann
weltweit aufbiologischeInformationeneinerRessourcezugegriffenwerden,vor-
ausgesetzt,die entsprechendeBrowser-Software sowie ein Internetzugangsind
vorhanden.JenachKomplexität werdenInformationenin HTML-Seitenoderin-
nerhalbeinesJava-Applets,dasin derBrowser-Softwareabläuft,präsentiert.

Der dynamischeZugriff auseinerAnwendungheraus,die auf einembeliebi-
genRechnerim Internetabläuft,soll soeinfachdurchführbarsein,alswärendie
Datenlokal vorhanden.Datenwerdenvon der Informationsressourceübereinen
Server angeboten.Als KommunikationsschichtempfiehltsichandieserStelleer-
neutderOMG-StandardCORBA. NachBereitstellenderIDL-Definitionendurch
denDienstanbieterkönnendemServernichtbekannteClientsdie von ihm expor-
tiertenSchnittstellennutzen,indemgemäßder SchnittstellenClientsentwickelt
werden.Auch auseinemJava-Appletheraus,daszwar der Datenbankbetreiber
entwickelt hat,dasaberbeimentferntenClientabläuft,kannderDatenzugriff ba-
sierendaufCORBA transparentrealisiertwerden.
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Klassifikation von Proteinsequenzen

Durch die Klassifikation von ProteinsequenzenwerdenZusammenhängezwi-
schenProteinobjektenim gemeinsamenInformationsraumhergestellt.Aufgrund
der hierarchischenEinteilungin Familien und Superfamilien (vgl. 3.2.2)erfolgt
außerdemeineStrukturierungderObjekte.Die Klassifikationenerfolgenanhand
derÄhnlichkeit von Proteinsequenzen.DazuwerdenentsprechendeAlgorithmen
angewendet(siehe[BGM � 99]).

Die Klassifikationsinformationenwerdendurch eine eigenständigeDaten-
bankkomponentemodelliert. Auf diesemInformationsraumwerdenunter Ein-
satzentsprechenderAnalysealgorithmeninkrementellKlassifikationsinformatio-
nen verwaltet. Erzielte Ergebnissewerdenin die Proteinobjekteder Proteinse-
quenzdatenbankkomponenteautomatisiertdurchdenobenbeschriebenenMecha-
nismusintegriert.DadieDurchführungderKlassifikationfastausschließlichauto-
matisiertundvoneinemeinzelnenGruppenmitgliedduchgeführtwird, wird dieser
Aspekthiernichtnäherbetrachtet.

4.8.4 SystematischeGenomsequenzierungsprojekte

Von denin 3.2dargestelltenGruppenwerdendieGruppen,dieansystematischen
Genomsequenzierungsprojektenbeteiligt sind, im prototypischenGroupwaresy-
stemnur partiell unterstützt.Bei derRechnerunterstützungwird nur derTeil be-
trachtet,der die Verbindungzur oben beschriebenenProteinsequenzdatenbank
darstellt.15 HabenDaten innerhalbdiesesProjektseinenZustanderreicht,der
diePublikationderInformationenerlaubt,werdenSequenzdatenundihreZusatz-
informationensowohl bei der zuständigenNukleinsäuredatenbank,als auchbei
der hier beschriebenenProteinsequenzdatenbankeingereicht.Für dieseAufgabe
sollen die in diesemProjekt arbeitendenGruppenmitgliederdurch dasCSCW-
Systemunterstütztwerden.

Die im Sequenzierungsprojektvom Informatikkoordinatorgesammeltenund
aufbereitetenDatenwerdenals Objektein einerorganismusspezifischenDaten-
bankkomponenteverwaltet (sieheAbbildung 4.21). Zu einemgeeignetenZeit-
punktwird derExportderDatendurchein Gruppenmitgliedangestoßen.Für die
Nukleinsäuredatenbankbedeutetdies,daßdie durchdie Objekterepräsentierten
biologischenInformationenentsprechendden AnforderungendesexternenDa-
tenbankbetreibersals Textdateienin definiertemFormatdarzustellensind. Dies
wird durcheinenInformationswandlerermöglicht.

15Wie eine allgemeineUnterstützungfür dieseArt von Projektenin der Molekularbiologie
durchein Managementsystemaussehenkann,wird derzeitin einerDissertationbei MIPS erar-
beitet.

106



4.8. AUSGEWÄHLTE APPLIKATIONEN

Fürdie IntegrationderDatenin denInformationsraumderProteinsequenzda-
tenbankwird analogderDarstellungin 4.6einentsprechenderInformationswand-
ler erstellt.Die ImporteinheitdesInformationswandlerskanndabeidirektaufMe-
thodenderObjekteüberdie beschriebeneInfrastrukturzugreifen.Die Konvertie-
rung in die Proteinobjektekannvon derAufbereitungseinheitin dieserSituation
vollständigautomatisierterfolgen,da zwischenbeidenGruppenAbsprachenin
Bezugauf die Dateninhalte(Semantik)durchgeführtwurden.Die Integrations-
einheit schließlichfügt überdie KommunikationsschichtunterAnwendungdes
Zugriffsdienstesder ProteinsequenzdatenbankkomponenteneueObjekte in den
gemeinsamenGruppen-Informationsraumein.
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Abbildung 4.19: Spezialisierte Literatursammlungen unter Einsatz von Li-
teraturagenten.
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Abbildung 4.20: Pessimistische Variante zur Nebenläufigkeitskontrolle.
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Abbildung 4.21: Automatisierter Informationsexport aus projektspezifi-
schen Informationsräumen in externe bzw. lokale Informationsräume.
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Kapitel 5

Realisierungdesentworfenen
Groupwaresystems

In diesemKapitel wird auf Implementierungsaspektedesprototypisch entwickel-
tenGroupwaresystemseingegangen.GemäßdenEntwürfendesvorangegangenen
Kapitelswird zunächstdie allgemeineRealisierungvonDatenbankkomponenten,
derKommunikationsschichtsowievonInformationswandlerndargestellt.Speziel-
le AspekteausgewählerApplikationenschließensich an.

5.1 Datenbankkomponente

EineDatenbankkomponenteist eineEinheit im Groupwaresystemmit folgenden
Aufgaben:

� Verwaltungvon ObjekteneinesAnwendungsobjektmodells.

� RealisierungeinerStrategiezur Nebenläufigkeitskontrolle.

� Evtl. ZusicherungvonRedundanzfreiheit.

� BereitstellungvonZugriffsmöglichkeitenaufpersistenteObjektegemäßder
eingesetztenKommunikationstechnologie.

Zur Verwaltungaller ObjektedesAnwendungsmodellskönnenmehrereDa-
tenbankkomponenteneingesetztwerden.Das einer konkretenKomponentezu-
grundeliegendeObjektmodelldeckt daheru.U. nur einengewissenTeilbereich
desAnwendungsgebietsab.

Eine Datenbankkomponentebesteht(gemäßDefinition, siehe4.3.2)ausden
verschiedenenUntereinheitenPersistenterSpeicher, Verwaltungsinstanz,Kontrol-
linstanzundZugriffsdienst, die in ihrerGesamtheitdie Funktionalitätrealisieren.
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5.1.1 PersistenterSpeicher

Einsatz einesDBMS

Im persistentenSpeicherwerdenAnwendungsobjekteabgelegt. D.h. dieseOb-
jekteexistierenlängeralsderProzeß,dersieerzeugthat (Definition Persistenz).
Die OrganisationaufsystemnaherEbenewird durchkommerziellverfügbareDa-
tenbankmanagementsysteme(DBMS) übernommen.Da auf Modellierungsebene
Objekteentworfen werden,mußdaseingesetzteDBMS in der Lagesein,diese
Objektein einerDatenbankabzubilden.

Im wesentlichengibt esderzeitzwei Typenvon DBMS: Bei relationalenDa-
tenbanken erfolgt die Ablage der Anwendungsdatenin Tabellengemäßeinem
Entity-Relationship-Modell,bei objektorientiertenDatenbanken werdenObjek-
te gespeichert.Liegt einerAnwendungein Objektmodellzugrundeund soll ein
relationalesDMBS (RDBMS) zumEinsatzkommen,mußeineÄnderungderIn-
formationsrepräsentationvonObjektenin Tabellenerfolgen.DabeimüssenTech-
nikenderobjektorientiertenWelt, wie z.B. VererbungundPolymorphismus,ent-
sprechendabgebildetwerden.Esist zubeachten,daßObjektidentitätbesteht:zwei
Objekte,die sich in ihren Zuständennicht unterscheiden,unterscheidensich in
ihrer Identität.In relationalenDatenbankenunterscheidensichzwei Einträgenur
durchihre Werte.EinfacheÄnderungenamObjektmodell,etwa dasAbleitenei-
ner neuenKlassevon einerbestehenden,führenzu keinenweitergehendenÄn-
derungenan der objektorientiertenDatenbank.Liegt einerelationaleDatenbank
zugrunde,könnenumfangreicheReorganisationenderTabellendie Folgesein.

DasOODBMS ObjectStore

Aufgrund der Dynamik und der komplexen Objekte diesesAnwendungsge-
biets sowie der vielfältigen Abhängigkeiten zwischenden Objekten,wird ein
OODBMSbevorzugt.Eswird ObjectStore von ObjectDesigneingesetzt,dasals
C++ Klassenbibliothekvorliegt.1 ObjektorientierteDatenbanken verfügenüber
kein explizites Schema.VielmehrwurdedurchdasObjektmodellbereitsfestge-
legt, welcheObjektein der Datenbankverwaltet werden.Änderungenbzw. Er-
weiterungenerfolgenzunächstam Objektmodell.WerdenexistierendeKlassen
modifiziert,müssenpersistenteObjekte,die InstanzendieserKlassendarstellen,
entsprechendangepaßtwerden.Dazuwerdenvon objekt-orientiertenDatenbank-
managementsystemeni.d.R. Schema-Evolutionswerkzeugebereitgestellt.Diese
erlaubenentsprechendeAnpassungenbereitsin Datenbanken existierenderOb-
jekte.NeueKlassenkönneninkrementellhinzugefügtwerden.Bereitsexistieren-

1Mittlerweile wird auchJava unterstützt.Sowohl C++- als auchJava-Applikationenkönnen
auf diegleicheDatenbankzugreifen.
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DBMS 1 DBMS 2

Verwaltungsinstanz

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 führt lediglich zu Ver-
änderungen in der Verwaltungsinstanz. Hierarchisch höher angesiedelte
Einheiten einer Datenbankkomponente sind davon nicht betroffen.

deObjektesinddavonnichtbetroffen.
ObjectStore ist alsverteiltesSystemrealisiert.Die Datenbankwird voneinem

Serververwaltet.Anwendungen,dieaufDatenbankenzugreifen,sindDatenbank-
clients.Zur PerformanzsteigerungverfügtjedeMaschine,aufdereinDatenbank-
client läuft, über einenZwischenspeicher(cache), der eineneffizientenZugriff
aufbereitsgeladeneSeitenermöglicht.EineVerwaltungseinheit(cachemanager)
gewährleistetKonsistenzzwischeneinemlokalenZwischenspeicherundderDa-
tenbankbeimServer.

5.1.2 Verwaltungsinstanz

Die VerwaltungsinstanzverwaltetdenpersistentenSpeicher, d.h.regeltdie interne
Organisationder Anwendungsobjektein Datenbanken desDBMS. Dasanwen-
dungsspezifischeObjektmodellwird unabhängigvom eingesetztenDBMS ent-
wickelt.DerdatenbankspezifischeTeil, insbesondereDBMS abhängigerQuellco-
de,wird in derVerwaltungsinstanzgebündelt.EserfolgtdadurcheineKapselung.
Soll daseingesetzteDBMS ausgestauschtwerden,ist lediglich dieserTeil einer
Datenbankkomponenteentsprechendzuverändern.

Darüberhinauskanndie physikalischeAblagederDatenvon mehralseinem
DBMS realisiertsein(sieheAbbildung5.1).Die Verwaltungsinstanzbedientsich
dabeiderFunktionalitätendieserDBMS, die sieintegriert.

NebenBasisoperationen,wie insert, remove, get undupdate, werden
je nachAnwendungweitereOperationenangeboten(z.B.checkout,checkin,
merge, etc.)Der Zugriff auf persistenteObjekteerfolgt innerhalbvon Transak-
tionen,die die ACID-Forderungenerfüllen(vgl. 4.2.1).

113



5.1. DATENBANKKOMPONENTE

Manager A Manager B Manager C

OSManager

Abbildung 5.2: Datenbankkomponenten verfügen über spezialisierte Ma-
nagerklassen, die die Verwaltung des persistenten Speichers durch Kom-
munikation mit den jeweils eingesetzten Datenbankmanagementsystemen
durchführen. Allgemeine Funktionalitäten 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. Außerhalb dieser Klassen muß kein
Wissen über das eingesetzte DBMS vorhanden sein.

Zur RealisierungderVerwaltungsinstanzwird ebenfalls ein Objektmodeller-
zeugt.BeiderAnalysedererforderlichenFunktionalitätenkönnenallgemeineTei-
le in einerBasisklassegekapseltwerden.Allen konkretenVerwaltungsinstanzen
liegenKlassenzugrunde,die vondieserBasisklasseabgeleitetwerden.

Die BasisklasseOSManager,2 die ObjectStore-spezifischeBasisklasse,rea-
lisiert MethodenzumAnlegenundÖffnenvonDatenbankensowie zumErzeugen
von Wurzelobjekten3 und ihrem Zugriff. AbgeleiteteKlassenwerdenallgemein
alsDatenbankmanagerklassenbezeichnet(sieheAbbildung5.2).DieseManager-
klassensind abhängigvom Objektmodellder entsprechendenAnwendung.Die
Methodeinsert z.B. erwartetObjektedesObjektmodellsder entsprechenden
AnwendungalsParameter.

NebendemBereitstellendieserBasisoperationenverwaltetdieVerwaltungsin-
stanzoptionalIndexdatenstrukturen.DieseermöglicheneinenoptimiertenZugriff
aufObjekte.EineNavigationdurchdiegesamteDatenbankallerObjektewird da-
durchvermieden,umspezifizierteAnfragekriterienzuüberprüfen.Die eingesetz-
ten Datenstrukturensind dabeiabhängigvom anwendungsspezifischenObjekt-
modell sowie denerwartetenAnfragen.GegenüberRDBMS, denenmit der Re-
lationenalgebraein mathematischesModell zugrundeliegt, ist bei OODBMSein
Mehraufwandim Hinblick auf die optimierteAusführunggestellterAnfragenzu

2OS stehtfür ObjectStore.
3WurzelobjekterealisierenEinstiegspunktein denpersistentenSpeicher. Anwendungsobjekte

werdenunterdiesenWurzelneingefügt.DenWurzelobjektenwerdenvon denAnwendungsappli-
kationenNamenzugeteilt,überdieein Zugriff von allenProzessenausermöglichtwird.
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OODBMS RDBMS

Verwaltungsinstanz

OODB-Manager RDB-Manager

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

leisten.Grundsätzlichkannbei einerAnfragedie gesamteSemantikderObjekte
ausgenutztwerden.Allerdingsist ausPerformanzgründendiesnicht praktikabel,
fallsdie AnzahlderObjekteeinekritischeGrößeüberschreitet(abhängigvonder
Komplexität derObjektesowie derLeistungdereingesetztenRechner).

IndexdatenstrukturenkönnenebenfallsalsObjektein dergleichenDatenbank
abgelegt werden,dieauchdieAnwendungsobjekteenthält.Alternativ ist derEin-
satzeinesRDBMSdenkbar. Zu einerobjektorientiertenDatenbankexistiereneine
MengerelationalerDatenbanktabellen,die von einemRDBMS verwaltetwerden
(sieheAbbildung5.3).JenachAnwendungwerdenentsprechendeInformationen
derAnwendungsobjekteredundantin TabellenrelationalerDatenbankenabgelegt.
Zur BeantwortungkomplexerAnfragenstehtdanndiegesamteFunktionalitätder
relationenDatenbanken(inkl. Anfragesprachenwie etwaSQL) zurVerfügung.

DieseStrategie bietetsichan,wennAnwendungsobjekteeinehoheKomple-
xität aufweisen,die objektorientierteDatenbankviele Objekteenthältund das
Anfragespektrumgroßist.

Um dieseStrategie im Modell abbildenzu können,wird die Verwaltungsin-
stanzentsprechenderweitert.NebenobjektorientiertenDatenbankmanagernexi-
stierenzusätzlichrelationaleDatenbankmanager. KomplexeAnfragenwerdenzu-
nächstandenrelationalenDatenbankmanagerübergeben.Dieserliefert alsErgeb-
nis eineListe von Objekt-IDs.ÜberdieseListe könnenunterEinsatzdesobjek-
torientiertenDatenbankmanagersdie Anwendungsobjektein derobjektorientier-
tenDatenbankadressiertwerden.

Bei modifizierendenOperationenauf dem Datensatzmuß Konsistenzzwi-
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Transaktion

Client OODB-Manager RDB-Manager

Abbildung 5.4: Werden mehrere Datenbanken zur Verwaltung von Infor-
mationen eingesetzt, muß Konsistenz zwischen diesen redundanten Da-
ten sichergestellt sein. Bei modifizierenden Operationen, wie z.B. der
Einfüge-Operation, werden daher Transaktionen der jeweiligen DBMS ge-
schachtelt. Im Fehlerfall können Transaktionen von innen nach außen ab-
gebrochen bzw. bereits durchgeführte Transaktionen rückgängig gemacht
werden.

schenallenbeteiligtenDatenbankensichergestelltwerden:zwischenObjektenin
objektorientiertenDatenbankensowie ihrenassoziiertenrelationalenIndexdaten-
banken.AktualisierungenrelationalerDatenbankenerfolgeninnerhalbvonTrans-
aktionen.DieseTransaktionensindin derTransaktionderobjektorientiertenDa-
tenbankenthalten(sieheAbbildung5.4).Im Fehlerfall könnendiesegeschachtel-
tenTransaktionenabgebrochenwerden,ohnedaßInkonsistenzenentstandensind.

Liegt eineerweiterteVerwaltungsinstanzvor, kannin die Datenbankkompo-
nenteoptionaleineRechercheinstanzeingefügtwerden.

5.1.3 Kontrollinstanz

Die KontrollinstanzeinerDatenbankkomponenterealisierteineStrategie zur Ne-
benläufigkeitskontrolle und stellt Redundanzfreiheitsicher, falls dieseAnforde-
rungbesteht.Da zur UmsetzungdererforderlichenFunktionalitätenZugriffe auf
dieDatenbankdurchgeführtwerdenmüssen,wird aufMethodendesentsprechen-
denManager-Objektszurückgegriffen,dasdie Verwaltungseinheitrealisiert.

Einer Kontrollinstanzwerdenvon der VerwaltungsinstanzspezielleVarian-
ten von Basisoperationenbereitgestellt.Zur Realisierungvon Nebenläufigkeits-
strategien sowie der Gewährleistungvon Redundanzfreiheitsind ggf. eineRei-
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he von Anfragen an die Datenbankinnerhalbeiner Operation(wie z.B. in-
sert) notwendig.Wie obenerwähnt,ist der Zugriff auf persistentenSpeicher
nur innerhalbvon Transaktionenmöglich.ObjectStore erlaubtzwar die Schach-
telung von Transaktionen,allerdingsmüssenalle Transaktionenvom gleichen
Typ sein(d.h. entwederlesendoderschreibend). Für die Realisierungetwa der
insert-Operationwird jedoch zur Sicherstellungder Redundanzfreiheitauf
get-Operationenzurückgegriffen: bevor ein neuesObjekt eingefügtwird, wird
zunächstüberprüft,ob es bereitsin der Datenbankenthaltenist. Dazu werden
get-Operationenaufgerufen.insert-Operationenwerdeninnerhalbschreiben-
der Transaktionenausgeführt,get-Operationenhingegeninnerhalblesender. In
der dargestelltenSituationwürdeeszu einemLaufzeitfehlerkommen,da inner-
halbderschreibendeninsert-Transaktiondie lesendeget-Transaktionausge-
führt werdenmüßte.

Die einfacheserielleAbfolge von get- und insert-Methodeninnerhalb
jeweils abgeschlossenerTransaktionensichert keine Redundanzfreiheitzu. Es
könntederFall eintreten,daßzwischendiesenbeidenTransaktionenein weiterer
Prozeßeineinsert-MethodeausgeführtunddamitdenZustandderDatenbank
veränderthat.NachAbschlußdieserbeideninsert-TransaktionenkönnenRed-
undanzbzw. Inkonsistenzennicht ausgeschlossenwerden.Daherbietetdie Ver-
waltungsinstanzVariantender Basisoperationender Kontrollinstanzan,die kei-
neTransaktionenenthalten.Die VerantwortungderTransaktionsgrenzenwird auf
die Kontrollinstanzabgewälzt,die alle Datenbankoperationeninnerhalbnur einer
Transaktionausführt.EinefehlerhafteSchachtelungist dadurchausgeschlossen.

Nebenläufigkeitskontrolle

Wie in 4.2.2dargestellt,kommenzwei Strategien der Nebenläufigkeitskontrolle
zumEinsatz.

PessimistischeVariante Bei der pessimistischenVariantewird dasEntstehen
von Inkonsistenzenvermieden.Gemäßdem hybridenAnsatzzur Datenhaltung
wird schreibenderZugriff auf InformationsobjektedurcheinezentraleInstanzko-
ordiniert.DieseAufgabeübernimmtdie KontrollinstanzeinerDatenbankkompo-
nente.

SchreibenderZugriff wird serialisiert.Bevor ein Prozeßein persistentesOb-
jekt modifizierenkann,mußeinetransienteKopie(Replikat)desentsprechenden
Objektsvon der Datenbankkomponenteangefordertwerden(checkout). Ist das
Objekt verfügbar, d.h. eswurdevon keinemweiterenProzeßzu einemfrüheren
Zeitpunktangefordertund nicht wiederder Kontrollinstanzübergeben,wird ein
transientesReplikaterzeugt.DaspersistenteOriginal wird alsgesperrtmarkiert.
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Im Awareness-ObjektdesAnwendungsobjektswerdenentsprechendeInforma-
tioneneingetragen:Zeitstempelder checkout Anforderung,NamedesGruppen-
mitglieds bzw. Prozeßnamebei automatisiertenModifikationen.Die genannten
Operationen(Test,ob Objekt verfügbarund setzender Sperreinkl. Aktualisie-
rung desAwareness-Objekts)werdeninnerhalbeinerschreibendenTransaktion
ausgeführt.Dadurchwird sichergestellt,daßkein nebenläufigerProzeßzwischen
diesenbeidenOperationenzusätzlicheineKopiedespersistentenObjektserhält.

DasReplikatwird überdie Kommunikationsschichtin denpersönlichenIn-
formationsraumdesClients transportiert.Dort kanndasObjekt bearbeitetwer-
den.NachAbschlußder Modifikationenwird dasObjekt wiederan die Daten-
bankkomponenteübergeben(checkin). Die Kontrollinstanzüberprüftnunanhand
der Zeitstempelin denAwareness-Objekten,ob daseingereichteObjekt ein Re-
plikat despersistentenObjektsist. Ist diesder Fall, wird ggf. datenbankweitauf
Redundanzfreiheitgetestet(s.u.).Dadurchwird ausgeschlossen,daßaufgrundvon
ModifikationenredundanteInformationenin dengemeinsamenInformationsraum
eingebrachtwurden.

Warenalle Testserfolgreich,wird daspersistenteObjekt durchdasmodifi-
zierte Replikat ersetzt,dasAwareness-Objektaktualisiert(z.B. Zeitstempelder
letztenVeränderung)unddie Sperreaufgehoben.DasObjektstehtfür Modifika-
tionenwiederzurVerfügung.

Ist ein Objektnicht verfügbar, werdendie Awareness-Informationenausdie-
semObjektdemAnfordererpräsentiert.Dieserkannentsprechendreagieren,in-
demer z.B. dasGruppenmitglied,dasdasObjekt geradebearbeitet,kontaktiert
(direkt,perEmail oderperTelefon).

Die pessimistischeStrategie zur Nebenläufigkeitskontrolle kannunabhängig
vomzugrundeliegendenanwendungsspezifischenObjektmodellrealisiertwerden.
Die für die FunktionalitätderNebenläufigkeitskontrollenotwendigeInformation
wird durchdasAwareness-Objekt,dasjedespersistenteObjektsowie jedestran-
sienteReplikatenthält,repräsentiert.

Optimistische Variante Bei der optimistischenVariantewird davon ausge-
gangen,daß keine Inkonsistenzenentstehen.Daher kann zu jedem Zeitpunkt
ein Objekt zur Modifikation angefordertwerden(checkout). NachAbschlußder
Modifikationenwird dasReplikatder Datenbankkomponentewiederübergeben
(checkin).

Bevor Änderungenpersistentübernommenwerdenkönnen,muß eine Kon-
fliktanalysedurchgeführtwerden.Dieseerfolgt überZeitstempelim Awareness-
ObjektbeteiligterObjektebzw. Replikate:Bei derAusführungdescheckout Be-
fehls wird in dasAwareness-ObjektdesReplikatsder last-modifiedZeitstempel
despersistentenObjektseingetragen.Beim checkin wird dieserZeitstempeldes
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Replikatsmit demlast-modifiedZeitstempeldespersistentenObjektsverglichen.
Stimmendieseüberein,kamesin derZwischenzeitzu keinenModifikationen.In
diesemFall könnendie Änderungenin dieDatenbankübernommenwerden.

Sind sie unterschiedlich,wurde daspersistenteObjekt in der Zwischenzeit
modifiziert. In diesemFall mußeineKonfliktanalysedurchgeführtwerden.Ver-
fügt die Datenbankübereinehistory, d.h.zu jedemObjektexistiert eineListe äl-
tererVersionen,kannanhanddieserObjektversionen,demaktuellenpersistenten
Objektsowie demtransientenReplikat,je nachKomplexität deranwendungsspe-
zifischenSemantikderObjekte,auf syntaktischerEbeneentschiedenwerden,ob
Änderungenim Replikateinfachübernommenwerdenkönnen4 oderobGruppen-
mitgliederüberdieSituationinformiertwerdenundmanuellentscheidenmüssen.

Kannein Konflikt nicht automatisiertbehobenwerden,müssenGruppenmit-
gliederüberdieseSituationbenachrichtigtwerden.Trat ein Konflikt im Rahmen
einerinteraktivenAktion auf,kanndieseNotifikationdirekterfolgen.Idealerwei-
sewird demGruppenmitglieddie Situationgraphischaufbereitetpräsentiert,in-
demUnterschiedein denObjektversionenhervorgehobenwerden.DiesePräsen-
tationsollteentsprechendeHandlungenzurKonfliktbehebungermöglichen.

ErfolgtederKonfliktfall im RahmenautomatisiertablaufenderProzesse,müs-
senZuständein entsprechendenLogdateienvermerktwerden.NachAbschlußdes
Prozessesmußein Gruppenmitglied,etwa das,dasdenProzeßangestoßenhat,
übersolcheSituationeninformiertwerden.DasGruppenmitgliedmußanalogder
interaktivenAnwendungunterstütztwerden,dieListederKonfliktfälle bearbeiten
zukönnen.

Gewährleistungder Redundanzfreiheit

Die ForderungnachRedundanzfreiheitist abhängigvon der jeweiligen Anwen-
dung.Redundanzfreiheitbedeutet,daßein ObjektalsRepräsentanteineranwen-
dungsspezifischenInformationseinheitnur einmal im Datensatzenthaltensein
darf. So darf etwa bei der zentralenLiteraturverwaltungein Zitat eineswissen-
schaftlichenArtikelsnur einmaleingefügtwerden,auchwennz.B. von zwei un-
terschiedlichenQuellenunterschiedlicheAbkürzungenfür ein bestimmteswis-
senschaftlichesJournalverwendetwerden.

Um Redundanzfreiheitsicherstellenzukönnen,müssenvor demEinfügenei-
nesneuenObjektsbzw. vor der Übernahmevon ModifikationenauseinemRe-
plikat entsprechendeAnalysenin demgemeinsamenInformationsraumdurchge-
führt werden.JenachAnwendungexistierenunterschiedlicheKriterien.D.h. die
Gewährleistungder Redundanzfreiheitist nur auf semantischerEbenerealisier-
bar, daInhaltederAnwendungsobjektebetroffen sind.DahermußdieserAspekt

4Dies ist z.B. der Fall, wennzwei Gruppenmitgliederunabhängigvoneinanderverschiedene
BereicheeinesObjektsbearbeitethaben.
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bei jeder konkretenDatenbankkomponenteanhanddeszugrundeliegendenOb-
jektmodellsgeeignetentworfenundimplementiertwerden.Die dazunotwendige
Infrastrukturkanngenerischbereitgestelltwerden.

5.1.4 Zugriffsdienst

Der Zugriffsdienstexportiert Schnittstellen,die von Clients importiert werden
können.Um die interneOrganisationbestehendausVerwaltungs-,Kontroll- und
ggf. Rechercheinstanznachaußenzuverdecken,wird derZugriffsdienstalseige-
nesObjektmodelliert,dasmit dendarunterliegendenManagerobjektenkommuni-
ziert.Der Zugriffsdienstist abhängigvon dereingesetztenKommunikationstech-
nologie.Erfolgt der Einsatzvon CORBA, wird der Zugriffsdienstals CORBA-
Serverrealisiert.WerdenandereProtokolle verwendet,müssenentsprechendeZu-
griffsdiensteangebotenwerden.

Änderungenan der internenOrganisationder Objektein Datenbanken soll-
ten keineÄnderungenan denexportiertenSchnittstellenzur Folge haben,außer
die Funktionalitätwird verändertbzw. erweitert.DadurchkönnendenZugriffs-
diensteni.d.R.nicht bekannteClientstrotz Datenbank-internerReorganisationen
unverändertablaufen.WerdenneueSchnittstellenangeboten,müssennurdieCli-
entsentsprechendangepaßtwerden,die dieseneueFunktionalitätnutzenwollen.
Auf Abwärtskompatibilitätmußbei jederModifikationexportierterSchnittstellen
geachtetwerden,dasichansonsteneineReihevon Anpassungenergäben.Diese
Situationwird im Kontext von CORBA dadurcherschwert,daßdie entwickel-
tenClientsvon denjeweiligenEntwicklernangepaßtwerdenmüßten.Diesesind
jedoch(i.d.R.)nichtbekannt,sodaßsieauchnichtüberdieVeränderungeninfor-
miert werdenkönnen.

AusderSichteinesClientssindvoneinerDatenbankkomponentelediglichdie
exportiertenSchnittstellensichtbar(im Fall von CORBA als IDL-Definitionen).
Die RealisierungderOrtstransparenzwird derVerantwortungderKommunikati-
onsschichtübergeben.

5.2 Kommunikationsschicht

AufgabedieserSchichtist die Kommunikationsunterstützungin einerheteroge-
nenUmgebungmit demZiel, ClientsortstransparentenZugriff aufServerfunktio-
nalitätenüberPlattform-und Programmiersprachengrenzenhinweg zu ermögli-
chen.
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Quellcode
(Server)

(Client)

generiertergenerierter
Quellcode Quellcode

(Server)

ServerClient

Applikation Applikation

Kommunikation

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

5.2.1 CORBA

CORBA wird in diesemGroupwaresystemals Kommunikationstechnologieein-
gesetzt.Schnittstellenvon Datenbankkomponentenwerdenin derSchnittstellen-
beschreibungsspracheIDL spezifiziert.Übersetzererzeugendarausprogrammier-
sprachenspezifischenQuellcode,der die KommunikationgemäßdemCORBA-
Standardrealisiert(sieheAbbildung5.5).Die ImplementierungderZugriffsdien-
ste erfolgte bei den entwickelten Datenbankkomponentenin der Programmier-
spracheC++ .

Nebender plattform- und programmiersprachenunabhängigenBeschreibung
exportierterSchnittstellenerlaubtCORBA zurLaufzeittransparenteentfernteOb-
jektzugriffe. Die Vermittlung zwischenClient und Server erfolgt durch einen
Object RequestBroker (ORB) (sieheAbbildung 5.6). CORBA-Server melden
Schnittstellen,die für Clientsbereitstehen,beieinemORBan.Dieserverfügtüber
interneVerzeichnisse(interfacerepository), in dieSchnittstellenregistrierterSer-
ver eingetragenwerden.Zur Laufzeit werdenAnfragenvon Clientszunächstan
denVermittlerORBgeschickt.DieserermitteltanhandderangefordertenSchnitt-
stelleundseinenEinträgenim interfacerepositoryeinengeeignetenServer. Die
Clientanfragewird andiesenServerweitervermittelt,daserzielteErgebnisanden
Client zurückgegeben.D.h. zwischenClientundServerwird eineindirekteKom-
munikationrealisiert.

Die im CORBA-StandardenthaltenenProtokollspezifikationenermöglichen
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ORB

Repository
Interface

generierter
Quellcode

Client
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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 Verfügung stellt.

die KommunikationzwischenCORBA-Komponenten,die von verschiedenen
CORBA-Produkten(und -Herstellern)erzeugtwurden.Abgesehenvon der Spe-
zifikation der Semantik,die in Prosaerfolgenmuß,genügtdie Schnittstellenbe-
schreibungin IDL, umDiensteentfernterObjektenutzenzukönnen.Bei derEnt-
wicklung entsprechenderClientprogrammeist esnicht notwendigzu wissen,auf
welcheArt und in welcherProgrammierspracheein CORBA-konformerServer
realisiertwurde.

5.2.2 RPC

Aus praktischenGründen wird parallel zu CORBA eine proprietäre RPC-
Implementierungin diesemGroupwaresystemeingesetzt.Der Grund liegt dar-
in, daßeineVielzahl von Programmenin der wissenschaftlichenArbeitsgruppe
MIPS in derProgrammierspracheperl entwickelt werden.Esexistiert derzeitje-
dochkeinCORBA-Produkt,daseineumfassendeperl-Unterstützunganbietet.Al-
le Datenbankkomponentenwurdenin C++ realisiert.Gruppenmitgliedermüssen
in perl-Programmen(z.B.CGI-Skripten)MethodenpersistenterObjekteaufrufen.
Daherwird ein minimaler RPC-Mechanismuseingesetzt,der C++ -Server und
perl-Clientsunterstützt(sieheAbbildung 5.7). Die erforderlichenFunktionalitä-
tenwerdenalsperl package für perl Clientsbzw. alsC++ Klassenfür C++ Ser-
ver bereitgestellt.Die zugrundeliegendesocket-Kommunikationist verdeckt.
Zur Laufzeitwird für denAnwendungsprogrammierertransparentein Client ge-
startet,derdieverteilteKommunikationdurchführt.

Die RealisierungdiesesRPC-MechanismusinnerhalbeinerDatenbankkom-
ponenteparallelzurCORBA-Unterstützungist aufgrunddesmodularenundhier-
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Abbildung 5.7: Ein proprietärer RPC-Mechanismus unterstützt C++ Server
und perl Clients.

archischenAufbausleichtumsetzbar. UnterstützteineDatenbankkomponenteso-
wohl CORBA alsauchdenproprietärenRPC-Mechanismus,werdenentsprechen-
deZugriffsdiensteangeboten(sieheAbbildung5.8).DieseDienstesindspezifisch
für dieeingesetzteKommunikationstechnologie.BeideServerimplementierungen
basierenaufdenuntergeordnetenEinheiteneinerKomponente:Verwaltungs-und
Kontrollinstanz.Aufgrund dieserArchitektur werdeninsbesondereInkonsisten-
zenvermieden,obwohl sowohl RPC-Server alsauchCORBA-Server Schnittstel-
len zuupdate-Methodenbereitstellen.BeideInstanzenkönnenparallelneben-
einanderexistierenundüberdie dazwischengeschaltetenInstanzenauf denglei-
chenpersistentenSpeicherzugreifen.

Zur RealisierungdesRPC-Mechanismuswurdeein Protokoll entwickelt, das
denDatenaustauschzwischenClient und Server realisiert.EinfacheDatentypen
werdendiesemProtokoll folgendin entsprechendeDarstellungenkonvertiertund
überdasNetzwerkübertragen.

Im Gegensatzzu CORBA realisiert dieserRPC-Mechanismuseine direk-
te KommunikationzwischendenKommunikationspartnernohnedazwischenge-
schaltetenVermittler. Die gemeinsameLaufzeitumgebung ist in einer Konfigu-
rationsdatenbankbeschrieben,zu der Clientsund Server Zugriff haben.Clients
könnenüberlesendenZugriff aufdieseDatenbankdengewünschtenServer loka-
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Zugriffsdienst
RPC
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Verwaltungsinstanz

RPC
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Abbildung 5.8: Der proprietäre RPC-Mechanismus und der CORBA-
Standard können im Groupwaresystem parallel existieren. Je nach unter-
stützter Kommunikationstechnologie müssen entsprechende Zugriffsdien-
ste angeboten werden.

lisieren.
DieseRPC-Lösung,wie sie im Prototypenrealisiertwurde,ist deutlichinfle-

xibler alsdieAnwendungvonCORBA. Esexistiert keinestandardisierteSchnitt-
stellenbeschreibungssprache.Die Konfigurationsdatenbankist nur durchdenAd-
ministratorveränderbar, nicht etwa durchdenServerprozeßselbst.Eineeinfache
Migration desServersauf eineandereMaschineoderdie Umleitungder Kom-
munikationauf einenanderensocket-port ist daherderzeitnur manuelldurch-
führbar. Eswurdebei der ImplementierungdesRPC-Mechanismusein Kompro-
miß eingegangen,da mittelfristig eine Ersetzungdurch CORBA-Komponenten
angestrebtwird. Die entworfeneArchitekturundihrekonkreteprogrammierspra-
chenabhängigeUmsetzungerlaubteineeinfacheundschnelleMigrationdesRPC-
MechanismusnachCORBA.
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5.3 Inf ormationswandler

Ziel desInformationswandlersist die automatisierteIntegrationvon Informatio-
nenausexternenQuellenin lokaleInformationsräume.GemäßderDefinition(sie-
he4.6)wird im folgendenauf die RealisierungderTeile Importeinheit, Aufberei-
tungseinheitsowie Intergrationseinheitnähereingegangen.

5.3.1 Importeinheit

Aufgabeder Importeinheitist der Zugriff auf DatenexternerQuellenund de-
renAblagein einerinternenStruktur, überdiedieAufbereitungseinheitzugreifen
kann.Durchdie Importeinheiterfolgt eineDatenkonvertierungauf rein syntakti-
scherEbene.

Damit eine ImporteinheitDatenextrahierenkann,muß die Grammatikder
Sprache,in der die Quelle verfaßt ist, beschriebenwerden.Durch Parserkann
auf syntaktischerEbenefestgestelltwerden,ob ein gegebenesWort (hier externe
Daten)ein Wort der durchdie GrammatikbeschriebenenSpracheist. Zur Rea-
lisierungkönnenParsergeneratoreneingesetztwerden,die anhandspezifizierter
GrammatikenentsprechendeParserautomatisierterzeugen.

WerdenstandardisierteSpracheneingesetzt,kannauf existierendeParserzu-
rückgegriffen werden.Ein Beispiel ist CORBA: werdenDatendurchCORBA-
konformeServer angeboten,werdenexportierteSchnittstellen,die einenentfern-
tenDatenzugriff ermöglichen,in derSpracheIDL verfaßt.In diesemFall besteht
die ImporteinheitauseinemCORBA-Client. Ein weiteresBeispielfür einestan-
dardisierteSpracheist XML (siehez.B. [Lau98]).

Für denDatenaustauschzwischenImport- und Aufbereitungseinheitmüssen
geeigneteStrukturengeschaffenwerden.Diesemüssenmöglichstallgemeinsein,
um zukünftigeQuellenohneVeränderungder Aufbereitungseinheitintegrieren
zu können.Werdenvon denrealisiertenParsernDatenstrukturenim Hauptspei-
cherangelegt,mußdienachgeschalteteAufbereitungseinheitin derLagesein,auf
diesenSpeicherbereichzugreifenzu können.EsmüssenMechanismenrealisiert
werden,dieeineNavigationdurchdieseinterneRepräsentationerlauben,danicht
immeralle importiertenDatenvon derAufbereitungseinheitbenötigtwerden.

Eineflexible Lösungist die Anwendungvon XML für diesenDatentransfer:
Die ImporteinheitproduziertalsErgebniseineXML-Datei, dievonderAufberei-
tungseinheitunterEinsatzexistierenderXML-Parsereingelesenwerdenkann.In
diesemFall mußkeineweitereSpracheoderDatenstrukturentwickelt werden,um
temporärDatenintern verwaltenzu können.Der NachteildieserLösunggegen-
überDatenstrukturenim Hauptspeicherist die geringerePerformanz,da zusätz-
lich Dateiengeschriebenundwiedergelesenwerdenmüssen.Allerdings ist eine
AnpassunganneueGegebenheitenleichterumzusetzen.
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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 können. Anhand
der Informationen in den XML-Dateien können entsprechende Klassen
des Objektmodells instantiiert werden. Der Aufbereitungseinheit muß da-
her das zugrundeliegende Objektmodell bekannt sein.

Unabhängigvon der eingesetztenStrategie zum Datenimportkanndie Auf-
bereitungseinheitentwickelt werden,da die Spracheder Quellean dieserStelle
bereitsverdecktist.

5.3.2 Aufbereitungseinheit

Die AufbereitungseinheiterzeugtneueObjekteim Anwendungskontext, die ins-
besondereeine neueeindeutigeObjekt-ID enthalten.BenötigteInformationen
werdenausder von der ImporteinheiterzeugtenStruktur extrahiert.An dieser
Stelle ist Wissenum die Semantikder entsprechendenDatenund Objektevon-
nöten.Es findet eine semantischeInformationskonvertierungvon der internen
DarstellungzwischenImport- undAufbereitungseinheitzumObjektgemäßdem
zugrundeliegendenObjektmodellder jeweiligenAnwendungstatt.DieseUmset-
zungerfolgt in semantischenMethoden,die manuellerzeugtwerdenmüssen.An
dieserStellekannaußerdemZugriff aufexterneInformationenkeineRechnerun-
terstützungbei derEntwicklungangebotenwerden.

BeispielsweisewerdenAutorenzeilenin Literaturzitatenvon verschiedenen
externenDatenbankbetreibernund Literaturdienstenunterschiedlichorganisiert.
Im FormatderDatenbankEMBL NucleotideSequenceDatabasewird die Auto-
renzeilevon [MHK � 99] beispielsweisefolgendermaßendargestellt:
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Abbildung 5.10: Objektorientierte Repräsentation von Autoren eines Lite-
raturzitats.

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

Bei der textuellen Repräsentationder ProteinsequenzdatenbankPIR-
Internationalerfolgt folgendeDarstellung:

#authors Mewes, H.W.; Heumann, K.; Kaps, A.; Mayer,
K.; Pfeiffer, F.; Stocker, S.; Frishman, D.

In der objektinternenRepräsentationwird eine Liste von Autoren abgelegt
(sieheAbbildung 5.10), gemäßder ReihenfolgedesAuftretensin der entspre-
chendenPublikation.

5.3.3 Integrationseinheit

Die AufbereitungseinheiterzeugtneueObjektein persönlichenInformationsräu-
men.Aufgabeder Integrationseinheitist die Migration dieserObjektein die ent-
sprechendeDatenbankkomponente,gegenüberdersiealsClient auftritt. Objekte
werdenunterVerwendungderKommunikationsschichtandenServerderentspre-
chendenDatenbankkomponenteübergeben.Dazuwird einentsprechenderDienst
desZugriffsdienstsderDatenbankkomponentein Anspruchgenommen.Die wei-
tereProzessierungerfolgt dort. Wurdeein Objekt erfolgreichintegriert, wird es
ausdempersönlichenInformationsraumdesGruppenmitgliedsbzw. desentspre-
chendenAgentenentfernt.

Gehtdie Antwort derDatenbankkomponenteüberdaserfolgreicheEinfügen
verloren(z.B. aufgrundeinesProzeß-oderNetzwerkausfalls), wird die durchge-
führteProzessierungzueinemspäterenZeitpunkterkannt(sieheAbbildung5.11).
Bleibt dasResultataus,versuchtdie IntegrationseinheiterneutdasObjekteinzu-
fügen.Die KontrollinstanzderDatenbankkomponente,die Redundanzfreiheitsi-
cherstellt,erkenntdieseSituationund übermittelteineentsprechendeNachricht
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ok

insert(obj)

insert(obj)

wait
for

result

timeout!

remove(obj)

error:

Integrationseinheit

already_in_database

Abbildung 5.11: Sicherstellung der Redundanzfreiheit in einer verteilten
Umgebung: das erfolgreiche Einfügen eines Objekts wird zu einem spä-
teren Zeitpunkt erkannt und dem Client mitgeteilt. Eine Doppelprozessie-
rung findet nicht statt.

andenentferntenClient.DieserentferntdasObjektausdempersönlichenInfor-
mationsraum.

5.3.4 Manuelle Bearbeitungen

Sollenim RahmendesDatenimportsmanuelleKorrekturenbzw. Erweiterungen
durchgeführtwerden,könnenAufbereitungs-undIntegrationseinheitvoneinander
gekoppeltwerden.NachAbschlußder AufbereitungsphaseliegenneueObjekte
im persönlichenInformationsraumdesGruppenmitgliedsvor. Nacheinerentspre-
chendenNotifikationkönnenmanuelleModifikationendurchgeführtwerden.Sind
dieseabgeschlossen,wird die Integrationseinheitangestoßen.Dazuwird Grup-
penmitgliederneineBedienoberflächeangeboten,die dasBearbeitenvon Objek-
tensowiedasAnstoßenderIntegrationseinheitdurcheinfachenMausklickermög-
licht.
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Awareness

PessAwareness OptAwareness

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

Awarenesswurde in 4.7 als Wissendefiniert,auf dem dasVerständnisdesAr-
beitgeschehensberuht.Um diesesWissenzu erzeugen,sind Informationenüber
dasGeschehenin denGruppen-Informationsräumenvonnöten,die Gruppenmit-
gliedernzugänglichsein müssen.Dies kann aktiv durch dasGroupwaresystem
erfolgenoderpassiv durchentsprechendeAnfragenderGruppenmitglieder.

FolgendeFragen,die gesamteGruppen-Informationsräumebetreffen,werden
von Gruppenmitgliederngestellt:

� Gibt esneueObjekteim Informationsraum,die ich noch nicht gesehenha-
be?

� FehlenObjekteim Informationsraum,d.h.ist der Informationsraumunvoll-
ständig?

NebendiesenAwareness-InformationenübergesamteInformationsräumeexistie-
renzu einzelnenObjektenentsprechendeDaten.Zur Modellierungdieserobjekt-
spezifischenAwarenesswurdenAwareness-Klasseneingeführt.Die Basisklasse
Awareness enthältInformationen,die generellvon Interessesind:Zeitstempel
undNamedesGruppenmitglieds,dasdasObjekterzeugtbzw. zuletztmodifiziert
hat.Darüberhinauswird die Möglichkeit angeboten,freie Annotationeneinzutra-
gen.

In der nächstenEbenesind Awareness-Klassenenthalten,die je nacheinge-
setzterStrategie zur Nebenläufigkeitskontrolle weitereInformationenverwalten
(sieheAbbildung5.12).Die KlassePessAwareness enthältzusätzlicheInfor-
mationenüberdenZeitpunktder AnforderungdesassoziiertenAnwendungsob-
jektssowie denNamendesGruppenmitgliedsbeipessimistischenStrategien.Die
KlasseOptAwareness ist lediglich ausEntwurfsgründeneingeführtworden.
SieenthältgegenüberderBasisklasseAwareness keineweiterenKlassenvaria-
blenbzw. Methoden.AnwendungsspezifischeAwareness-Informationenbei Ein-
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satzder optimistischenVariantezur Nebenläufigkeitskontrolle werdenvon die-
serKlasseabgeleitet(siehez.B. 5.5.1).Dadurchwird die Übersichtlichkeit der
Awareness-Klassenhierarchieverbessert.

Die VerwaltungderAwareness-Informationenerfolgt durchAggregationvon
Awareness-und Anwendungsobjekten.Awareness-Objekteerlaubendie Beant-
wortungfolgenderFragen:

� WurdeeinbestimmtesInformationsobjektseiteinemgewissenDatummodi-
fiziert?

� Wennich einInformationsobjektnicht bearbeitenkann:vonwelchemGrup-
penmitgliedwird diesesObjektseitwannbearbeitetundwiekannich meine
Kollegin/meinenKollegenerreichen?

Dazuwerdenin Awareness-Objektenim RahmenvonBearbeitungenentsprechen-
deDateneingetragen(z.B. ZeitstempeloderInformationen,wer ein Objektbear-
beitet).Überdie Mengealler Awareness-ObjektekönnenAnfragengestelltwer-
den.Als ErgebniserhältdasGruppenmitgliedeineListe von Objekten,die die
Anfragekriterienerfüllen. DieseFunktionalitätwird von der Datenbankkompo-
nenteangeboten.

Awareness-Informationenkönnen kombiniert werden. Aus Awareness-
ObjektenvonAnwendungsobjektenetwakanndieInformationextrahiertwerden,
welcheGruppenmitgliederwelcheObjektebearbeiten.Aus den Informationen,
die überdasgesamteSystembestehen,kannermittelt werden,ob ein bestimm-
tes Gruppenmitgliedim Systemangemeldetist und ggf. an welchemRechner.
DurchKombinierendieserInformationenkanneinGruppenmitgliedentscheiden,
mit welchemundauf welcheArt esmit seinemKollegen/seinerKollegin in Kon-
takt tretenkann(direkt,Telefon,Email,etc.).

5.5 AusgewählteApplikationen

Nach der Darstellung von Implementierungsaspektenallgemeiner Teile des
Groupwaresystemswird im verbleibendenTeil diesesKapitelsauf konkreteAp-
plikationeneingegangen,dieprototypischimplementiertundin derArbeitsgruppe
eingesetztwurden.

5.5.1 Literatur verwaltung

Ziel derzentralenLiteraturverwaltungist,einenfokussiertenundredundanzfreien
Datenbestandan LiteraturzitatenunterschiedlichenTyps zu administrieren.Die
RealisierungerfolgtalsDatenbankkomponentegemäßderDefinition in 4.3.2.
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Awareness

PessAwareness OptAwareness

LitAwareness

Abbildung 5.13: Für die Literaturverwaltung existiert eine eigene
Awareness-Klasse LitAwareness, die in die allgemeine Awareness-
Klassenhierarchie eingebunden ist.

Eine objektorientierteDatenbank,die vom zugrundeliegendenOODBMS
(ObjectStore) verwaltetwird, realisiertdenpersistentenSpeicher. Dasassoziier-
te Anwendungsobjektmodellist eineKlassenhierarchiebestehendauszwei Ebe-
nen:alle konkretenLiteraturtypenwerdenals individuelleKlassenrealisiert,die
von einerallgemeinenBasisklasseabgeleitetwerden(sieheAbbildung4.10).Die
BasisklasseenthältnebendenallgemeinenTeilenallerLiteraturtypen(z.B.Auto-
renzeile)ein Awareness-Objekt,dasobjektspezifischeAwareness-Informationen
enthält.

Optimistische Nebenläufigkeitskontrolle

Als StrategiezurNebenläufigkeitskontrollewird dieoptimistischeVarianteeinge-
setzt(vgl. 4.2.2).Eswird für dieLiteraturverwaltungeineeigeneAwareness-Klas-
seLitAwareness in die Hierarchieeingefügt(siehe5.4), die von der Klasse
OptAwareness abgeleitetist (sieheAbbildung5.13).Dementsprechendenthält
dasAwareness-ObjekteinenZeitstempel,derdenZeitpunktderletztenModifika-
tion amZustanddesObjektsfesthält.Fernerexistiert ein freiesAnnotationsfeld,
in dem GruppenmitgliederbeliebigeBemerkungenzu diesemObjekt eintragen
können.DieseBemerkungenkönnenvon allen Gruppenmitgliederneingesehen
und verändertbzw. ergänztwerden.Schließlichwird die Informationverwaltet,
auswelcherQuellediesesZitat stammt.

Redundanzfreiheit

Zur SicherstellungderRedundanzfreiheitmußin derKontrollinstanzentschieden
werden,obeinbestimmtesZitat bereitsin derDatenbankenthaltenist.Die Durch-
führungdiesesTestsist abhängigvom Typ desZitats.AnhandzweierBeispiele
soll dieserTestveranschaulichtwerden.
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Kontrollinstanz

Zugriffsdienst

Rechercheinstanz

JournalManager

Verwaltungsinstanz

OODBMS

OODB

Informationen über Nutzung

Indexdatenstrukturen

Journalnamen

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

Artik el Bei Journalzitatensinddie entscheidendenKriterien derJournalname,
die Ausgabe,die SeitennummerderSeite,auf derderArtikel beginnt, sowie der
Erstautor. AnhanddieserAngabenwird durcheineAnfragean die Literaturver-
waltungermittelt,obdieserspezifiziertewissenschaftlicheAufsatzbereitsim Da-
tensatzenthaltenist.

PotentiellneueZitatewerdenausverschiedenenexternenQuellenextrahiert,
dieunterschiedlicheAbkürzungenfür wissenschaftlicheJournaleverwenden.Da-
hermußeinMechanismusrealisiertwerden,dertrotzunterschiedlicherVarianten
in der Schreibweisebzw. unterschiedlicherAbkürzungeneinesJournalsdie in-
haltlicheRedundanzfreiheitgewährleistet.

DieserMechanismusist so realisiert,daßinnerhalbder Literaturverwaltung
nureinebestimmteSchreibweisebzw. AbkürzungeinesZeitschriftennamensver-
wendetwird. ZusätzlichexistierteineListemit AlternativenzudieserSchreibwei-
se.JenachDienstwird derübergebeneJournalnameanhanddieserListe auf die
in derLiteraturverwaltungverwendeteSchreibweiseabgebildet.Diesgeschiehtin
derKontrollinstanzderDatenbankkomponentedurcheinenJournalManager
(sieheAbbildung5.14).Dieserführt dieAbbildungendurchundverwaltetdieLi-
stederverschiedenenSchreibweisenzu Journalnamen.DerJournalManager
bietetDienstean,die esdemAdministratorerlauben,neueEinträgein die Liste
vornehmenzu können.Dadurchwird erreicht,daßbereitsinnerhalbderVerwal-
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tungsinstanzunddamitinsbesondereinnerhalbdespersistentenSpeicherseinheit-
licheSchreibweisenzurAnwendungkommen.Die Rechercheinstanzbedientsich
ebenfalls desJournalManagers. DieseForm der Realisierunghat insofern
Einfluß auf die Architektur einerDatenbankkomponente,als eineechteSchich-
tung von Kontroll- und Verwaltungsinstanzvorliegt: JederDienstwird zunächst
von der Kontrollinstanzbearbeitet,die die Abbildung der Journalnamendurch-
führt. Anschließendwird die dadurchggf. modifizierteAnfragean die Verwal-
tungsinstanzweitergereicht.

Einreichung Bei Zitaten, die direkte Einreichungen (submissions)betreffen,
sinddie Datenbank,bei deretwaseingereichtwurde,MonatundJahrderEinrei-
chungsowie die Autorendie entscheidendenKriterien für denTestzur Wahrung
derRedundanzfreiheit.HabendiegleichenAutoreninnerhalbeinesMonatsbeiei-
nerDatenbankmehrereDateneingereicht,sowird diesin derLiteraturverwaltung
als ein Zitat abgebildet.DieserunwahrscheinlicheFall wird von der community
alsannehmbarangesehen.

Die obenbeschriebeneechteSchichtungder Instanzeninnerhalbder Daten-
bankkomponentehat für denLiteraturtypder Einreichungzur Folge,daßinner-
halbderKontrollinstanzkeineüberdie KonsistenzsicherungundGewährungder
RedundanzfreiheithinausgehendeBearbeitungendurchgeführtwerden.Entspre-
chendeAnfragenwerdenunverändertandieVerwaltungsinstanzdurchgereicht.

EingabeneuerLiteraturstellen

Die automatisierteEingabeneuerLiteraturstellenwird durchInformationswand-
ler durchgeführt(siehe5.3).Für die DatenbankkomponentederLiteraturverwal-
tungwerdenentsprechendeAufbereitungs-undIntegrationseinheitenrealisiert.Je
nachexternerQuellemüssenspezialisierteImporteinheitenentwickelt werden.

Die manuelleEingabeneuerSequenzenwird überHTML-Formulareermög-
licht. NachAuswahl desgewünschtenLitertaturtypswird ein HTML-Formular
erzeugt,dasabhängigvomausgewähltenTyp entsprechendeEingabemöglichkei-
tenanbietet.Ein EinfügeknopfstößtdieBearbeitungan,beiderzunächstdieein-
gegebenenDatenermittelt, ein neuesLiteraturobjekterzeugtund an die Daten-
bankkomponenteübergebenwird. DasResultatderEinfügeoperation(u.a.die für
diesesZitat vergebeneObjekt-ID) wird alsHTML-DokumentdemGruppenmit-
glied unverzüglichpräsentiert.

Werdenvon GruppenmitgliedernRecherchenbei externenLiteraturdatenban-
ken (z.B. MEDLINE) durchgeführt,sollen interessanteErgebnisseleicht in den
lokalenDatenbestandübernommenwerdenkönnen.DieseRecherchenerfolgen
im WWW, d.h. entsprechendeErgebnisseliegenals HTML-Dokumentevor, die
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im BrowserdesGruppenmitgliedsangezeigtwerden.Quellensindin diesenDar-
stellungenoftmalskompaktangegeben.Sowerdenz.B.bei demöffentlichenTeil
von MEDLINE (PubMed)bei Aufsätzender NamedesJournals,die Ausgabe,
SeitenzahlenundJahrin einereinzigenZeileangezeigt.Gruppenmitgliedernmuß
ermöglichtwerden,dieseZeile durcheinfachescopy/pastemit der Maus in ein
entsprechendesFormularund, nachBetätigeneinesKnopfs, in die zentraleLi-
teraturverwaltungeintragenzu können.Wurdedie Zeile in dasHTML-Formular
kopiert, wird nachAnstoßder Einfügeoperationzunächstdie Eingabeentspre-
chendderFormatbeschreibungdesexternenLiteraturdienstbetreibersin die lite-
raturtypspezifischensemantischenEinheitenzerlegt.Anschließendwird einneues
LiteraturobjektgemäßdenextrahiertenInformationenerzeugtundandie Daten-
bankkomponenteübergeben.DasErgebnisdieserOperationwird demGruppen-
mitgliedpräsentiert.

Pflegevon Literaturstellen

Im Rahmender Pflege von Literaturstellensoll Gruppenmitgliedernermöglicht
werden,ergänzendeInformationenaufnehmenbzw. Fehlerkorrekturendurchfüh-
ren zu können.Die Realisierungerfolgte ebenfalls unter der Verwendungvon
HTML-Formularen.In der Anzeigeeiner Literaturstellekann durch einfachen
Mausklick das literaturtypspezifischeKorrekturformularerzeugtwerden.Nach
AbschlußderModifikationen(z.B.EingabederZusammenfassungzueinemwis-
senschaftlichenArtikel) wird dasmodifizierteObjekt an die Datenbankkompo-
nenteübergeben.

5.5.2 Managementvon Proteinsequenzen

Das Managementvon Proteinsequenzenumfaßt dasEinfügenneuersowie die
Pflege existierender Proteinsequenzen.Der wissenschaftlichenÖffentlichkeit
müssendieseInformationenpräsentiertwerden.

Ar chiv für Proteinsequenzen

GemäßdenAnforderungenunter3.2.2wird ein Archiv für Proteinsequenzenbe-
nötigt, in dasjedeneueProteinsequenzdesgemeinsamenInformationsraumsab-
gelegt wird.

DiesesArchiv wurdeim vorangegangenenKapitel alsDatenbankkomponen-
te entworfen. Die Realisierungerfolgt analogder Literaturverwaltung: als per-
sistenterSpeicherdient eine objektorientierteDatenbank,die von der Verwal-
tungsinstanzadministriertwird. Aufgrund der geringenzu erwartendenModifi-
kationenexistierenderObjekteund der geringenForderungnachVerfügbarkeit,
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Protein

Administration Awareness

1
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Abbildung 5.15: Ein Objekt der Annotationsdatenbank ist eine In-
stanz der Klasse Protein, das zwei weitere Instanzen der Klassen
Administration und Awareness enthält.

wird von der Kontrollinstanzdie Varianteder pessimistischenNebenläufigkeits-
kontrollerealisiert.Die UmsetzungderpessimistischenNebenläufigkeitskontrolle
erfolgt gemäßderDarstellungunter5.1.3.Darüberhinaussichertdie Kontrollin-
stanzRedundanzfreiheitzu. Hierbei mußsichergestelltsein,daßdie gleicheSe-
quenzausder gleichenQuellenicht doppeltim Informationsraumenthaltenist.
Wird eineSequenzausunterschiedlichenQuellenextrahiert,werdenzweiObjek-
te im Archiv angelegt.Derinsert-DienstderDatenbankkomponentedesProte-
insequenzarchivserwartetalsParameternebenderSequenzu.a.auchdie Angabe
derzugrundeliegendenQuelle.

Annotationsdatenbank

Die Proteinsequenzdatenbankenthältzu einerkanonischenProteinsequenzeine
MengebiologischerZusatzinformationen(Annotationen).Objektedeszugrunde-
liegendenObjektmodellswerdenin einerweiterenzusätzlichenDatenbankkom-
ponente,derAnnotationsdatenbank,verwaltet.Literaturzitatesind in diesenAn-
notationenlediglich alsVerweiseauf Objektein der Literaturverwaltungenthal-
ten. Die in der kanonischenSequenzenthaltenenursprünglichenRohsequenzen
könnenüberdasSequenzarchiv erreichtwerden.

Als persistenterSpeicherfür dieAnnotationsdatenbankdienteineobjektorien-
tierteDatenbank,dieunterObjectStoreverwaltetwird. Die Kontrollinstanzimple-
mentierteinepessimistischeVariantezur Nebenläufigkeitskontrolle.Redundanz-
freiheit wird überObjekt-IDsrealisiert:eineObjekt-ID darf nur genaueinmalim
Informationsraumenthaltensein.Bei der ErzeugungeinesneuenObjektswird
immereineneueeindeutigeObjekt-ID generiert.

NebenbiologischenInhaltenenthälteinObjektderAnnotationsdatenbank,im
folgendenProteinobjektgenannt,aggregiert zwei weitereObjekte(sieheAbbil-
dung5.15):

� ein AdministrationsobjektausderSichtderAnnotationsgruppesowie

� ein Awareness-Objekt.
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Awareness

PessAwareness OptAwareness

LitAwarenessAnnoAwareness

Abbildung 5.16: Für die Annotationsdatenbank existiert eine eigene
Awareness-Klasse AnnoAwareness, die in die allgemeine Awareness-
Klassenhierarchie eingebunden ist.

DasAdministrationsobjektbeinhaltetInformationen,die denProzessierungs-
statusdesProteinobjektsbeschreiben.Die Proteinobjekteder Annotationsdaten-
bankunterliegenderständigenPflegedurchdaswissenschaftlichePersonal.Mo-
difizierendeBearbeitungenkönnenals Folge den ProzessierungsstatusdesOb-
jekts beeinflußen.Werdenz.B. zwei Proteinobjektezu einemzusammengefaßt,
erhälteinesderbeidenObjektedenneuenStatusmerged. DiesesObjekt ist dar-
aufhinnachaußennicht mehrsichtbar, wird jedochnicht ausdemgemeinsamen
Informationsraumentfernt.

DasAwareness-Objektwird gemäßderBeschreibungin 5.4 realisiert.Da bei
dieserDatenbankkomponenteeinepessimistischeVariantezur Nebenläufigkeits-
kontrolle eingesetztwird, wird eineKlasseAnnotationAwareness von der
KlassePessAwareness abgeleitet(sieheAbbildung5.16).

Der Zusammenschlußausdendrei DatenbankkomponentenLiteraturverwal-
tung,Sequenzarchiv undAnnotationsdatenbankrealisiertdie logischeProteinse-
quenzdatenbank(sieheAbbildung5.17).Ein ProteinobjektkannausdemZusam-
menschlußursprünglichmehrererverschiedenerProteinobjektehervorgegangen
sein.Wurdez.B.zunächsteinFragmenteinesProteinsin dieDatensammlungauf-
genommenundzueinemspäterenZeitpunktdiekompletteProteinsequenz,liegen
zunächstzweiProteinobjektevor. Im ZugederPflegewerdendiesebeidenProtei-
nobjektezueinemzusammengefaßt.Die GeschichtediesesObjektsbleibt jedoch
nachvollziehbar:eswird aufdieentsprechendenObjekteim Proteinsequenzarchiv
verwiesen.Wie in Abbildung5.17dargestellt,enthältein Proteinobjektsomitge-
naueinAdminstrations-sowieAwareness-Objektundverweistaufmindestensein
Literaturobjektin derLiteraturverwaltungundauf mindestensein Sequenzobjekt
im Proteinsequenzarchiv.

Wie unter4.8.3dargestellt,beinhaltetAnnotationdie AspekteEingabeneu-
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Abbildung 5.17: Der Zusammenschluß der drei Datenbankkomponenten
Literaturverwaltung, Proteinsequenzarchiv sowie Annotationsdatenbank
realisiert die Proteinsequenzdatenbank.

er Proteinsequenzen,die Pflege bereitsim Informationsraumenthaltenerbiologi-
scherInformationensowie derenPräsentationderwissenschaftlichenÖffentlich-
keit. Auf dieseTeilbereichewird im folgendennähereingegangen.

Eingabe NeueProteinsequenzenwerdenausexternenQuellenextrahiert.Zur
RealisierungwerdenentsprechendeInformationswandler eingesetzt(vgl. 4.6).
Die Importeinheit muß für jede externe Quelle individuell realisiert werden.
Aufbereitungs-undIntegrationseinheitkönnenunabhängigvonderQuellefür die
Annotationsdatenbankkomponenteentwickelt werden.

Der realisiertePrototypenthälteinenInformationswandlerfür die Nuklein-
säuredatenbankEMBL NucleotideSequenceDatabase(siehe2.4.1).Um die Se-
mantikendieserwichtigenInformationsressourceadäquatbehandelnzu können,
enthältdieserInformationswandlereine manuelleKomponente,in der protein-
spezifischeModifikationendurchgeführtwerdenkönnen(sieheAbbildung5.18).
DesweiterenwerdensystematischeAnpassungenan eine datenbankweitkonsi-
stenteNomenklaturumgesetzt.Dazugehörenz.B.Abgleichegegengruppeninter-
neTaxonomielisten,dienichtstandardisiertsindunddahervonunterschiedlichen
Gruppenverschiedenverwendetwerden.Ein weiteresBeispielist diefunktionelle

137



5.5. AUSGEWÄHLTE APPLIKATIONEN

manuelle
Bearbeitung

externe Quelle gruppeninterne
Quelle

Literatur-
verwaltung

Protein-
sequenzarchiv datenbank

Annotations-

Abbildung 5.18: Die Eingabe neuer Proteinsequenzen erfolgt durch den
Einsatz von Informationswandlern, die über manuelle Bearbeitungsteile
verfügen können. Extrahierte Informationen werden gemäß den Objekt-
modellen des Groupwaresystems in Datenbankkomponenten übernom-
men.

KlassifikationeinesProteinsgemäßeineshierarchischgeordnetenFunktionskata-
logs,der von der wissenschaftlichenArbeitsgruppeMIPS entwickelt wurdeund
ständigangepaßtunderweitertwird (sieheAbbildung5.19).

Aus der Sicht der Gruppenmitgliederwurdeein Systemgeschaffen (Protein
Integration and Annotation,PrIAn, [MFG � 00]), dasdie EingabeneuerProtein-
sequenzenausder Nukleinsäuredatenbankermöglicht.Der EinsatzeinesInfor-
mationswandlers,beschriebendurchseineEinheiten,ist denGruppenmitgliedern
verdeckt.

PrIAn verfügtübereineListe von EinträgenderNukleinsäuredatenbank,die
in den gemeinsamenInformationsraumder Proteinsequenzdatenbankeingefügt
werdensollen.DieseListe wird automatisiertdurchVergleichederDatenbestän-
de beiderDatensammlungenerstellt.Der Gruppenleiterder Annotationsgruppe
kanndabeiPrioritätenfestlegen,um z.B. EinträgeeinesbestimmtenOrganismus
bevorzugtbearbeitenzu lassen.Ein GruppenmitgliedkannnachAnmeldungden
nächstenauf der Liste stehendenEintrag bearbeiten.Alternativ wird für jedes
GruppenmitgliedeineindividuelleListe von zu bearbeitendenEinträgenverwal-
tet.DieseListenwerdenebenfalls vom GruppenleiterunterBeachtungspezieller
Anforderungen(z.B.gleichmäßigeAuslastungallerGruppenmitglieder)bzw. un-
terAusnutzungexistierendenFachwissensseitensderGruppemitgliedererzeugt.

Wurdeein Eintragvon Gruppenmitgliedernausgewählt, erfolgt die Darstel-
lungdesneuenProteinobjektsnachAbschlußderAufbereitungseinheitdesInfor-
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KlassifikationskatalogeNomenklaturlisten
(z.B. Taxonomie)

Datenbank
lokale externe

Datenbank

Informationswandler

manuelle Bearbeitung

(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.

mationswandlers.Esist die manuelleBearbeitungdiesesneuenObjektsmöglich.
Zur UnterstützungdieserTätigkeit wird derAusgangseintragderNukleinsäureda-
tenbankaufAnfrageangezeigt.Die im ObjektenthaltenenInformationenwerden
abgeglichen gegen interneInformationsrepräsentationen:Literaturzitatewerden
in diezentraleLiteraturverwaltungübernommenundneueProteinsequenzenwer-
deninsProteinsequenzarchiv eingetragen.

Die einemEintrag einer NukleinsäuredatenbankzugrundeliegendeSequenz
kannpotentiellmehrereGeneenthalten,die Proteinekodieren.Daherkönnenals
Folge der BearbeitungeinesNukleinsäuredatenbankeintragseine Mengeneuer
Proteinobjekteentstandensein.DiesewerdenzunächstvonderAufbereitungsein-
heit desInformationswandlersim privatenInformationsraumdesentsprechenden
Gruppenmitgliedserzeugt.Währendder manuellenPhasekönnenGruppenmit-
glieder Informationenbestimmen,die in allen neuenProteinobjektenenthalten
seinsollen(z.B. organismusspezifischeInformationen).DieseDatenwerdenau-
tomatisiertin alleProteinobjekteübernommen.Anschließendkönnenalleerzeug-
tenProteinobjekteindividuell bearbeitetwerden,umgenspezifischeAnnotationen
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durchführenzukönnen.
IstdiemanuelleBearbeitungabgeschlossen,werdendurchdieIntegrationsein-

heit desInformationswandlersalle neuerzeugtenundmanuellbearbeitetenPro-
teinobjektein die Annotationsdatenbankkomponentemigriert. Der Zustandaller
Proteinobjektewird in ihrenAdministrationsobjektenaufnew gesetzt,dasieneu
in denInformationsraumeingetragenwurden.

Die graphischeBedienoberflächewurdein HTML realisiert.Eingabenwerden
überHTML-Formulareermöglicht.ProzessewerdenüberdenCGI-Mechanismus
angestoßen.

Pflege Die in der AnnotationsdatenbankenthaltenenbiologischenInformatio-
nenmüssenständigandenaktuellenWissensstandangepaßtwerden.DiesePflege
kannautomatisierterfolgen,fallssystematischeAnpassungenerforderlichsind.In
diesemFall werdendiedurchzuführendenÄnderungenin einerspeziellenSprache
beschriebenund von einemProzeßabgearbeitet.ManuellePflege erfolgt durch
geschulteswissenschaftlichesPersonal,dasdie Annotationsgruppedarstellt.

Unabhängig,ob eineautomatisierteodermanuellePflegedurchgeführtwird,
mußKonsistenzder InhaltedesgemeinsamenInformationsraumsvor demHin-
tergrundasynchronerBearbeitungendurchGruppenmitgliederundautomatisiert
ablaufenderProzessegewährleistetwerden.DieseAufgabeübernimmtdie Kon-
trollinstanzderAnnotationsdatenbankkomponente.Bei dieserDatenbankkompo-
nentewird, analogdemArchiv für Proteinsequenzen,einepessimistischeStrate-
gie zurNebenläufigkeitskontrolleeingesetzt.

Im realisiertenPrototypenwerdenin privatenInformationsräumenderGrup-
penmitgliederdurchdencheckout-Dienstder Annotationsdatenbankkomponente
ProteinobjektealsTextdateienangelegt, d.h.esliegt einetextuelleRepräsentation
der biologischenInhaltevor. Bearbeitungenkönnendahermit einfachenTexte-
ditorendurchgeführtwerden.Dadurchwird die UnterstützungverschiedenerSy-
stemeund Betriebssystemeerleichtert,da dieseArt von Programmenauf allen
Systemenvorhandensind.DarüberhinauskönnenGruppenmitgliederdieseTex-
trepräsentationenüberModemverbindungenauf heimischeRechnerladenbzw.
auf Diskettekopieren.Der NachteildieserMethodeliegt darin,daßGruppenmit-
gliederin dertextuellenRepräsentation,dereinestandardisierteSprachezugrun-
deliegt, editierenmüssen.SyntaktischeFehler(z.B. fehlendeKlammern)führen
zu Problemenbeim abschließendenEinfügender Proteinobjektein die Daten-
bank.Angestrebtwird ein Annotationseditor, der in der plattformneutralenPro-
grammierspracheJava unterEinsatzgraphischerBibliotheken (z.B. JFCSwing)
entwickelt wurde.Voraussetzungauf demeingesetztenRechnerist damit ledig-
lich dasVorhandenseindervirtuellenJavaMaschineundderentsprechendenJava
Bibliotheken.Alternativ kannder Annotationseditorals Applet in der Browser-
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softwaredesGruppenmitgliedsablaufen.
WurdenBearbeitungenan einemProteinobjektdurchgeführt,wird dasRe-

plikat unter Anwendungdes Dienstescheckin wieder an die Datenbank-
komponenteübergeben.Im Prototyp wird auf Clientseiteaus der textuellen
Proteinbeschreibung sowie den assoziiertenAwareness-und Administrations-
Informationenein neuestransientesProteinobjekterzeugt,dasüberdie Kommu-
nikationsschichtandenZugriffsdienstderDatenbankkomponenteweitergereicht
wird. Die Kontrollinstanzführt anhandder mitgeliefertenVerwaltungsinforma-
tionen,die im Awareness-Objektenthaltensind,Konsistenzüberprüfungendurch.
Im Erfolgsfall wird daspersistenteObjekt in der objektorientiertenDatenbank
durchdasmodifiziertetransienteProteinobjektreplikatersetzt.Der Prototypder
AnnotationsdatenbankkomponenteenthältkeinVersionenmanagement.Lediglich
die letzteFassungeinesProteinobjektsist im Datensatzenthalten.

Präsentation BiologischeInhalte,diedurchProteinobjektederAnnotationsda-
tenbanksowie ihren assoziiertenObjektenin weiterenDatenbankkomponenten
repräsentiertsind, müssender Gruppesowie der wissenschaftlichenÖffentlich-
keit aufbereitetpräsentiertwerden.

Andersals etwa bei systematischenGenomsequenzierungsprojektensind al-
le in der ProteinsequenzdatenbankenthaltenenInhalteöffentlich zugänglich.Es
müssenkeine Sicherheitsaspektehinsichtlich der Sichtbarkeit und desZugriffs
beachtetwerden.Die einzigeEinschränkungbestehtdarin,daßlediglich Protei-
nobjekte,die einenbestimmtenBearbeitungsstatusbesitzen(alive odernew)
angezeigtwerdensollen.Alle übrigenObjektebefindensich in Bearbeitungszu-
ständen,die für die Pflege der Datenrelevant, abernicht für die Öffentlichkeit
bestimmtsind.Da der BearbeitungszustandeinesProteinobjektsim Adminstra-
tionsobjektenthaltenist, kannzu jedemObjekt die Sichtbarkeit leicht ermittelt
werden.Dazuwird eineentsprechendeAnfrageandasAdministrationsobjektei-
nesProteinobjektsgestellt.

DieArt derDarstellungbiologischerInhaltekannin unterschiedlichenFormen
erfolgen.DarüberhinauskannzwischenstatischerunddynamischerPräsentation
unterschiedenwerden.GrundsätzlichverfügtjedesObjektdeszugrundeliegenden
ObjektmodellsüberentsprechendePräsentationsmethoden,die klassenspezifisch
implementiertwurden.Alle KlasseneinesKlassenbaumsverfügenüberMetho-
dengleichenNamens,um einebestimmtePräsentationdurchführenzu können.
Dadurchkannzur Laufzeitdie klassenspezifischeMethodeindividuellerObjekte
ausgenutztwerden(dynamicbinding).

Im realisiertenPrototyperfolgt unterAnwendungdieserMethodikeineDar-
stellungim FormatCO2, einemstandardisiertenFormat,dasim RahmendesPro-
jektsPIR-Internationalentwickelt wurde.DieseDarstellungkannsowohl für sta-
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tischealsauchfür dynamischePräsentationeneingesetztwerden.
Bei derstatischenVariantewerdenzueinembestimmtenZeitpunktalleProtei-

nobjektegemäßdieserDarstellungausgegebenundgesichert.Diesersorepräsen-
tierte Datensatzkannvia ftp oderMassenmedium(z.B. CD-ROM) vertrieben
werden.Dadurchwird esinteressiertenWissenschaftlernermöglicht,eineloka-
le Kopie der enthaltenenbiologischenInformationenzu erhalten.Aufgrund der
definiertenSprache,in derdie Informationenabgefaßtwurden,ist einemaschine-
norientierteWeiterverarbeitungmöglich.

Bei der dynamischenVariantewird auf dasderzeitin der Datenbankkompo-
nenteenthaltenepersistenteObjektzugegriffen.Die AktualitätderInformationen
letztererMethodeist höher. Bei schlechtenNetzwerkverbindungenkanndie Ant-
wortzeit jedochdeutlichlängersein,alsbeimVorliegeneinerlokalenKopiedes
Datensatzes.

Darüberhinauswurde zur Unterstützungder dynamischenPräsentationein
Prototypentwickelt, der unterAnwendungdesModel-View-Controller Entwurf-
musters(Pattern) realisiert wurde (siehez.B. [GHJV95]). Das Modell ist die
Proteinsequenzdatenbank,realisiertals Mengevon Datenbankkomponenten,die
KontrollebestehtauseinerJava-Applikation.Die Darstellungerfolgt,nachInhal-
ten organisiert,in Fensternauf demDesktopdesGruppenmitglieds:ein Fenster
dientderFormulierungvonAnfragenandieDatenbank,einFensterstelltProtein-
objekte,ein weiteresLiteraturobjektedar. KommunikationzwischendiesenFen-
sternwird durchdie Kontrolle ermöglicht.Wird z.B. bei der Proteindarstellung
auf einenLiteraturverweisgeklickt, wird im Literaturfensterdasentsprechende
LiteraturobjektausderzentralenLiteraturverwaltungdargestellt.

DieserPrototypkannentsprechenderweitertwerden,um graphischeDarstel-
lungenannotierterAspekteeinesProteins(z.B. starkkonservierteBereiche,ein-
zelneBindungsstellenetc.)abhängigvon ihrer Lokalisationauf derAminosäure-
sequenzzuermöglichen.

5.5.3 Genomsequenzierungsprojekte

Der realisiertePrototypunterstütztGenomsequenzierungsprojektenur insofern,
als Überschneidungenzur Proteinsequenzdatenbankbetroffen sind. Es wurde
konkreteineUnterstützungfür dieGruppedesSequenzierungsprojektsderPflan-
zeArabidopsisthaliana implementiert.

Habendie verwaltetenSequenzenund ihre AnnotationeneinenZustander-
reicht, der die Veröffentlichung erlaubt,kann von einemGruppenmitgliedein
Veröffentlichungsverfahreneingeleitetwerden.Veröffentlichungbedeutetin die-
semKontext, daßdiemit biologischemWissenangereichertenSequenzenbeider
NukleinsäuredatenbankEMBLNucleotideSequenceDatabasesowie derProtein-
sequenzdatenbankPIR-Internationaleingereichtwerden(sieheAbbildung4.21).
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interne Repräsentation

PIR-International
Aufbereitung

Aufbereitung
EMBL Nucl. Database

(CO2-Format)
für PIR-Int.
Textrepräsentation

Textrepräsentation
für EMBL Nucl.-Database
(EMBL-Format)

import

A. thaliana Datenbank

erweiterter Informationswandler

Abbildung 5.20: Ein spezialisierter Informationswandler verfügt über zwei
Aufbereitungseinheiten. Dadurch ist die parallele Einreichung bei zwei ver-
schiedenen und voneinander unabhängigen Datenbankbetreibern mög-
lich.

DazumüssenlokaleInformationsrepräsentationengemäßdenVorgabendieser
Datenbankbetreiberumgesetztwerden.Dazuwurdeein spezialisierterInformati-
onswandlerimplementiert.Da in diesemFall EinreichungenbeizweiDatenbank-
betreibernerfolgen,verfügtdieserInformationswandlerüberzweiAufbereitungs-
undIntergrationseinheiten(sieheAbbildung5.20).NachdersyntaktischenAufbe-
reitungdurchdieImporteinheiterzeugendieAufbereitungseinheitenkeineObjek-
te im Kontext desGroupwaresystems.VielmehrwerdenTextdateienin definierten
FormatengemäßderDatenbanken,bei deneneineEinreichungerfolgensoll, er-
zeugt.NachgeschalteteIntegrationseinheitenführendie Einreichungendurch.

Wurdendurch die AufbereitungseinheitenentsprechendeTextrepräsentatio-
nenerzeugt(im EMBL-Formatbzw. CO2-Format),werdendiesedurchdie jewei-
lige IntegrationseinheitbeiderentsprechendenDatenbankeingereicht.Im Fall der
Nukleinsäuredatenbankbedeutetdies,daßdie Textdateienvia Email andenDa-
tenbankbetreiberverschicktwerden.Bei derProteinsequenzdatenbankerfolgtdie
Migration der zuvor erzeugtenDateienin einenbesonderenInformationsraum.
Dort enthalteneDateienwerdenvom Informationswandlerder Proteinsequenz-
datenbankweiterverarbeitet.Wie unter 5.5.2 beschrieben,werdendieseneuen
Proteinobjektein dasAnnotationssystemPrIAn integriert.NachAbschlußdieser
Integrationliegensie als neueProteinobjektein der Annotationsdatenbankkom-
ponentevor.

Die ImplementierungerfolgteunterEinsatzderProgrammierspracheperl, da
viele Operationenauf Textdateiendurchzuführensind.Perl bietetdazuentspre-
chendmächtigeSprachkonstruktean,die eineeinfacheAnpassungim Zugevon
FormatänderungenseitensderDatenbankbetreibererlauben.

DiesesVeröffentlichungsverfahrenkannvon jedemGruppenmitgliedinitiiert
werden.Die Koordinationunter denGruppenmitgliedernerfolgt durchmündli-
cheAbsprachen.Allerdingswerdenzu jedemeingeleitetenVerfahrenim lokalen
GruppeninformationsraumInformationenabgelegt,dievonallenGruppenmitglie-
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derneingesehenwerdenkönnen.Darin ist u.a.die Informationenthalten,welches
GruppenmitglieddasVerfahrenwanneingeleitethat.
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Kapitel 6

Einsatzund empirische
Akzeptanzanalysedes
prototypischenGroupwaresystems

Der im vorangegangenenKapitel dargestellte, prototypisch realisierteTeil des
entworfenenGroupwaresystemswurdein einerwissenschaftlichenArbeitsgruppe
eingesetzt.DiesesKapitelbeschäftigtsichmit demEinsatzsowiederanschließend
durchgeführtenAnalyseder Akzeptanzdurch die Anwenderin der GruppeMIPS.
Zu diesemZweck wurde eineUmfrage unter denGruppenmitgliederndurchge-
führt. Die erzieltenErgebnissewerdendargestelltunddiskutiert.

6.1 EinsatzdesprototypischenGroupwaresystems

Folgendeim vorangegangenenKapiteldargestelltenApplikationendesGroupwa-
resystemswurdenin derArbeitsgruppeMIPS eingesetzt:

� ZentraleLiteraturverwaltung(siehe5.5.1),

� Managementvon Proteinsequenzen(siehe5.5.2),

� Partielle Unterstützung systematischer Genomsequenzierungsprojekte
(5.5.3).

DieseApplikationenbasierenauf folgendenBasiskomponenten:

� Datenbankkomponente(siehe5.1),

� Kommunikationsschicht(siehe5.2),

� Informationswandler(siehe5.3).
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Der Einsatzerfolgtein derGruppeMIPS,die amEndederUntersuchungaus
28 Mitarbeiternbestand.17 davon nutztenTeile desbeschriebenenSytemsüber
einenZeitraumvonfünf MonatenbisdreiJahren(jenachDauerderZugehörigkeit
zurGruppebzw. Verfügbarkeit derentsprechendenAnwendung).DerEinsatzder
Anwendungenerfolgteinkrementell:alsersteApplikation wurdedie zentraleLi-
teraturverwaltungbereitgestellt,bei der in ihrer mittlerweiledreijährigenVerfüg-
barkeitsdauerverschiedeneVersionsrevisionendurchgeführtwurden.Änderungen
betrafenin ersterLinie daszugrundeliegendeobjekt-orientierteDatenbankmana-
gementsystemObjectStore. Der Funktionsumfangwurdeschrittweiseerweitert.
Der Entwurf ausKapitel 4.8.4blieb währendder durchgeführtenErweiterungen
unangetastet.Es folgte die partielleUnterstützungdessystematischenGenomse-
quenzierungsprojektsA. thaliana. Die ApplikationenzumManagementvon Pro-
teinsequenzenschloßensich an. Abschließenderfolgtedie AnbindungdesGe-
nomsequenzierungsprojektesA. thalianaandie Proteinsequenzdatenbankgruppe.
Dieserletzte Schritt erfolgteca. sechsMonatevor Start der Akzeptanzanalyse.
D.h. jedeCSCW-Anwendungwar mindestensein halbesJahrin der Gruppeim
Einsatz.Die Gruppenmitgliederhabendahermindestensein halbesJahrmit den
dargestelltenAnwendungengearbeitet.1

6.2 Datenerhebung

Um eineAkzeptanzanalysedurchführenzu können,die wissenschaftlichenAn-
sprüchengerechtwird, mußeinegeeigneteMethodezur Erhebungderdafürnot-
wendigenDatenausgewählt und angewendetwerden.In diesemAbschnittwer-
dentheoretischeÜberlegungensowie TechnikenderempirischenSozialforschung
vorgestelltundauf ihre Anwendbarkeit auf denhier zugrundeliegendenKontext
hin untersucht.Die schließlicheingesetzteMethodewird beschrieben.

6.2.1 Empirische Sozialforschung

In dermodernenGesellschaftwerdenvon unterschiedlichstenGruppensystema-
tischInformationenfür eineVielzahlvon Problemstellungenbenötigt.In nur we-
nigenFällenwird dabeiauf die theoretischund experimentellbegründeteBasis
der empirischenSozialforschungzurückgegriffen. Laut [SHE95] sind von einer
extremenTrivialisierung in ersterLinie Umfragen betroffen: „Die Unkenntnis
überMethodenempirischerSozialforschungführt hier zu denAbsurditäten,die
sichtäglichin denMedienalsErgebnisvonUmfragenfindenunddiedasBild der
Sozialforschungin derÖffentlichkeit zunehmendprägen“([SHE95],S.5).

1Mit einer Ausnahme:ein Gruppenmitgliedist erst fünf Monatevor Start der Analysezur
Gruppegestoßen.
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Die empirischeSozialforschungstellteineSammlungvonTechnikenundMe-
thodenzurVerfügung,umeinewissenschaftlicheUntersuchungüberSachverhal-
te in derNaturund/oderGesellschaftdurchführenzukönnen.Siedientdersyste-
matischenEvaluierungvonHypothesen.

Bevor Hypothesen,die dieserAkzeptanzanalysezugrundeliegen, formuliert
werden,erfolgenzunächstallgemeineBetrachtungenzu Datenerhebungstechni-
ken.

6.2.2 Datenerhebungstechniken

Nach[SHE95]könnendrei VerfahrenzurDatenerhebungunterschiedenwerden:

� Befragung

� Beobachtung

� Inhaltsanalyse

Bei der Wahl einesgeeignetenVerfahrensmüsseneinige Aspektebeachtet
werden.Es ist z.B. zu hinterfragen,inwiefernunerwünschteReaktionenderUn-
tersuchungsobjektedurchdie eingesetzteErhebungstechnikhervorgerufenwer-
den.Grundsätzlichist die Wahl abhängigvon der Angemessenheitin bezugauf
dasUntersuchungsziel.

Die Befragungkannals Standardmethodefür die Erhebung angesehenwer-
den([SHE95],S.299).Eswurdenfür die drei FormenderBefragung,mündlich,
schriftlich undtelefonisch,eigeneLehrenentwickelt, die sichz.B. mit derhand-
werklichenAusarbeitungvonFragebögenbeschäftigen.

Als ursprünglichsteDatenerhebungstechnikkanndieBeobachtungangesehen
werden.Im GegensatzzuralltäglichenBeobachtung,erfolgtdiewissenschaftiche
Beobachtungkontrolliert und systematisch.Beobachtungsinhaltewerdensyste-
matisiert([SHE95],S. 355). Im Gegensatzzur Befragungist bisherkeineallge-
meineTheoriefür die Beobachtungentworfen worden.Grob könnendie unter-
schiedlichenBeobachtungsverfahrenin direkteundindirekteBeobachtungklassi-
fiziert werden.Stehtbei derdirektenBeobachtungdasVerhaltenim Mittelpunkt,
erfolgtdieindirekteBeobachtunganhandderSpurenundAuswirkungendesHan-
delns.Die technologischeEntwicklunghat die traditionellenWerkzeuge,Papier
und Bleistift, ergänztum Tonbandgeräteoder Film- und Videoaufnahmen.Da-
durchkanneineobjektivereAnalysedurchnachträglichesVergleichendurchge-
führt werden.

Bei denbeidenvorgestelltenMethoden,derBefragungundderBeobachtung,
ist denuntersuchtenObjektenbewußt, daßsie GegenstandeinerUntersuchung
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sind.Bei der InhaltsanalysewerdenTexte aller Art, sowie Rundfunk-undFern-
sehsendungenuntersucht.DieseMethodekannals nicht-reaktiv angesehenwer-
den,dawederProduzentennochLeserbzw. Zuschauerdirekt durcheineInhalts-
analysebetroffensind([SHE95],S.372).

In dieserArbeitwurdedieBefragungalsDatenerhebungsmethodeausgewählt,
dadieVorteile,wie z.B.paralleleBefragungundgeringeKosten,ausgenutztwer-
den konnten.Eine Beobachtungerfordert einen deutlich höhrenZeitaufwand,
selbstwenn Technologien,wie Videoaufnahmen,eingesetztwürden.Die Auf-
zeichnungenmüssenanschließendanalysiertundverglichenwerden.Darüberhin-
ausverhaltensichdurcheineVideokamerabeobachtetePersonenmeistensnicht
natürlich,waszuVerzerrungenführt. EineInhaltsanalysewarnichtdurchführbar,
dain diesemFall keineTexte im klassischenSinnproduziertwerden.

Im folgendenwerdenallgemeinetheoretischeGrundlagenfür die Durchfüh-
rungvonBefragungendargestelltunddieeingesetzteBefragungsart,dieschriftli-
cheBefragung, begründet.

6.2.3 TheoretischeGrundlagen für Befragungen

Nach[vRHM94] kanneineBefragungin die PhasenVorbereitung, Konstruktion
der Fragen, BestimmungderArt der Befragungsowie derAuswertungundPrä-
sentationeingeteiltwerden.

Vorbereitungsphase

Die PhasederVorbereitungbefaßtsichmit derZielrichtungdergeplantenBefra-
gung,umProblemebeiderAuswertungderermitteltenDatenzuvermeiden.Eine
Zielrichtungkanndabeiumsopräziserformuliert werden,je besserdasUmfeld
bekanntist.

Um ungenaueFragestellungenzu vermeiden,mußentschiedenwerden,was
erfragtwerdensoll. Dabeimußbeachtetwerden,welcheAspektevon Interesse
sind, d.h. sollen Einstellungen,Meinungen,Schätzungenoder Wissenerhoben
werden.Es ist festzulegen,welchePersonenoder-gruppenbefragtwerdensol-
len. NebenPrivatpersonenkönnenauchExperten,Haushalte,Unternehmen,etc.
Ziel einersolchenDatenerhebung sein.Wurdeder Personenkreisfestgelegt, ist
zu ermitteln,wie die Personenerreichtwerdenkönnen.Man mußentscheiden,
ob sie intellektuell undsprachlichfür eineBefragunggeeignetsind.In demhier
vorliegendenFall ist die Personengruppedurchdie Mitglieder derArbeitsgruppe
festgelegt. Die Erreichbarkeit ist dadurchgewährleistet.

Ein weitererPunktin derVorbereitungsphaseist die ÜberlegungderHäufig-
keit der Befragung.Bei Panel-Untersuchungenwerdenimmer diesselbenPerso-
nenin regelmäßigenAbständenüberdenselbenTatbestandumAuskunftgebeten.
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DabeiauftretendeProbleme,wie die AufrechterhaltungdesPanelsüberdenge-
samtenUntersuchungszeitraum,entfallen bei Einmalbefragungen.Soll einesta-
tistischeAussagegetroffen werden,ist die GrößedesStichprobenumfangsvon
Bedeutung.Hier wurdeeineEinmalbefragungdurchgeführt.Da die Gruppe,die
befragtwerdenkonnte,17 Personenbetraf,ist einestatistischeAuswertungauf-
grunddiesergeringenGruppengrößenicht sinnvoll.

Je nach Kommunikationskanalist die Frager-Befragter Interaktion unter-
schiedlichstarkstandardisiert.Die am stärkstennichtstandardisierteErhebungs-
methodeist dasInterview mit offener Gesprächsführung,für das lediglich ein
thematischerRahmengegebenist. Eine Beeinflussungist hier sehrstark durch
den Interviewer, durch dessenÄußerungen,dasErscheinungsbild,Sympathien
undAntipathiengegeben.Der EinsatzdieserForm derBefragungempfiehltsich,
wenn über den zu erfragendenThemenbereichbislangwenig geforschtwurde,
für Einzelfallanalysenoderfür sensibleThemen.DasandereExtremist die hohe
Standardisierung.Dabeisind Wortlaut und Abfolge der Fragenvorgegebenund
verbindlichfür dieDurchführungdesInterviews.

In dieVorbereitungsphasefällt weiterhindieFestlegungdesOrtes,andemdie
Befragungstattfindensoll. Möglichkeitensinddie In-Home-Befragungen, Befra-
gungenamArbeitsplatz,auf derStraßeoderIn-Hall-Befragungen, bei denendie
zuBefragendenaneinenzentralenOrt eingeladenwerden.

Esmußdie Dauerder Befragungfestgelegt werden.Die Längeist dabeiab-
hängigvon Faktorenwie derzugrundeliegendenForschungsfrage,derzur Verfü-
gungstehendenMittel sowie dereinsetzbarenInterviewerundvondenBefragten
selber. Die eingesetzteMethodeist ebenfalls von Bedeutung.Bei einempersön-
lichen Interview kann die Dauer60 bis 90 Minuten betragen,telefonischeIn-
terviews sollten20 Minute nicht überschreiten,wobeidie eigentlicheBefragung
maximalzehnMinutendauernsollte.

Es ist ebenfalls zu überlegen,ob die Befragungmit Beobachtungsmethoden,
wie z.B. die gleichzeitigeAufnahmeauf Video, kombiniertwerdensoll. Befra-
gungsmethodenkönnenebenfalls miteinanderkombiniertwerden.

DadieerhobenenDateni.d.R.weiterverarbeitetwerden,sindrechtlicheRege-
lungen,wie z.B. dasBundesdatenschutzgesetzsowie die Datenschutzgesetzeder
einzelnenLänderzubeachten.

Konstruktion der Fragen

NachFestlegungdieserallgemeinenGrundlagenerfolgt in dernächstenPhasedie
KonstruktionderFragen.Dazuwird folgendesVorgehenempfohlen([vRHM94]):

� Fragensammlungerstellen

� Fragensammlungüberarbeiten
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� ReihenfolgederFragenfestlegen

Zunächstsollenetwa dreimalsoviel Fragengesammeltwerden,wie späterin
der Befragunggestelltwerden.Es gibt verschiedeneArten von Fragen.Neben
der direktenFragewird die indirekteFrageeingesetzt,um dem Befragteneine
Antwort zu erleichtern,da er sich hinter einer anderenPersonverbergen kann.
Bei offenenFragenmuß die befragtePersonselbstformulieren,da keine Ant-
wortmöglichkeitenangebotenwerdenwie beidergeschlossenenFrage.Hier kann
nurunterangebotenenAlternativenfür dieAntwort gewähltwerden.Die befragte
PersonmußdiegeeigneteAntwort in denvorgeschlagenenAlternativenwiederer-
kennen.Problemeentstehen,wenndieAntwortmöglichkeitenunscharfformuliert
sindoderganzeAntwortkategorienfehlen.Außerdemist zubeobachten,daßsich
Probandenfür AntwortenausdenAlternativenentscheiden,ohnesichvorherGe-
dankenüberdie Fragegemachtzu haben.EsempfiehltsichdahereineKategorie
„Weiß-nicht“ anzubieten,um nicht zu Antwortenzu zwingen.Der klare Vorteil
dergeschlossenenFrageliegt in derleichtenAuswertbarkeit. AbgestufteAnwor-
ten erhältmandurchSkalen,die verbalisiertodervisualisiertsein können.Bei
graphischenSkalenkannanhandeinesMaßstabsdie graphischeEinordnungin
einenleichterweiterzuverarbeitendenZahlenwertübersetztwerden.

Wurdendie Fragengesammelt,schließtsichalsnächsterSchrittdie sprachli-
cheÜberarbeitungdesFragen-Poolsan.Dabeiist besondersauf folgendepoten-
tielle Problemezuachten:

� dieFragenmüssenmit größtmöglicherVerständlichkeit für diezubefragen-
deZielgruppeformuliertwerden;

� die Tendenzvieler Personen,auf eineFragemit „Ja“ zu antworten,muß
durcheinegeschickteFragenformulierungvermindertwerden;

� die Tendenzvieler Personen,die sozialerwünschtenstattdenwahrenAnt-
wortenzu geben,mußebenfalls durcheinegeschickteFrageformulierung
vermindertwerden.

Um dieseFallstricke zu vermeiden,sind folgendeRegelnzu beachten.Nach
Sicherstellung,daßdie Fragefür die zugrundeliegendeFragestellungüberhaupt
relevant ist, mußüberlegt werden,welcheSchlüsseaushypothetischenAntwort-
verteilungengezogenwerdenkönnen.Dabeimußüberprüftwerden,ob die Ska-
lenqualitätumfassendgenugist. Es müssenpositive und negative Antwortmög-
lichkeitenvorgesehensein.Die Fragemußgrammatikalischkorrekt, sprachlich
denBefragtenangepaßtseinund darf nur einenGedanken enthalten.Durch die
Fragestellungdarf dabeikeineAntwort provoziert werden,d.h. Suggestivfragen
müssenvermiedenwerden.UnbedingtzuvermeidensinddoppelteVerneinungen,
dasieunterschiedlichvondenBefragtenaufgefaßtwerdenkönnen.
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AbschließendmüssendieFragenin eineReihenfolgegebrachtwerden,wobei
siesoweit wie möglicheinemlockerenGesprächähnelnsollten.DerFragenpool
solltezunächstin die folgendenFragegruppenunterteiltwerden:
� EinleitungsfragensolltenleichtbeantwortbarseinunddasInteressederBe-

fragtenansprechen.Essoll derEindruckeinerPrüfungssituationabgebaut
werden.

� Sach- und Kontrollfragen stellendenHauptteil desFragebogens.Bei der
ReihenfolgeinnerhalbdieserFragengruppeist zu bedenken,daßvorange-
hendeFragendenAntwortspielraumfür anschließendeFrageneinschrän-
ken können,da bestimmteVorstellungenund Denkrasteraktiviert werden
können.Um die Konsistenzder Auskünfteüberprüfenzu können,werden
leicht veränderteKontrollfragennocheinmalanandererStelleaufgeführt.

� Fragenzur Personschließendie Befragungab.

Liegt der Fragenkatalogin diesererstenFassungvor, mußer an die Befra-
gungsartangepaßtwerden.

Mögliche Befragungsarten

Es werdenfolgendeBefragungsformenbetrachtet:(i) persönliche,(ii) telefoni-
scheund(iii) schriftlicheBefragung.

Bei derpersönlichenBefragungliegt einesozialeSituationvor, daein Inter-
viewer mindestenseinemBefragtengegenübersitzt.Die Kommunikationssignale
könnenverbal,para-odernonverbal sein.Die befragendePersonmußdasBe-
fragungsumfelddahersokontrollieren,daßein möglichstguterInformationsfluß
zwischendenBeteiligtengewährleistetwird.

DieGesprächsführunghateinengroßenEinflußaufdasAntwortverhalten.Der
Interviewer sollte zuhörenund durch geeigneteverbaleSignaledes Interesses
zu weiterenAussagenermuntern.Werdenbeim weichen Interview die Antwor-
tenvom Interviewer nocheinmalkurz zusammengefaßtwiederholt,um dadurch
die befragtePersonzu weiterenAntworten zu stimulieren,ist dasharte Inter-
view durcheineaggressive und autoritäreHaltungdesInterviewerscharakteri-
siert.LeugnungsversucheundAbwehrmechanismenbei denBefragtensollenso
überwundenwerden.BeimneutralenInterview schließlichstehtdieMeßfunktion
im Mittelpunkt.DerGesprächspartnerwird alsgleichwertigangesehen.

NebendenverbalenSignalenwird die Befragungssituationsubtil durchdie
para-und nonverbalenSignalebeeinflußt(z.B. ErscheinungsbilddesInterview-
ers,Alter, Körperhaltung,Klassen-oderRassenzugehörigkeit, etc.).Insbesonde-
re, wenn dadurchdie Meinung desInterviewers deutlichwird (z.B. Hebender
Augenbrauen,süffisantesLächeln,etc.).
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Auch dasBefragungsumfeldbeeinflußtdie Befragung.Faktorensindhier der
Befragungszeitpunkt,derBefragungsortsowie die AnwesenheitDritter.

An die Interviewer werdenbei der persönlichenBefragungausden soeben
aufgeführtenGründenhoheAnforderungengestellt.Eine Anpassungan die un-
terschiedlichenGesprächspartneristebensoerforderlich,wieeinegutepsychische
Belastbarkeit, um ReaktionendesBefragtenauffangenzu können.Außerdemist
eineumfassendeKompetenzüberdasBefragungsthemanotwendig,um auchun-
erwarteteFragenzufriedenstellendbeantwortenzu können.Nach[vRHM94] ist
dahereineInterviewer-Schulungunumgänglich,wodurchdie persönlicheBefra-
gungalsDatenerhebungsmethodeaufwendigundteuerwird.

Beim telefonischen Interview entfallen einige Verzerrungs-und Beeinflus-
sungsmöglichkeiten,wie z.B. Aussehen,Kleidung, Mimik, etc. Die Gesprächs-
teilnehmersehensich nicht mehr. Dafür werdenparaverbaleSignale,wie z.B.
Sprechgeschwindigkeit,Stimmbeschaffenheit,aberauchleichteSprachstörungen,
wichtiger. FürdenInterviewer ist esschwierigereinzuschätzen,obderInterview-
partnerdie Fragerichtig verstandenhatundob er sichkonzentriertamInterview
beteiligt.DasBefragungsumfeldbeimGesprächspartnerist ebenfallsnichteinzu-
schätzen.Telefonanrufekommensehrhäufigungelegenoderwerdenals Scherz
aufgenommen.AnkündigungsbriefekönnenhierzueinerverbessertenAkzeptanz
führen.

Der EinsatzeinesTelefoninterviews empfiehltsichdann,wenneineschnelle
UntersuchungeineskurzenThemasdurchgeführtwerdensoll. Besonders,wenn
esumdie Erhebungvon Faktengeht,ist dieseForm derBefragungangebracht.

Bei der schriftlichen Befragungschließlichexistierenwederoptischenoch
akustischeSignale.Aus der Sicht desInterviewersexistierendie Einschränkun-
gen,daßwederErläuterungenbei Unklarheitengegebenwerdenkönnen,noch
gibt eseineKontrolle überdie Reihenfolge,in der die Fragenbeantwortet wer-
den.

Demstehenbei derschriftlichenBefragungeineReihevon Vorteilengegen-
über:
� Sieist schnell,dain kurzerZeit viele Personengleichzeitigbefragtwerden

können.

� Sie ist kostengünstig,dakeineReisekosten,InterviewerhonorareundTele-
fonkostenanfallen(Portokostensindim Gegensatzdazualsgeringanzuse-
hen).

� Die befragtenPersonenkönnensichdie Antwortenüberlegenbzw. mit an-
derenPersonendarüberdiskutieren,eheeineAntwort erfolgt.

Ein Problembei dieserForm derDatenerhebungist jedochdie Quotederzu-
rückgesandtenFragebögen(Rücklaufquote).NachUntersuchungenschickenzwi-
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schen7 und70Prozent([Fri83], zitiert nach[vRHM94]) bzw. zwischen15und40
Prozent([BEE91],zitiert nach[vRHM94]) derBefragtendieFragebögenzurück.
EskanndadurchzuVerzerrungenderausgewähltenStichprobeführen.

EsexistiereneineReihevonFaktoren,diedieRücklaufquotebeeinflussen,wie
z.B. finanziellebzw. nicht-finanzielleAnreize,Personalisierung(eswird dasGe-
fühl vermittelt,eshandeltsichumeineindividuelleBefragung),Vorankündigung
desFragebogens,FrankierungdesRückkuverts,AngeboteinesFeedbacks(dieEr-
gebnissewerdendemBefragtenmitgeteilt),AnspracheartdesBegleitbriefes(Stil,
Aufmachung,humorvoll vs. seriös,etc.), MerkmaledesFragebogens(z.B. hat
dieFarbedesFragebogenseinenEinflußaufdenRücklauf([JS83][Fox88], zitiert
nach[vRHM94])), etc.

Auswertung und Präsentation

Wurdendie Datenerhoben,erfolgt die Auswertung.Die aufgestelltenHypothe-
senwerdenanhandder erzieltenErgebnisseanalysiert.Erfolgte die Befragung
methodisch,solltedie Auswertungnur geringeZeit in Anspruchnehmen.Sollen
statistischeAussagengetroffenwerden,ist einerechnergestützteAnalyseempfeh-
lenswert.Dazumüssendie eingegangenenDatenunverfälschtin einegeeignete
digitale Form übertragenwerden,um von Statistikprogrammengenutztwerden
zukönnen.

Abschließenderfolgt die PräsentationderErgebnisse.DazusteheneineViel-
zahlvonMethodenzurVerfügung:Publikation,Vortrag,computergstütztePräsen-
tation,etc.Die Art derPräsentationhatgroßenEinflußaufdieBewertungderBe-
fragung.EinebrillantePräsentationkanneinemethodischschlechtdurchgeführte
Befragungerheblichaufwerten([vRHM94]). Andersherumkanneineschlechte
PräsentationeinenochsogutemethodischeArbeit entscheidendabwerten.

6.2.4 EingesetzteBefragungsart

In dieserArbeit solltedie AkzeptanzeinesGroupwaresystems,dasin einerwis-
senschaftlichenArbeitsgruppezumEinsatzkam,untersuchtwerden.Dadurchent-
fiel dasProblemder Adressierungder zu befragendenPersonen.Die Mitglieder
derGruppe,die mit demprototypischenGroupwaresystemgearbeitethaben,bil-
denauchdie Gruppederzu befragendenPersonen.SiesinddemInterviewer na-
mentlichbekannt.

Aufgrund der mitunter mehrjährigenZusammenarbeitvon Interviewer und
befragterPersonwurde keine persönlicheBefragungdurchgeführt,um eine zu
großeBeeinflussungdurchdiePersondesInterviewersaufgrundvonSympathien
oderAntipathienzu vermeiden.Da sichpersönlicheund telefonischeBefragung
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in diesemPunktsehrähneln,wurdeauchdie telefonischeBefragungalsDatener-
hebungsmethodenicht in Betrachtgezogen.2

Die Entscheidungfiel auf die schriftliche Befragung, da hier die genannten
Vorteile, wie kostengünstig,paralleleBefragung,keine unmittelbareBeeinflus-
sungdurchdenInterviewer, zumTragenkommen.EswurdedahereinFragebogen
ausgearbeitetundandie betreffendenPersonenverteilt.

6.3 Hypothesen

Die UmfragehattezumZiel, folgendeHypothesenzubestätigenbzw. zuwiderle-
gen.

Mitglieder einerwissenschaftlichenArbeitsgruppeim Bereichdermolekula-
ren Sequenzdatenanalysewerdendurchdashier beschriebeneund prototypisch
realisierteGroupwaresystemin ihrer täglichenArbeit unterstützt:

Hypothese1: DasgemeinsameGruppenzielkannbesserundeffizientererreicht
werdenalsohneentsprechendeRechnerunterstützung.

Hypothese2: EsverbessertsichdierechnergestützteKommunikationzwischen
denGruppenmitgliedern.

Hypothese3: DaswissenschaftlichePersonalkannsichbesserauf biologische
Inhalte konzentrierenund muß sich wenigermit Fragender Datenverarbeitung
beschäftigen.

Hypothese4: Die MöglichkeitendesEinsatzesneuerTechnologienführenzu
einerbesserenVereinbarkeit vonBerufs-undPrivatleben(AspektTelearbeit).

6.4 DurchgeführteBefragung

Der entworfeneanonyme Fragebogenwurdean 17 Gruppenmitgliederausgege-
ben,die mit denhier dargestelltenCSCW-Applikationengearbeitethaben.Ins-
gesamthatMIPS eineGruppengrößevon 26 MitarbeiterinnenundMitarbeitern.
Von den17 Fragebögenwurden11 ausgefülltzurückgegeben.Diesentsprichtei-
nerQuotevon ca.65%,wasanderoberenGrenzederdurchschnittlichenRück-
laufquoteliegt (vgl. 6.2.3).

2Eine Personvon außenzu engagieren,die die Befragunghättedurchführenkönnen,schied
ausZeit- undKostengründenaus.
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Der entwickelteFragebogenbestehtausdrei Teilenmit insgesamt50 Fragen:
Im erstenTeil wecken leicht beantwortbareEinleitungsfragendasInteresseder
Befragten(Frage1 bis Frage5).3 Die Sach-und Kontrollfragen(Frage6a bis
Frage12b) bilden denHauptteildesFragebogens.DieserHauptteilkannweiter
unterteiltwerden:die Fragen6a bis 9h (insgesamt21 Fragen)beschäftigensich
mit CSCW-Applikationen,dieprototypischentwickelt wurden;mit denAspekten
Telearbeitund Teilzeit befassensich die Fragen10abis 12b (insgesamt14 Fra-
gen).DenAbschlußdesgesamtenFragebogensbildenFragenzur Person(Frage
13 bisFrage22).

6.5 Ergebnisseder Befragung

Im folgendenerfolgteineumfassendeDarstellungdererzieltenErgebnisse,struk-
turiert nachdendrei HauptteilendesFragebogens.Die DiskussiondieserErgeb-
nisseschließtsichim Unterkapitel6.6an.

6.5.1 Einleitungsfragen1 bis 5

Die durchschnittlicheArbeitszeit,dievor demComputerverbrachtwird, liegt bei
95,5%(Frage1). Der minimaleWert liegt dabeibei 85%,dasMaximum 100%
wurdedreimalangegeben.

Bei den Programmen,die am häufigstenangewendetwerden,könnenzwei
gleichgroßeGruppenextrahiertwerden(Frage2): die Gruppevon Standardsoft-
ware(InternetBrowserundEditor)mit 10 von32 Nennungensowie gruppenspe-
zifischeApplikationen(AnwendungendesCSCW-SystemsundallgemeineBioin-
formatikwerkzeuge)mit ebenfalls 10 Nennungen.Die ApplikationendesGroup-
waresystems(5 Nennungen)liegendabeimit denanderengenanntenKlassenvon
Anwendungen(mit ebenfalls jeweils 5 Nennungen)an der Spitze,d.h. sie wur-
denebensointensiv genutzt,wie etwa Netscape(InternetBrowser)oderXEmacs
(Editor).

Auf die FragenachProgrammenoderDiensten,die nicht zur Verfügungste-
hen,abergernebenutztwerdenwürden,wurdenindividuelle Wünschespezifi-
scherAnwendungsaspektegenannt(Frage3). Es konntedabeikeineallgemeine
KlassefehlenderApplikationenoderDiensteabgeleitetwerden.

Die Mehrheit der befragtenGruppenmitgliederverfügt über keine Präfe-
renz hinsichtlich graphischerBedienoberflächenoder Kommandozeilensysteme
(54,5%).36,4%sprachensich für graphischeBedienoberflächenaus,9,1% für
Kommandozeilensysteme(Frage4).

3DerFragebogenist im Anhangabgedruckt.
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Die Frage,ob derEinsatzvon Computerndie Kommunikationmit denKolle-
ginnenundKollegenerleichternwürde,beantworteten63,3%derBefragtenneu-
tral bzw. negativ. Lediglich 9,1%sahenim Computereinsatzeinesehrdeutliche
Erleichterung(Frage5).

6.5.2 Sach-und Kontrollfragen 6abis 12b

Zehnderelf GruppenmitgliederbenutzenzumindesteinederrealisiertenCSCW-
Anwendungen(Frage6a).In Frage6bwurdenAussagenüberdieGesamtheitder
realisiertenCSCW-Anwendungenformuliert, die anhandeinerSkalavon „stim-
mevöllig zu“ bis „stimmeüberhauptnichtzu“ bewertetwerdensollten.Die über-
wiegendeMehrheitkannsichnachEinführungdesGroupwaresystemsbesserauf
die eigentlicheinhaltliche Arbeit konzentrieren(60%). Lediglich ein Gruppen-
mitglied sieht darin eine leichte Verschlechterung.Den Vorteil der geringeren
notwendigenDetailarbeit,etwa Dateiformatebetreffend,sehen50%der Befrag-
ten.Alle Gruppenmitgliederstimmendarin überein,daßsich durchdenGroup-
wareeinsatzdie alltäglicheArbeit vereinfachthat. Die Hälfte wählte dabeiden
Wert „stimmevöllig zu“. Bis auf eineAusnahmewird bestätigt,daßderZeitauf-
wandzur ErledigungderArbeit abgenommenhabe.80%glauben,daßihnendas
CSCW-Systemhilft, Fehlerzu vermeiden.Daßdie KoordinationzwischenGrup-
penmitgliedernunterstütztwird, beantworten70%positiv. KeinGruppenmitglied
sagtaus,daßdieseKoordinationnachEinführungdesSystemserschwertworden
wäre.

DerFragenkomplex 7abis7f befaßtsichmit derLiteraturverwaltung,dievon
91%derBefragtenverwendetwird (Frage7a).87,5%derBefragten,diedieLite-
raturverwaltungverwenden,sindmit ihr zumindestzufrieden,42,9%davonsogar
sehr(Frage7b).Unzufriedenhatsichniemandgeäußert.

Auf die Frage„Wasgefällt Ihnenbesondersgut an der Literaturverwaltung“
stellendie Nennungen„bedienungsfreundlich“,„schnell“ und„stabil“ mit 56,3%
die klare Mehrheit der 16 abgegebenenMeinungen(Frage7c). WeitereAnga-
bennennenetwa die SicherstellungderRedundanzfreiheit,die Verfügbarkeit ei-
ner Programmierschnittstelle(API) sowie die UnterstützungverschiedenerAr-
ten von Literaturtypen.Auf die gegenteiligeFrage„Was finden Sie besonders
schlechtanderLiteraturverwaltung“wurdenfolgendeAspekteangegeben(Frage
7d):ZweimalwurdedasProblemderPflegedesDatensatzesvor demHintergrund
dergroßenMasseanPublikationenin diesemWissenschaftsbereichgenannt.Ein
GruppenmitgliedsiehteinenNachteildarin,daßessichum eineproprietäreLö-
sunghandelt.

MangelndeFunktionalitätder Literaturverwaltungbetrifft in ersterLinie die
PflegedesDatensatzes(Frage7e).ZusätzlicheFunktionen,wie etwa einebesse-
re Unterstützungin derautomatisiertenEingabevon ZitatenoderVerknüpfungen
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zu anderenDatensätzeninnerhalbder Gruppe,könnteneinedeutlicheVerbesse-
rung darstellen(46,2%).30,8%der vermißtenFunktionenbetreffen komplexere
Recherchemöglichkeiten.Lediglich ein Gruppenmitgliedvermißtbei dergraphi-
schenOberflächeeineOption(wahlweisesAusblendendesabstractsbeiJournal-
zitaten).Zeitmangelist dieeinzigeAntworteinesGruppenmitgliedsaufdieFrage,
warumdie Literaturverwaltungnicht verwendetwerdenwürde(Frage7f).

Der Fragenkomplex 8a bis 8e beschäftigtsich mit demSystemPrIAn (vgl.
5.5.2).Lediglich vier derelf Gruppenmitglieder, die ihrenFragebogenzurückge-
gebenhaben,benutzendiesesSystem(Frage8a).Von diesenempfindenalle die-
sesSystemalszumindestkomfortabel,ein Gruppenmitgliedalssehrkomfortabel
(Frage8b). Besondersdie Beschleunigungder EingabeneuerProteinsequenzen
wird alsHauptvorteil genannt(Frage8c).DieNachteilebefassensichmit dernoch
ausbaufähigenFunktionalitätdesSystems(Frage8d), d.h. beschreibenFunktio-
nen,die vermißtwerden(Frage8e).Lediglich ein Gruppenmitgliedbeklagtsich
überdieentwickeltegraphischeBedienoberfläche.Esseienzuviele „Klicks“ not-
wendig,um eineneueProteinsequenzeinzufügen.

Die Fragen9abis9hbefassensichmit dermanuellenWartungvonProteinse-
quenzobjekten.Erneutkonntenvier Meinungenausgewertetwerden(Frage9a).
Die HälftebeurteiltediePflegealszumindestkomfortabel(Frage9b).Die beiden
anderenGruppenmitgliederempfindensiezumindestnichtalsunkomfortabel.Für
dieseDatenbankkomponentewurdeeinepessimistischeVariantezurNebenläufig-
keitskontrollerealisiert(vgl. 5.5.2).Im eingesetztenPrototypexistiertedazukeine
graphischeBedienoberfläche.Auf dieFrage,obeinesolcheOberflächedieBedie-
nungerleichternwürde,antwortetenzwei Gruppenmitgliedermit „Ja“ und zwei
mit „Nein“ (Frage9c). Um möglichstgeringeAnforderungenan Systemestel-
len zu müssen,auf denenmanuelleBearbeitungenvon Proteinsequenzobjekten
durchgeführtwerdenkönnen,werdenObjektezur Bearbeitungals Textdateien
exportiert. Für die Bearbeitungwird von allen Gruppenmitgliedernder gleiche
Editor (XEmacs) eingesetzt(Frage9d). Ein Gruppenmitgliedverwendetzusätz-
lich einenEditor desBetriebssystemsOpenVMS. Die Hälfte ist mit ihremEditor
zufrieden,zwei Gruppenmitgliedersind wederbesonderszufrieden,nochunzu-
frieden(Frage9e).Als VorteilediesesEditorswerdenvor allemdie Möglichkeit
der benutzerdefiniertenMakrossowie der Möglichkeit, mehrereDateiengleich-
zeitig bearbeitenzu können,genannt(Frage9f). Die Komplexität diesesEditors
unddieanfänglichenSchwierigkeitenim UmgangwerdenalsHauptnachteileauf-
geführt (Frage9g). GenannteFunktionen,die beim eingesetztenEditor vermißt
werden,werdenvon XEmacsbereitgestellt(Frage9h). Ihre Nutzungist jedoch
nicht intuitiv.

Die verbleibendenFragendesHauptteilsdesFragebogens(Fragenkomplexe
10 bis12) befassensichmit Telearbeit.
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Auf die FragenachdenallgemeinenVorteilenderTelearbeitwurden20 Mei-
nungenabgegeben(Frage10a).Zehnmalwurdedie größereFlexibilität genannt,
z.B. die Unabhängigkeit von Arbeitszeit und persönlichemRhythmus.Weiter
wurdengenannt:dasWegfallen von Fahrtwegenzur odervon der Arbeitsstätte
(20%),die Erleicherungim AnstoßenoderÜberwachenvon automatisiertablau-
fendenProzessenim System(15%) sowie die größereRuhezur Arbeit (10%).
Ein Gruppenmitgliednanntedie Erleichterungbei der Kombinationvon Beruf
undFamilie.

Auf die FragenachdenallgemeinenNachteilenderTelearbeitwurden18 Ar-
gumenteaufgeführt(Frage10b).Die Hälfte benenntallgemeindie Erschwerung
der Teamarbeit(22%) bzw. die Erschwerungder Kommunikationmit denKol-
leginnenund Kollegen(28%).FehlendeDiskussionenund damit einhergehende
fehlendeAnregungenbetreffen 11%derabgegebenenMeinungen.Als Nachteile
im häuslichenBereichwurdenaufgeführt:erhöhterPlatzbedarf,mangelndetech-
nischeVoraussetzungen,nicht alle Programmeseienverfügbarsowie fehlende
Infrastruktur, wie z.B. Bibliothek oderKopiergerät.Diesbetrifft zusammen22%
derAussagen.Als sozialeAspektewurdendie fehlendeTrennungvon Beruf und
Freizeit bzw. Familie sowie dasfehlende„Miteinander“ innerhalbder Arbeits-
gruppegenannt(17%).

Von denelf GruppenmitgliederndieserUntersuchunggabenvier an,auf frei-
williger BasisTelearbeitauszuführen(Frage11a).KeinesdieserGruppenmitglie-
der arbeitetunterwegs (Frage11b). Zu Hausearbeitendrei Gruppenmitglieder
zwischeneinerund zwei Stundepro Woche.Ein Gruppenmitgliedwendetzehn
Stundenfür Telearbeitauf. In der Zeit, in der zu Hausegearbeitetwird, ist die
HälftederbefragtenPersonendieganzeZeit mit demNetzwerkderArbeitsgruppe
verbunden(Frage11c),einGruppenmitglieddiehalbeundeinweiteresGruppen-
mitglied lediglich 10%derZeit. Außerhalbvon MIPS werdenfastausschließlich
Standardanwendungen,wie z.B. Netscape,MS Powerpoint,Photoshop,XEmacs,
eingesetzt(Frage11d). Zwei Gruppenmitgliedernutzenzumindestgelegentlich
AnwendungendesCSCW-Systems(Literaturverwaltung,PrIAn). Die größteUn-
terstützungder Telearbeitdurch MIPS wird ausschließlichin technischenVor-
aussetzungengesehen,wie z.B. guteInternet-Anbindung,ISDN-Anschluß(Fra-
ge11e).Als größteHindernissewerdenebenfalls technischeAspekteaufgeführt:
Anschlußbelegt bzw. keineUnterstützungbei Computerproblemen(Frage11f).

SiebenGruppenmitglieder, die keine Telearbeitausführen,wurdennachih-
renGründenbefragt(Frage11g).40%derabgegebenenMeinungenbetrafendas
BedürfnisdesdirektenKontaktszu Kolleginnenund Kollegen.30% sagtenall-
gemein,daßsie kein Interessean Telearbeithätten.Ebenfalls 30% betrafendie
fehlendetechnischeAusrüstung.Von diesensiebenGruppenmitgliedernkönnen
sich 71% generellvorstellen,einenTeil ihrer Arbeit im Rahmenvon Telearbeit
zu leisten(Frage11h).Von diesenwiederumwürden60%die Hälfte bzw. höch-
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stensdieHälfte ihrerArbeitszeitim RahmenvonTelearbeiterledigen(Frage11i).
Ein Gruppenmitgliednannte20%derArbeitszeitalsobereGrenze.Als notwen-
digeVoraussetzungenwurdenvon diesenGruppenmitgliedernfastausschließlich
finanziellebzw. technischeAspekteaufgeführt(Frage11k):ÜbernahmederTele-
fonkosten,Bereitstellungder technischenGeräte,BetreuungderHard-undSoft-
ware(zusammen71%).EinzelnennungenbetrafenorganisatorischeAspekte,wie
z.B. VerbesserungdesInformationsflusses(zusammen29%).

DerabschließendeFragenkomplex zumThemaTelearbeitbeschäftigtsichmit
der KommunikationzwischenGruppenmitgliedern,die Teilzeit- bzw. Telearbeit
betreiben(Fragen12aund12b).Hauptkommunikationsmittel,dasvonallenGrup-
penmitgliederngenanntwurde,ist die elektronischePost(Frage12a).Zweimal
wurdedasTelefongenannt.Einmalwurdedie indirekteKommunikationüberge-
meinsameObjektedesCSCW-Systemsaufgeführt.Auf die Frage,wie die rech-
nergestützteKommunikationverbessertwerdenkönnte,wurdenfünf Meinungen
abgegeben,darunterdreiVerbesserungsvorschläge(Frage12b).EswurdederEin-
satzvon „talk“ zur UnterstützungdirekterKommunikationangeregt. Fernersind
zentraleDokumentewünschenswert(z.B. gruppeninternerKalender, Planungen
und Standvon Projekten)sowie verbesserteAnnotationssysteme,ausdenendie
Arbeit der Kolleginnenund Kollegen hervorgeht. Ein Gruppenmitgliednannte
GesprächeamRundenTischalsvorteilhaftgegenüberrechnergestützterKommu-
nikation.Ein anderesGruppenmitgliedist mit derexistierendenrechnergestützten
Kommunikationvollkommenzufrieden.

6.5.3 Fragenzur Person13 bis 22

DenAbschlußdesFragebogensbildetenFragenzurPerson.Vondenelf Gruppen-
mitgliedern,die einenFragebogenabgegebenhaben,sindsiebenweiblichenund
vier männlichenGeschlechts(Frage13). DasDurchschnittsalterbeträgt37 Jahre
mit einerSpannevon 29bis47 Jahren(Frage14).

Bis auf ein Gruppenmitgliedverfügenalle über einen Hochschulabschluß
(Frage15),90%davonkönnenzusätzlicheinenDoktortitel vorweisen.Ein Grup-
penmitgliedbesitzteinenFachhochschulabschluß.Bis aufeinefehlendeNennung
habenalle GruppenmitgliederentwederBiologie (70%),Chemie(10%),Bioche-
mie (10%)oderLehramtBiologieundChemie(10%)studiert.

Bis aufeinGruppenmitglied,dasalsMutterspracheItalienischhat,gabenalle
GruppenmitgliederDeutschals ihre Muttersprachean(Frage16). Alle sprechen
währendderArbeit Englisch(Frage17).

DurchschnittlicharbeitendiebefragtenGruppenmitgliederbereitsseit3,9Jah-
renbei MIPS (Frage18).Die Spannereichthier von5 Monatenbis10 Jahren.

Von denuntersuchtenGruppenmitgliedernstammensiebenGruppenmitglie-
derausGruppen,diesichmit systematischenGenomsequenzierungsprojektenbe-
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fassen(Frage19). Vier Gruppenmitgliederder Proteinsequenzdatenbankgruppe
warenvertreten.

55%führenbeiMIPSnieeineProgrammiertätigkeit aus,36%regelmäßig,9%
fastregelmäßig(Frage20). 64%gabenschlechteodersehrschlechteKenntnisse
im Umgangmit demComputeran,bevor siebei MIPS angefangenhatten(Frage
21). 27% stuftensich mittelmäßigein, 9% hielten ihre Kenntnisfür zumindest
gut.Jetztschätzennurnoch18%ihreKenntnissealsschlechtein(Frage22).37%
stufensich nun mittelmäßigein und 45% haltenihre Kenntnissefür zumindest
gut.

6.6 Diskussionder Ergebnisse

In diesemAbschnittwerdendiedargestelltenErgebnissediskutiertsowiedieunter
6.3aufgestelltenHypothesenbewertet.

6.6.1 Gruppenzusammensetzung

Die befragteGruppezeichnetsichdurcheinebesondereZusammensetzungaus:
alle befragtenPersonenverfügenüberHochschul-bzw. Fachhochschulabschluß
undalle Hochschulabgängersindzusätzlichpromoviert. Eshandeltsichum Spe-
zialisten,die wissenschaftlicharbeiten.Die Mitglieder befindensichauf gleicher
Hierarchiestufeundsind demLeiter der Arbeitsgruppeunterstellt.EinzigeAus-
nahmeist die Gruppeder Proteinsequenzdatenbank,die übereinenzusätzlichen
Gruppenleiterverfügt.Die Arbeit zumErreichendesgemeinsamenGruppenziels
wird fastausschließlicham Rechnergeleistet.Der EinsatzeinesGroupwaresy-
stemszur rechnerbasiertenKommunikationsunterstützungist vor diesemHinter-
grundgerechtfertigt.Der hoheAusbildungsstandardaller Gruppenmitgliederer-
leichtertdie EntwicklungeinesSoftware-Systems,davergleichbareAnforderun-
genanalleMitgliederhinsichtlichderBedienunggestelltwerdenkönnen.Im Ar-
beitsalltagsprechenalle GruppenmitgliedernebenihrerMuttersprachezusätzlich
Englisch.Dadurchkannfür dengruppenweitenEinsatzaufStandard-Softwarezu-
rückgegriffenwerden,für diez.B.nurenglischsprachigeHilfetextezurVerfügung
stehen.55%derbefragtenGruppenmitgliederführenProgrammiertätigkeitenaus,
45%schätzenihreKenntnisseim Umgangmit Rechnernalsgutein.Ein gewisses
technischenVerständniskannsomitvorausgesetztwerden.

DerwissenschaftlicheHintergrunddergeleistetenArbeit betrifft dieMöglich-
keitenzur Kommunikationsunterstützungauf zwei Ebenen:zum einenkanndas
CSCW-SystemdieKoordinationderdurchRechnereinsatzgeleistetenTätigkeiten
unterstützen(z.B. KonsistenzsicherungdurchNebenläufigkeitskontrolle). Inhalt-
liche Diskussionenauf wissenschaftlich-fachlicherEbene,die durch synchrone
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CSCW-Applikationen(z.B. Unterstützungvon face-to-faceSitzungen)zum an-
derenunterstütztwerdenkönnten,werdenvon denGruppenmitgliedernnicht ge-
wünscht.Hier wird dasGesprächam RundenTisch bzw. an der Tafel vorgezo-
gen.Bei denVorschlägenzur Verbesserungder rechnergestütztenKommunika-
tion wurdenkeinerlei derartigeWünschegeäußert.Es wurde vielmehr explizit
aufgeführt,daßdirekteKommunikationeinerrechnergestütztenvorgezogenwird.

Die Einschränkungdeshier entwickelten Groupwaresystemsauf asynchro-
neAspektederKoordinationfür eineim BereichdermolekularbiologischenSe-
quenzdatenanalysewissenschaftlicharbeitendeGruppewurdedurchdieerzielten
Umfrageergebnissebestätigt.

6.6.2 Bewertungder Hypothesen

Bevor die Umfragedurchgeführtwurde, wurdendie Ziele desEinsatzesunter
6.3alsHypothesenformuliert.AnhandderermitteltenUmfrageergebnissewerden
dieseZielvorgabenim folgendenbewertet.

Hypothese1

In Hypothese1 wird behauptet,dasgemeinsameGruppenzielkönnedurchgeeig-
neteRechnerunterstützungbesserundeffizientererreichtwerdenalsohne.

80% gebenan, daßihnendasGroupwaresystemhelfe, Fehlerzu vermeiden
(vgl. Frage6b). Zusammenmit automatisiertenMechanismenzur Konsistenzsi-
cherung(vgl. etwa Frage7c) wird die Qualitätder erzeugtenInhalteverbessert.
Eine Erhöhungder Effizienzdurchdie realisiertenApplikationenwird ebenfalls
bestätigt.Effizienzsteigerungenwerdensowohl durchdie entwickeltenApplika-
tionen(z.B. Literaturverwaltung(vgl. Frage7c) und PrIAn (vgl. Frage8c)) als
auchdurchallgemeineVerbesserungendestechnischenUmfeldes(wie z.B. die
Vermeidungvon Fehlern(vgl. Frage6b))erreicht.
Hypothese1 wird somitbestätigt.

Hypothese2

In Hypothese2 wird behauptet,die rechnergestützteKommunikationzwischen
Gruppenmitgliedernwürdesichverbessern.

Alle Gruppenmitgliederstimmendarin überein,daßdie Koordinationzwi-
schendenMitgliedernunterstütztwerde.DieseKoordinationerfolgt alsindirekte
KommunikationüberObjektedesgemeinsamenInformationsraums.Rechnerge-
stütztedirekteKommunikationerfolgtausschließlichdurchdenEinsatzelektroni-
scherPost.Ca.20%derGruppenmitgliedergebenan,daßderEinsatzvon Com-
puterndieKommunikationmit denweiterenMitgliedernnichterleichternwürde.
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Eine Verbesserungder rechnergestütztenKommunikationbetrifft die Koor-
dinationsunterstützungdurch indirekte Kommunikation.Unterstützungdirekter
KommunikationwarnichtBestandteildesEntwurfsdesCSCW-Systemsundkann
daherdurchdie realisiertenPrototypenauchnichtgeleistetwerden.

Hypothese2 wird demnachbestätigt,betrifft jedochnur die indirekteKom-
munikationzwischenGruppenmitgliedern.

Hypothese3

Eswurdedie Hypotheseaufgestellt,wissenschaftlichesPersonalkönnesichbes-
serauf biologischeInhaltekonzentrierenundmüssesichwenigermit Fragender
Datenverarbeitungbeschäftigen.

Allgemein könnensich durchdenEinsatzdesGroupwaresystemsGruppen-
mitglieder besserauf ihre inhaltliche Arbeit konzentrieren(60%) und müssen
sichmit wenigerdatenverarbeitungstechnischerDetailarbeitbefassen(50%).Alle
Gruppenmitgliederstimmendarinüberein,daßsichseitdemEinsatzdesGroup-
waresystemsihre alltäglicheArbeit vereinfachthabe.80% gebenan, daßihnen
dasSystemhelfenwürde,Fehlerzuvermeiden.
Hypothese3 wird durchdie erzieltenErgebnissebestätigt.

Hypothese4

Es wurdebehauptet,daßder EinsatzneuerTechnologienzu einerbesserenVer-
einbarkeit vonBerufs-undPrivatlebenführenwürde.

BefragtnachdenallgemeinenVorteilenderTelearbeitwurdenin ersterLinie
die erhöhteFlexibilität und dasWegfallen von Fahrtwegenangegeben.Die Er-
leichterungim AnstoßenoderÜberwachenvonautomatisiertablaufendenProzes-
senim Systemwurdeebenfalls mehrfachgenannt.Allerdingswurdedie bessere
Vereinbarkeit von Beruf und Familie lediglich von einemGruppenmitgliedauf-
geführt.Dieskannim Zusammenhangstehenmit derBesonderheitdieserGrup-
pe(z.B. geringerAnteil anFamilienväternbzw. -müttern).EntsprechendeFragen
zumfamiliärenHintergrundwurdenim Fragebogenjedochnichtgestellt.

Generellwird alsNachteilderTelearbeitangesehen,daßdie Kommunikation
mit denKolleginnenund Kollegenerschwertwerdenwürde.Speziellfachliche
Diskussioneninnerhalbder Arbeitsgruppewerdenals wichtiger Bestandteilder
täglichenwissenschaftlichenArbeit angesehen.DieseArt der direktenKommu-
nikationsunterstützungmußin einereigenenArbeit, die auf denErgebnissender
hiererzieltenStudieaufbauenkann,behandeltwerden.Entsprechenderechnerba-
sierteUnterstützungist Grundvoraussetzungfür die Inanspruchnahmevon Tele-
arbeit,die sichallgemein71%derbefragtenGruppenmitgliederalsMöglichkeit

162



6.6. DISKUSSIONDERERGEBNISSE

vorstellenkönnen.Eswird eineKombinationausTelearbeitundArbeit beimAr-
beitgeberfavorisiert,mit einemAnteil von ca.40%(oderzwei Arbeitstagenpro
Woche)anTelearbeit.

Notwendigfür die Akzeptanzvon Telearbeitsind die Schaffung technischer
Voraussetzungen(z.B. häuslicheBereitstellungder notwendigenHardware,wie
etwa Rechner, ISDN-Anschluß)sowie finanzielleAspekte(z.B. Übernahmeder
anfallendenTelefonkosten).

Zusammenfassendkanngesagtwerden,daßbei MIPS Telearbeitnur von we-
nigenMitarbeiternzu einemsehrgeringenTeil der Arbeitszeitwahrgenommen
wird. BeiallenMitgliedernüberwiegendieallgemeingesehenenVorteilederTele-
arbeit,unddieüberwiegendeMehrheitkannsichTelearbeituntergewissentechni-
schenundfinanziellenVoraussetzungenfür einenkleinenTeil derArbeitszeitvor-
stellen.Um eineeffizienteDurchführungvonTelearbeitgewährleistenzukönnen,
müssenjedochzusätzlicheVoraussetzungengeschaffen werden.Diesebetreffen
dienotwendigedirekteKommunikationsunterstützungzwischenGruppenmitglie-
derneinerArbeitsgruppebzw. einesProjekts,diez.T. Telearbeitverrichten.
Hypothese4 wird allgemeingesehenbestätigt,trif ft jedochnicht zu auf dasin
dieserArbeit entwickelteCSCW-System.

6.6.3 Zusammenfassung

Die Zielvorgaben,die mit dem Einsatzdeshier entwickelten und prototypisch
realisiertenGroupwaresystemsin einerwissenschaftlichenArbeitsgruppegesetzt
wurden,wurdendurch eine Umfrageunter den beteiligtenPersonenüberprüft.
Die AuswertungderErgebnisseergab,daßdieAspekte,diedemEntwurfdesSy-
stemszugrundelagen(vgl. Abschnitt3.4),vondenGruppenmitgliedernakzeptiert
wurden.Die mit demEinsatzdesprototypischenCSCW-Systemseinhergehenden
VerbesserungenderalltäglichenArbeitssituationsowie derdurchdasSystemer-
zielten Arbeitsergebnissewerdenvon den befragtenMitgliedern als Zugewinn
bestätigt.

Die durchgeführteUmfrage ergab jedoch auch,daß zur direkten Kommu-
nikationsunterstützungein Rechnereinsatzderzeit nicht erwünschtist. Direkte
Kommunikationsformen,speziellinformellefachlicheDiskussioneninnerhalbei-
nerArbeitsgruppe,werdenalsGrundvoraussetzungfür eineerfolgreichewissen-
schaftlicheTätigkeit angesehen.DiesebereitsetabliertenKommunikationskultu-
reninnerhalbwissenschaftlicherArbeitsgruppenin derBioinformatikerschweren
EinsatzundAkzeptanzeinesCSCW-Systems.Die Unterstützungin derKoordi-
nationdurchindirekteKommunikationüberObjektedesgemeinsamenInforma-
tionsraumswird allerdingsuneingeschränktakzeptiert.
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Kapitel 7

Zusammenfassungund Ausblick

7.1 Zusammenfassung

Ziel dieserArbeit war die Unterstützungeiner wissenschaftlichen,im Bereich
dermolekularbiologischenSequenzdatenanalysetätigenArbeitsgruppedurchein
asynchronesCSCW-System.Für dieses,ausder Sicht von CSCWneueAnwen-
dungsgebietderBioinformatikwurdenbisherkeineUntersuchungenhinsichtlich
einermöglichenrechnerbasiertenUnterstützungderGruppenarbeitdurchgeführt.
DasAnwendungsgebietzeichnetsichdurchfolgendeCharakteristikaaus:

� großeDatenmengenmüssenvon einer spezialisierten,wissenschaftlichen
Gruppeanalysiertundverwaltetwerden;

� weltweitwerdenSequenzierungenkompletterGenomesystematischdurch-
geführtundderDatenzuwachsist exponentiell;die Größenwissenschaftli-
cherArbeitsgruppenim BereichBioinformatik wachsenjedochnicht ent-
sprechend,um die anfallendenDatenmengenmit den bisherverfügbaren
Werkzeugenbefriedigendanalysierenzukönnen;

� dasWissen,dasin die alltäglicheArbeit derGruppenmitgliedereinfließen
soll, ist weltweit verteilt;

� InformationenausheterogenenDatenressourcenmüssenfür Gruppenmit-
gliedertransparentin lokaleInformationsräumeintegriertwerden;

� spezialisiertesWissenindividueller Gruppenmitgliederder Arbeitsgruppe
mußzumNutzendergesamtenGruppein Objektedesgemeinsamenloka-
len Informationsraumseingebrachtwerdenkönnen;
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� dieInformatikmußfür diesenBereichdermodernenMolekularbiologieein
Modell der Natur realisieren,in dasneueErkenntnisseder Wissenschaft
ohnegroßeModifikationenintegriertwerdenkönnen.

Beim Entwurf einesCSCW-Systemsfür diesesAnwendungsgebietmüssen
nebendendargestelltenCharakteristikadesGebietsdie Besonderheitenwissen-
schaftlicherGruppenberücksichtigtwerden:
� GruppenmitgliederwissenschaftlicherGruppenverfügenüber eine hoch-

qualifizierteAusbildung;

� wissenschaftlichesPersonalhat großeFreiheitenin der individuellenAr-
beitsgestaltung(z.B. keineKernzeiten,in deneneineAnwesenheitvorge-
schriebenist); es muß eine asynchroneKommunikationsunterstützungin
derGruppezurErhaltungbzw. SteigerungderEffizienzermöglichtwerden.

DieseAufzählungenverdeutlichen,daßdie Bioinformatik nebendem For-
schungsgebietCSCWnocheineReiheweiterer, bisherungelösterAufgabenfür
die Informatik als Wissenschaftbereithält.Als Beispieleseienhier die Model-
lierung undSimulationkomplexer metabolischerundregulatorischerNetzwerke
in lebendenOrganismen,Annotationsmanagementsystemezur Unterstützungin
systematischenGenomsequenzierungsprojektensowie spezialisierteAlgorithmen
in derSequenzdatenanalysegenannt.

In dieserArbeit wurdederFokusauf die Unterstützungeinerasynchron,auf
einemgemeinsamenDatenraumarbeitendenGruppevonWissenschaftlerngelegt.
Um dieseAufgabedurchführenzu können,erfolgtezunächsteineAnalyseder
Anforderungen.DazuwurdediewissenschaftlicheArbeitsgruppeMIPSamMax-
Planck-Institutfür Biochemie,Martinsried,unterderLeitungvonHerrnProf.Dr.
H.-W. Mewesuntersucht.Die Anforderungender in dieserGruppeexistierenden
Untergruppenwurdenzusammengestellt.Sie bildetendie Basisfür dengeneri-
schenEntwurf einesCSCW-Systems,dasbestimmteAspektederGruppenarbeit,
wie etwaasynchrone,indirekteKommunikationbehandelnsollte.

Die BesonderheitendesAnwendungsgebiets,diebeiderModellierungbeach-
tet werdenmußten,wurdendurchdie knappeDarstellungdesbiologischenHin-
tergrundsbeleuchtet.Insbesonderedie Flexibilität, zukünftigesWissenim Kon-
text bestehenderInformationenintegrierenzu können,ist eine zentraleForde-
rung.DerEinsatzobjektorientierterTechnikenist daherdieMethodederWahl,da
die zugrundeliegendenKonzepte(wie z.B. Assoziation,Aggregation,Vererbung,
Polymorphismus,etc.)dennotwendigenRaumfür ErweiterungeneinesModells
bereitstellen.Dabeiwurdenicht nur bei der Applikationsentwicklungauf diese
Konzeptezurückgegriffen, sondernauchauf der persistentenDatenverwaltungs-
ebene.Es wurdedie, im industriellenUmfeld bishernochnicht etablierteTech-
nologieder objektorientiertenDatenbankmanagementsystemeeingesetzt.Die in
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dieserArbeit erzieltenErfahrungenbelegen,daßkommerziellverfügbareobjekt-
orientierteDatenbankmanagementsysteme(wie z.B. ObjectStore von ObjectDe-
sign) die für den erfolgreichenEinsatznotwendigenVoraussetzungenerfüllen.
Unterstützungder objektorientiertenKonzepte,Skalierbarkeit, Performanz,etc.
erlaubendenEinsatzauchin einemUmfeld,in demgroßeDatenmengenverwaltet
werdenmüssen.Besondersdie einfacheIntegrationobjektorientierterDatenban-
ken in denobjektorientiertenEntwicklungsprozeßführt zu flexiblerenund offe-
nerenSoftwaresystemen.Anpassungenan veränderteRahmenbedingungensind
leichterdurchführbar.

Die dem hier entwickelten CSCW-System zugrundeliegende Software-
ArchitekturbasiertaufetabliertenTechnikendesSoftware-Engineerings.Eswur-
denkeineneuen,proprietärenLösungenfür wiederkehrendeProblemeim Entwurf
entwickelt.Vielmehrwerdendiein denletztenJahrenhervorgebrachtenundin der
PraxisalszuverlässigeingestuftenKonzepteaufdiehierdargestellteProblematik
übertragen(z.B. dasEntwurfsmusterderSchichten,standardisierteKommunika-
tionstechnologienwie RemoteProcedureCall undCORBA, etc.).

Die KombinationexistierenderTechnologiebausteinezu individuellenKom-
ponentenerlaubtdie Realisierungneuermächtigerund stabilerSystemein neu-
enAnwendungsgebieten.DasKomponentenmodellermöglichtdie Entwicklung,
WartungundErweiterungkomplexer Systeme.Änderungenwerdennur lokal an
Komponentenvorgenommen,KommunikationzwischenKomponentengeschieht
via definierterSchnittstellen.DadurchwerdenNetzwerkevonAbhängigkeitenim
Systemvermieden.

Basierendauf diesengrundlegendenEntwurfsentscheidungenwurdeanhand
eines,nachAbschlußder AnalysephaseaufgestelltenAnforderungskatalogsein
prototypischesGroupwaresystementworfen, implementiertund in der wissen-
schaftlichenArbeitsgruppeMIPS eingesetzt.Abschließendwurdeunterdenbe-
teiligtenGruppenmitgliederneineschriftlicheUmfragedurchgeführt.Ziel dieser
empirischenUntersuchungwar die Ermittlung der AkzeptanzdesSystems,das
sich im täglichenEinsatzbefand.1 Zum Zeitpunktder UmfragewarenTeile des
SystemsbereitszwischensechsMonateunddrei Jahreverfügbar.

DasErgebnisdieserUmfrageergabeindeutig,daßsichdie alltäglicheArbeit
derGruppenmitgliederdurchdasSystemdeutlichverbesserthat.

7.2 Ausblick

Dasin dieserArbeit entwickelteCSCW-Systembehandeltnur Teilaspekterech-
nergestützterGruppenarbeit.LediglichdieasynchroneundindirekteKommunika-

1DasSystemist auchnachAbschlußdieserArbeit weiterhinin derGruppeMIPS im täglichen
Einsatz.
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tion übergemeinsameObjektewird betrachtet.Die hier dargestelltenunddurch
Einsatzsowie AkzeptanzanalyseevaluiertenKonzeptezurRealisierungstellenei-
neInfrastrukturzurVerfügung,aufderweitereAnwendungsaspektein derBioin-
formatikentwickelt werdenkönnen.

Die durchgeführteAkzeptanzanalyseergab,daßin der untersuchtenGruppe
kein BedürfnisnachUnterstützungin der synchronenGruppenkommunikation
besteht.Dennochbleibt zu untersuchen,inwieweit dies im Umfeld der wissen-
schaftlichenBioinformatikmöglichwäre.Ein CSCW-Systemmußsichdabeiim-
merderKritik seinerAnwenderInnenstellen.

In derModellierungderAnwendungsentitätenmußdasprototypischeCSCW-
Systemdahingehenderweitertwerden,kontextabhängigeInformationennichtnur
verwaltenundvisualisieren(z.B. Abfolge genetischerElementeauf einemChro-
mosom),sondernauchalsDiskussionsbeitragin dengemeinsamenInformations-
raumeinbringenzu können(z.B. verschiedeneGenmodelleals Resultateunter-
schiedlicherVorhersagealgorithmen).EsmüssenspezialisierteWissenschaftlerin-
nenund Wissenschaftlerin der manuellenBegutachtungautomatisierterstellter
Modelleunterstütztwerden.GetroffeneEntscheidungenmüssenfür alleGruppen-
mitgliederzu einemspäterenZeitpunktnachvollziehbarsein.Esmüssenorgani-
satorischeInformationen(z.B. welchesLaboratoriumhat welchengenomischen
Abschnitt sequenziert,wannsind welcheDatenbeim Koordinatoreingetroffen,
etc.)abgebildetundinnerhalbdesProjektsje nachGruppenzugehörigkeit zugäng-
lich gemachtwerden.

Als weiteresBeispiel für einezukünftigeErweiterungsei die Unterstützung
der systematischenGenomsequenzierunggenannt,die von mehrerenPartnern
durchgeführtwird. In diesemFall erfolgt die asynchroneund indirekteKommu-
nikation nicht nur innerhalbeinerArbeitsgruppe,sondernzwischenallen betei-
ligten PartnerneinesProjekts:denLaboratorien,den,auf ein TeilgebietderFor-
schungspezialisiertenGruppen,denbiologischenKoordinatorenunddenBioin-
formatikern.DieseGruppensindje nachArt desProjektsinnerhalbeinesLandes
oderinnerhalbeinesKontinentsräumlichundzeitlichverteilt.Eineentsprechende
Kommunikationsunterstützungist Grundvoraussetzungfür eineeffizienteProjek-
tabwicklung.

Das CSCW-Systemmuß durch Öffnung nachaußenerweitertwerden.Da-
durchwird eineMöglichkeit geschaffen,existierendesWissen,dasin dercommu-
nity existiert, in den lokalen InformationsraumdesCSCW-Systemsintergrieren
zukönnen.AußerdemkönnenGruppen,diePartnerinnerhalbeinesProjektssind,
verstärktüberRaumundZeit verteilt seinundmit UnterstützungdesGroupware-
Systemseffizient und kostengünstigzusammenarbeiten.Speziellder ökonomi-
scheGesichtspunktspielt in der durch ForschungsgelderfinanziertenGrundla-
genforschungeineentscheidendeRolle.Die für dieKommunikationinnerhalbdes
CSCW-SystemsnotwendigentechnischenVoraussetzungensindvergleichsweise
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kostengünstigundkönnenin vielenweiterenProjektenwiederverwendetwerden
(z.B. Hardwarekomponentenwie digitaleNetzwerke oderSoftwarelizenzen,bei-
spielsweisefür DBMSe).

Die Öffnungnachaußenbedeutetim Extremfall, daßalleMitgliedereinerbe-
stimmtencommunityan demgemeinsamenZiel arbeitenkönnen.DieseVorstel-
lungensind nicht rein theoretischerNatur. So wurdein denvergangenenJahren
dasGenomderPflanzeArabidopsisthaliana in einemweltweitenProjektsyste-
matischsequenziertundanalysiert.Dieswird daserstevollständigbestimmteGe-
nomeinerPflanzesein,dasderÖffentlichkeit präsentiertwerdenkann.Innerhalb
diesesSequenzierungsprojektsbildetensich internationaleUntergruppen:so ar-
beitetenetwa bei der Sequenzierungund Analysevon ChromosomIII Gruppen
ausEuropa,Japanund denUSA zusammen.Als Haupthindernis,ein homoge-
nesResultatzuerhalten,wurdendieverschiedeneneingesetztenTechnikenin der
Bioinformatik (z.B. verschiedeneVorhersageprogrammefür Genmodelle)sowie
unterschiedlicheDatenformatemit heterogenenSemantiken genannt.Hier kann
einglobalesCSCW-System,daseineIntegrationinternationalerUntergruppenin-
nerhalbeinesGroupwaresystemszu einervirtuellen homogenenGruppeermög-
licht, einegroßenBeitragin derEffizienzderautomatisiertenundmanuellenSe-
quenzdatenanalysebeisteuern.KostenaufwendigeZusammenkünftederBeteilig-
ten könnenauf ein Mindestmaßreduziertwerden,speziell in Projekten,in de-
nenVertreterder beteiligtenGruppenübermehrereKontinenteverteilt sind. Im
globalenWettbewerb,der in diesemBereichder Gentechnologiezwischenaka-
demischenund kommerziellenGruppenexistiert, wird durchdie systematische
IntegrationunterBeachtungderAsynchronitätundKonsistenzdereingebrachten
undverwaltetenInformationeneinbeträchtlicherVorteil erreicht.

Digitale Netzwerke und die damit möglicheKommunikationlassenRaum-
und Zeitgrenzenverschwinden.Eine Öffnung desCSCW-Systemsnachaußen
bedeutetjedoch,daßSicherheitsaspekteverstärktbeachtetwerdenmüssen.Nicht
nur Authentifizierungmußsichergestelltsein,sondernauchder unauthorisierte
Zugriff, z.B. auf nochnicht veröffentlichte Informationen,mußausgeschlossen
werden.Im kommerziellenwie im akademischenUmfeld ist dies speziellaus
patentrechtlichenGründenim Bereichder Genomforschungund ihrer potentiel-
len Anwendung(z.B. in der Medizin) ein wichtiger Aspekt für die Akzeptanz
einesCSCW-Systems.Aus technischerSicht muß beachtetwerden,daßNetz-
sicherheitskomponenten(Firewalls) nicht nur an der Grenzezwischeninternen
NetzenunddemöffentlichenInternetexistieren,sondernauchzwischenGruppen
einesInstitutsoderAbteilungeneinesUnternehmensauftretenkönnen.Dieskann
zu kompliziertenKommunikationsstrukturenführen,daz.B. bei entsprechendre-
striktiverKonfigurationeinerFirewall eineCORBA-Kommunikationohnezusätz-
lichenAufwandnichtmehrmöglichist.WerdendiesezusätzlichenSicherheitsan-
forderungenumgesetzt,ist dashierbeschriebeneSystemim kommerziellenindu-
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striellenUmfeld einsetzbar.
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Anhang A

FragebogenGroupware

Vielen Dank, daß Sie an der Untersuchungteilnehmen. Ich bitte Sie, ein
paar Fragen zum Thema Groupware, Telearbeit und verschiedenenSyste-
men/Programmenaus diesemBereich zu beantworten. Ihre Angabenwerden
selbstverständlichanonym ausgewertetundnur für wissenschaftlicheZweckege-
nutzt.DieserFragebogenberücksichtigtmehrereProgramme,die nich alle Mit-
arbeiterInnennutzen.Für Sie sind dahermöglicherweisenicht alle Fragenzu-
treffend.Vor entsprechendenFragenteilenwird jeweils daraufhingewiesen(„  
weitermit Frage...“).
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Frage1: Wieviel ProzentIhrer ArbeitszeitverbringenSie, so im Durch-
schnittüberdieganzeWochegesehen,vor demComputer?

.................%

Frage2: Welchesinddie drei häufigstenProgrammeoderDienste,die Sie
bei IhrerArbeit benutzen?
1. .......................................
2. .......................................
3. .......................................

Frage3: WelcheProgrammeoderDienste,die Ihnennicht zur Verfügung
stehen,würdenSiegernebenutzen?
1. .......................................
2. .......................................
3. .......................................

Frage4: WelcheMöglichkeitenderBedienungvon Programmenbevorzu-
genSie?!

GraphischeBedienoberflächen!
Kommandozeilensysteme

!
KeinePräferenz

Frage5: Erleichtertder Einsatzvon Computerndie Kommunikationmit
IhrenKolleginnenundKollegen?

Ja,sehr Nein, über-
hauptnicht!

—
!

—
!

—
!

—
!

Im folgendenmöchteich IhneneinigeallgemeineFragenzu denSystemenLite-
raturdatenbank(ReferenceDatabase), Annotationsdatenbank(PIR) sowie PrIAn
stellen.

DazufindenSie im folgendeneineReihevon Aussagen.GebenSie bitte für
jedean, inwieweit Sie ihr zustimmenbzw. nicht zustimmen:StimmenSie einer
Aussagevöllig zu, dannkreuzenSie bitte dasKästchenin der entsprechenden
Zeile ganzlinks an. StimmenSie ihr überhauptnicht zu, kreuzenSie bitte das
Kästchenganzrechtsan. Wenneherein mittlerer Wert zutrifft, wählenSie ein
mittleresKästchen,um IhreMeinungabzustufen.
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Frage6a: BenutzenSiemindestenseinesderfolgendenSysteme:Literatur-
datenbankReferenceDatabase, AnnotationsdatenbankPIRsowie
PrIAn?!

Ja!
Nein (  weitermit Frage7a)

WennJa:

Frage6b: Bitte gebenSie an, inwieweit Sie denfolgendenAussagenüber
alle von Ihnen genutztenSystemezustimmenodernicht.

stimme stimme
völlig zu überhaupt

Durch die Systeme.. . nicht zu
. . . kann ich mich besser
auf meine eigentlichein-
haltliche Arbeit konzen-
trieren

! ! ! ! !

. . .mußich mich um mehr
Detailarbeit(wie z.B. ver-
schiedene Dateiformate)
kümmern.

! ! ! ! !

. . .wird meine alltägliche
Arbeit vereinfacht

! ! ! ! !

. . .braucheich mehr Zeit,
ummeineAufgabenzuer-
füllen.

! ! ! ! !

. . . vermeideich Fehler.
! ! ! ! !

. . .wird die Koordination
zwischenmir und meinen
Kolleginnenund Kollegen
unterstützt.

! ! ! ! !
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Frage7a: BenutzenSie– zumindestmanchmal– dieLiteratur verwaltung
(ReferenceDatabase)?!

Ja!
Nein (  weitermit Frage7f)

WennJa:

Frage7b: Wie zufriedensindSiemit derLiteratur verwaltung?

Sehr Überhaupt
zufrieden nicht

zufrieden!
—

!
—

!
—

!
—

!

Frage7c: Wasgefällt IhnenbesondersgutanderLiteratur verwaltung?

................................................................................

................................................................................

Frage7d: WasfindenSiebesondersschlechtanderLiteratur verwaltung?

................................................................................

................................................................................

Frage7e: WelcheFunktionvermissenSiebei derLiteratur verwaltung?

................................................................................

................................................................................

WennNein:

Frage7f: Warum verwendenSie die Literatur verwaltung nicht für Ihre
Arbeit?

................................................................................

................................................................................
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Frage8a: BenutzenSie– zumindestmanchmal– dasSystemPrIAn ?!
Ja!
Nein (  weitermit Frage9a)

WennJa:

Frage8b: Wie komfortabelfindenSiedie EingabeneuerProteinsequenzen
durchPrIAn ?

überhaupt
Sehr nicht

komfortabel komfortabel!
—

!
—

!
—

!
—

!

Frage8c: Worin sehenSiedieHauptvorteilevonPrIAn ?

................................................................................

................................................................................

Frage8d: Worin sehenSiedieHauptnachteilevon PrIAn ?

................................................................................

................................................................................

Frage8e: WelcheFunktionvermissenSiebeiPrIAn ?

................................................................................

................................................................................
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Frage9a: Arbeiten Sie in der Annotationsgruppeder Proteinsequenzda-
tenbank?!

Ja!
Nein (  weitermit Frage10a)

WennJa:

Frage9b: Wie komfortabel finden Sie die Pflege der
Proteinsequenzdatenbank?

überhaupt
Sehr nicht

komfortabel komfortabel!
—

!
—

!
—

!
—

!

Frage9c: Um Proteinsequenzenbearbeitenzu können,führenSiejedesmal
ein checkout– und ein checkin-Kommandoaus.Würdeeinegra-
phischeOberflächeIhnen die Bedienungdescheckout/checkin-
Mechanismuserleichtern?!

Ja!
Nein

!
Weißnicht

Frage9d: WelchenEditor verwendenSiefür die manuelleAnnotation?!
XEmacs

!
.................................................

Frage9e: Wie zufriedensindSiemit diesemEditor?

Sehr Überhaupt
zufrieden nicht

zufrieden!
—

!
—

!
—

!
—

!
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Frage9f: Worin sehenSiedie VorteileIhresEditors?

................................................................................

................................................................................

Frage9g: Worin sehenSiedie NachteileIhresEditors?

................................................................................

................................................................................

Frage9h: WelcheFunktionenvermissenSiebei IhremEditor?

................................................................................

................................................................................
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Im folgendenmöchteich Ihnenein paarFragenzur Telearbeit generellundbei
MIPS im besonderenstellen.Mit Telearbeitsinddabeialle Tätigkeitengemeint,
dieSieim RahmeneinesProjektesbeiMIPSaußerhalbdesInstituts(z.B.zuHau-
seoderunterwegs)erledigen.

Frage10a: Worin sehenSieallgemeindie VorteilederTelearbeit?

................................................................................

................................................................................

Frage10b: Worin sehenSieallgemeindie NachteilederTelearbeit?

................................................................................

................................................................................
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Frage11a: FührenSieim RahmenIhrer Tätigkeit bei MIPSTelearbeitaus?!
Ja!
Nein (  weitermit Frage11g)

WennJa:

Frage11b: Wieviele Stundenpro Woche arbeitenSie durchschnittlichzu
Hausebzw. unterwegs?

..........................StundenzuHause

..........................Stundenunterwegs

Frage11c: Wieviel ProzentderZeit, die SieaußerhalbdesInstitutsarbeiten,
sindSiemit MIPSverbunden(online)?

.................%

Frage11d: WelcheProgrammeoderDienstesetzenSieaußerhalbvon MIPS
ein?

1. ...........................................

2. ...........................................

3. ...........................................
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Frage11e: Worin sehenSie die größteUnterstützungIhrer Telearbeitdurch
MIPS?

................................................................................

................................................................................

Frage11f: Worin sehenSie das größte Hindernis Ihrer Telearbeitdurch
MIPS?

................................................................................

................................................................................

 weiter mit Frage12a!
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WennNein:

Frage11g: WarumführenSiekeineTelearbeitaus?

................................................................................

................................................................................

Frage11h: KönnenSie sich generellvorstellen,einenTeil Ihrer Arbeit im
Rahmenvon Telearbeitzu leisten?!

Ja!
Nein (  weitermit Frage12a)

WennJa:

Frage11i: Wieviel ProzentIhrer Arbeitszeit würden Sie gernezu Hause
arbeiten?

.................%

Frage11k: WelcheVoraussetzungenmüßtenbei MIPS bestehen,damit Sie
einenTeil IhrerArbeit im RahmenvonTelearbeitleistenkönnten?

................................................................................

................................................................................
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Frage12a: EinigeMIPS MitarbeiterInnenarbeitenTeilzeit,manchearbeiten
von zu Hause.Auf welchecomputer-gestützteArt kommunizie-
renSiemit IhrenKolleginnenundKollegen?!

Email
!

.................................................

Frage12b: Wie könnte die computer-gestützteKommunikationverbessert
werden?

................................................................................

................................................................................

ZumAbschlußnocheinpaarFragenzu Ihrer Person.

Frage13: Ihr Geschlecht?!
weiblich!
männlich

Frage14: Wie alt sindSie?

.............Jahre

Frage15: WelchenSchulabschlußbesitzenSie?!
Hauptschule!
Realschule!
Gymnasium!
Hochschulabschluß

Fach:............................................

Promotion?
!

Ja
!

Nein
!

anderer:.........................................
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Frage16: IhreMuttersprache?

................................................................................

Frage17: WelcheSprache(n)sprechenSiewährendderArbeit?

................................................................................

Frage18: Wie langearbeitenSieschonbeiMIPS?

...............Jahre...............Monate

Frage19: Bitte nennenSiedie letztenProjekte,andenenSiebei MIPS ge-
arbeitethaben.

1. ...........................................

2. ...........................................

3. ...........................................

Frage20: Wie oft führenSiebeiMIPS Programmiertätigkeitenaus?

regelmäßig nie!
—

!
—

!
—

!
—

!

Frage21: Wie gut warenIhre Kenntnisseim Umgangmit demComputer,
bevor Siebei MIPSangefangenhaben?

sehrgut sehr
schlecht!

—
!

—
!

—
!

—
!

Frage22: Wie schätzenSieIhreComputerkenntnissejetzt ein?

sehrgut sehr
schlecht!

—
!

—
!

—
!

—
!
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Vielen Dank für Ihr e Mitarbeit!

Falls Sie InteresseandenErgebnissenderUntersuchunghaben,danngebenSie
diesbitte untenzusammenmit Ihrer E-Mail-Adressean.Sobalddie Auswertung
erfolgt ist, erhaltenSieeineE-Mail mit denErgebnissenderStudie.

.............................................................................................................................

!
Ja, ich möchteüber die ErgebnissedieserUmfrage informiert
werden!

MeineE-Mail-Adresse:................................................
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