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Kapitel 6: Schemaintegration
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Einige Folien, Graphiken wurden von Herrn A. Thor zur Verfiigung gestellt.
Danke.
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Allgemeines




Zwischenstand und Ziel

m  Bisher Integration von Instanzen: Gegeben eine Instanz in Quelle A, welche
Eintrage aus Quelle B gehdren semantisch dazu?
Losung durch Vergleich charakterischer Werte (in der Art der
Schliisselkandidaten).

Gleichheit - Ahnlichkeit. )
A (bzw. B). Komplexe Datentypen: Ahnlichkeit bei weitgehend

ubereinstimmendem Inhalt.
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Zwischenstand und Ziel (2)

m  Neuer Ansatz: In der Sprache der OO: Vergleich der Konzepte. Welche
Konzepte in Datenquelle A entsprechen semantisch welchen Konzepten in

Quelle B?
Fragen:
Konzepte in Ontologien ?
Konzepte in rel. DB durch Tabellen, in ... beschrieben.
Also: Welche Bestandteile (mit welchen Daten) aus DB 1 entsprechen welchem
Teil von DB 27
m  Vorgehensweisen bei komplexen Datenstrukturen ?
top down - bottom up als erster Ansatz;
Kombinierte und andere Ansatze evt. besser.
Welche Rolle spielt die Struktur (Relationen)?
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Metadaten, Ontologien




Begriff: Metadaten

Daten: durch Zustande eines physikalischen Mediums dargestellte Information.
Metainformationen: Informationen iiber Informationen:
Beschreibung der Informationen, meist / zum Teil in einer (externen)
Metasprache.

m  Bespiele an Hand des E/R-Modells:
Attribut (kleinste strukturelle Einheit des Modells): Name, Wertevorrat,

Kontext, Semantik.

Dabei:
Wertevorrat: Wertevorrat im eng. Sinn, Integritatsbed. auf Attributebene.

Kontext: zu welcher groBeren Struktur (E oder R) gehorig.

Semantik: Erklarung der Bedeutung in der Miniwelt - meist in natiirlicher
Sprache.

Entititsmenge: ...— freiwille UA.
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D.Sosna: Bio-DB, SS 09

Metadaten (2)

Metainformationen werden beim Ubergang zur Implementierung im DBS
(Beschreibung durch SQL) unvollstandig iibernommen.

Es fehlen:

Erklarungen der Semantik (gleiche Semantik von Attributen kann in
Ausnahmefillen z.B. durch Fremdschliisseleigenschaft auch im DBS erkannt
werden).

Wertevorrat (natiirlicher W. nach Abb. auf vordefinierte Datentypen verloren)
Kontext der Gesamtdatenbank,

Charakter von Beziehungen (Teilmengen, Merologien)

Potentielle Moglichkeiten zur Semantikbeschreibung:

XML-Schema: Namensraume

rtf ?

Nutzung von Ontologien - Ontologiebeschreibungssprachen.

Kapitel 6 —9 / 79



Ontologien

philosophischer Begriff: to ov - (das) Seiende
Definition - Informatik:

0 An ontology is an explicit specification of a conceptualization. (Gruber
1993)
- conceptualization = Modell einer Domane
- explicit = ein(ein)deutig

[0 An ontology is a formal, explicit specification of a shared
conceptualization. (Breitmann u.a. 2007)
- formal — maschinenlesbar
- shared — gemeinsam

mehrere Ontologien
Benutzung des Begriffs unscharf.
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Ontologien in Informatik

m ca. seit 1990 Informatik Beschreibung eines Anwendungsbereiches, der Begriffe
und der Beziehungen untereinander.
Eigenschaften:
(1) Begriffe und Beziehungen eindeutig und unstrittig definiert
(2) formal und genau: neues Wissen durch log. Schliisse ableitbar.

m  Top-Level-Ontologie: Fundamentale Beziehungen (nicht in dieser Vorlesung)
Domaénspezifische O. (Fachterminologie) - Metabeschreibung !.
Uberschneidungen der Gebiete — Anpassungen nétig. — Ontologiematching
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Einteilung der Onologien

m  nach Formalisierungsgrad
informal, semi-informal, semi-formal, (streng) formal.
m  nach Allgemeingiiltigkeit
Upper level, domain, task, application.
Hier Griinde fiir Ontologiematching:
Unklare Abrenzung der Begriffe: kontrolliertes Vokabular, Taxonomie, Ontologie

Uberlappende Gebiete - Homonyme, Synonyme, semantische nicht-exakte
Gleichheit
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Starke der Begriffe

% Ausdrucksstirke -—
I'hesauri Disjointness
Controlled A " Frames .
: JNATTOWET Lern Formal is-a g inverse,
Vocabularies ; (properties)
relation part of ...

A ¢ General
Terms / Informal is a Formal Value Hl'*‘- re
i b Ui Logical
Glossary hierarchy Instance Restrictions . .
Clonstraints
lightwerght heavyweight

Abbildung In Anlehnung an (Breitmann u. a. 2007, Fig 2.7, Selte 26),
Original in (Lassila und McGuinness 2001)

D.Sosna: Bio-DB, SS 09 Kapitel 6 — 13 / 79



Starke der Begriffe (2)

lightweight

m  Kontrolliertes Vokabular = eindeutige Benennungen (Deskriptoren) fiir jeden
Begriff.

m  Taxonomoie: Klassifikation, monohierarchisch (z.B. Biologie)
Thesaurus (zur Dokumentation): kontrolliertes Vokabular: Unterschiedliche
Schreibweisen (Photo/Foto), Synonyme bzw. als gleichbedeutend behandelte
Quasi-Synonyme, Abkiirzungen, Ubersetzungen etc.: durch
Aquivalenzrelationen miteinander in Beziehung gesetzt.
Begriffe durch Assoziationsrelationen und hierarchische Relationen vernetzt.

m  Ontologien im engeren Sinn - formale Definitionen

heavyweight
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Nutzen der Ontologien

m  Einheitliche Begriffswelt (kontrolliertes Vokabular):
Typ.isches Beispiel: Chemische Nomenklatur:
Katzengold, Narrengold, fool's gold - Pyrith - Eisen(Il)disulfid - F'eS,.
Ubername des Vok. in Daten sichert Vergleichbarkeit von Daten,
Hilfe bei Uberwindung von Heterogenitit (z.B. Synonyme
kann bei Matchprozeduren helfen, die Semantik zu erhennen: Matching gegen
Standard.

s Gene Ontologie: ca. 17000 Begriffe (Molekiilchemie, (molekular-) biolog.
Prozesse.
Struktur: Konzepte, is-a- und part-of- Beziehung.
Inhalte: von Experten erzeugt, Internationale Konsortium, sehr gut akzeptiert,
da Nutzen offensichtlich - Quasistandard.
Benutzung: tool-unterstiitzt.

m Praktisch wird Begriff der O. im stark erweiterten Sinn genutzt:
Liste von Konzepten, Taxonomien, Tessauri, Polyhierarchien, Graphen (s.o0.)
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Beispiel - XML-Datentypen

http: //www.w3.org/TR/xmlschema-2/

Built-in Datatype Hierarchy @

e e

all complex types any3imp

duration ||dateTime ||time ||date |[g¥earMonth ||(g¥ear ||gMonthDay ||ghay ||gMonth

boolean ||basetdBinary ||hexBinary |[float double | [anyURI | |ONawne | |NHOTATION

string decimal

norwalized3tring integer
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D.So

Beispiel - XML-Datentypen (Forts.)

decimal

integer

nonPositivelInteger

long

nonlegativeInteger

negativeInteger ||int |(unsignedLong ||(positivelInteger
short | (unsignedInt
byte |[unsignedihort




Beispiel - XML-Datentypen (2)

Lesbare Beschreibung (nach o.g. Quelle)

3.3.13 integer

Definition: integer is derived from decimal by fixing the value of fractionDigits
to be 0 and disallowing the trailing decimal point. This results in the standard
mathematical concept of the integer numbers. The value space of integer is the
infinite set ...,-2,-1,0,1,2,.... The base type of integer is decimal.

3.3.13.1 Lexical representation

integer has a lexical representation consisting of a finite-length sequence of
decimal digits (30pe: — 3946 ) With an optional leading sign . If the sign is
omitted, ", +" is assumed. For example: -1, 0, 12678967543233, +100000.
Lesbare Beschreibung ungenau (z.B. keine vorlaufenden Nullen, welche
Vorzeichen — exakt + maschinenlesbar: BNF (UA).
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Ontologiebasierte Informationsintegration

Lit: Leser, Naumann, a.a.O.

m 3 Schritte:
Erstellung der globalen Ontologie also auch Integration von Ontologien
Einordnung der Datenquellen
Subsumption zur Anfragebearbeitung:
Anfragen (z.B. nach Gleichheit , ...) als Konzepte formuliert. Alle Konzepte,
die spezieller als das Anfragekonzept sind und eine Datenquelle reprasentieren,
enthalten dann nur semantisch korrekzte Objekte.

m  Prakt. Anwendung /Realisierung bei Bio-DB: 7
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Schemaintegration




Schemaintegration - Definitionen

Muster fiir Integration komplexer Strukturen

Vorgelegt zwei Schemata A,B.
Gesucht ein Schema C und Transformationen t 4, tpc (Schemakonstruktion),
dac,dpc (Datentransformationen) mit folgenden Eigenschaften:

[0  Korrektheit
[0 Vollstandigkeit
0 Minimalitat (Erklarung nachste Folie)

Definition: Schemaintegration

bezeichnet den ProzeB des Findens von C und t ¢, tgc, dac, dpc und

(wir zdhlen zur Schemaintegration auch)

die Anwendung der Transformationen d ¢, dpc, mit denen die Daten aus A,B
in C lberfiihrt werden.
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Erklarungen

m  Volistandigkeit: Das Anwendungsgebiet von C umfasst die
Anwendungsgebiete der Schemata A und B.
Alle Beziehungen zwischen Konzepten in A bzw. B, konnen in C verlustfrei
dargestellt werden. Alle Daten aus A bzw. B konnen in C dargestellt werden.

s Korrektheit: Zu jedem Konzept des Schema A (bzw. B) existiert ein
semantisch gleiches Konzept in C.
Die Beziehungen zwischen Konzepten in C, eingeschrankt auf die Daten, die
durch Tranformation aus A (bzw. B) entstanden sind, ist semantisch gleich der
Beziehung zwischen den Konzepten in A (bzw. B).
Analoge Aussage fiir Merkmale (Eigenschaften, Attribute)

m  Minimalitat: Aus C kann kein Konzept entfernt werden ohne dass die
Vollstandigkeit verletzt wird. (Das bedeutet insbesondere, dass in A und B
semantisch gleiche Konzepte in C nur einmal auftreten.)
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Komponenten der Schemaintegration

m  Schemamatching (Finden semantisch gleicher Konzepte in A und B bzw. in A
und C bzw. in B und C und der Abbildungen t4¢, tpc.
Schemamapping Finden der Abbildungen d4c, dpc.
Datentransformation: Anwenden der Abbildungen ds¢, dpc.
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Bemerkungen

Bisher keine Aussage, wie C gefunden wird.
Aus Vollstandigkeit abgeleitet: Machtigkeit des Zielmodells umfasst

Machtigkeit von A rsp. B
— Machtigkeit der Beschreibungssprachen ?
operationale Vollstandigkeit — XML-Schema ausreichend ?
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Bemerkung zur ProblemgroBe

Ziel: Integration groBer Schemata (10° Konzepte) erfordert berechnete
Integration;

Widerspruch zwischen Automatisierung und Qualitatsanforderung.
Erkennung der Semantik aus syntaktischen und strukturellen Merkmalen nur
partiell automatisierbar.

deshalb notwendige Voraussetzung: formale Definitionen und
Beschreibungen aller Konzepte (Ontologien) oder

(wie heute iiblich:) Mensch muB die Ergebnisse nachvollziehen, bewerten und
korrigieren konnen.

Dokumentation der Entsprechungen (welche, wie gewonnen, ...), der
Transformationen, ...

deshalb

Integrationsalgorithmen miissen lernend sein bzw. korrigierbar sein,

die Ergebnisse von Auswertungen in weitere Integrationsschritte einbeziehen.
(re-use von von als gut bewerteten Ergebnissen
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Bemerkungen (3)

m Integration ist gerichtet,
d.h. die Abbildungen miissen nicht (per se) invertierbar sein,
Beispiel: OUTER-JOIN-Invertierung:
A(a,b) ={(null, 1)}, F(c,d) =1{(1,2),(4,5)}
(A OUTER-JOINy—. F)(a,b,d) = {(null,1,2), (null,4,5)}
Berechne aus A OUTER-JOINy—. F' wieder A |
Konstruktion der Umkehrabbildung ist neue Aufgabe (Unterschied zu
Schemaevolution)
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Integrationsschritte

m Integrationsvorbereitung: Auswahl der Schemata, bzw. von Teilen davon,
Festlegung von Reihenfolgen, anzuwendende Verfahren.
IV wesentlich fiir Erfolg, da durch Arbeit des Menschen Semantik eingebracht
wird.

m  Schemavergleich: Ermittlung von Korrespondenzen: semantisch gleiche
Elemente, Teilmengenbeziehungen,
Erkennung von Heterogenitaten zwischen den Schemata: Namenskonflikte der
Konzepte (Synonyme, Homonyme), Strukturelle Konflikte
(Schliisselalternativen, Normalformenunterschiede bei rel DB, Position in
Ontologie ( Buch (Autor (Name,Vorname), Titel, ...) vs.
Autor(Name, Vorname, {Buch})).

m  Schemakonstruktion: Ableitung des neuen Schema durch Vergleich der
Korrespondenzen mit den alten Schemata.
Konstruktion der Abbildungen von den Konzepten jedes alten Schema in des
neue Schema.
Konstruktion von Datenabbildungen (SQL-Befehle oder dquivalent).
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Korrespondenzbasierte Integration

Lit.: Conrad: F&d. DBS. Springer 1997.
Regeln zur Ubernahme in das integrierte Schema

s Uberhahme: Kategorie ohne Korrespondenz (mit Daten)
Korespondierende Kategorien: Ubernahme, Daten mit OUTER-JOIN.

Gleiche (in beiden Ausgangsschemata) direkte Beziehungen iibernehmen,
Daten-JOIN. )
m Beziehungen ohne Korrespondenz: Ubernahme

Problem: Kategorien meist nicht identisch, sondern liberlappend — Zersplitterung.
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GIM-Modell

Schmitt, Ingo: Schemaintegration fiir d. Entwurf F6d.DB. Diss. 1998
GIM (Gener. Integrationsmodell) - Matrix und Schemaableitung

m  Spalten: Minimale Zerlegung aller Objekte (aus Ausgangsschemata) in
disjunkte Klassen: A\ B, ANB,B\ A

m Zeilen: Attribute - homogenisiert

m Felder: Wahrheitswerte: w = Attribut ist fiir Kategorie relevant.

Schemaableitung:

Umordnung der Matrix, so das groBe recheckige Bereichen mit w-Werten entstehen
(dabei sind Uberlappungen zugelassen.

Breite Rechtecke = Oberklassen, hohe Schmale = Unterklassen

Kritik:

1)Semantische Hauptarbeit: Homogenisierung der Attribute, auBerhalb des
Modells.

2)Klassenbildung formal, Semantik der Klassen ? K. modelliert evt. keine realen
Objekte.
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Datentransformation

m Zeitpunkt der DT: materialisierte Integration - sofort
virtuelle Integration - Konstruktion eines Wrappers.

m  Abbildungstypen im Mapping : 1:1, 1:N,N:1, N:M

m Leicht I6sbar (auf Grund des Matching weitgehend automatisierbar):
Wertkorrespondenzen vom Typ 1:1, N:1, 1:N bei einfachen Attributen (rel.DB,
Simple-Type bei XML): 1:1-Transformationen (Umrechnungen, ...), funktionale
Zusammenfassungen (Konkanation, ...), Extraktion.

m  Schwierig (Automatisierung noch im Forschungbereich):
M:N-Wertkorrespondenzen:
Buch - Autor (vereinfacht)
Buch({Autor(Name, Vorname)}, ISBN, Titel) vs.
Person(Name, Vorname, geschrieb-Buch({(ISBN, Titel)})
Korrespondenzen 7

m  Schwierig: Korrespondenzen iiber mehrere Konzepte /Konzeptstufen
Schemaheterogenitat
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Stabilitat




Stabilitat

Motivation: Vielfach (insbes. Schemamatching) stabile (d.h. zeitlich
unverdnderliche) Zuordnungen gesucht (sicheres Wissen (oder derzeit nicht

beforscht)).
Math. Stabilitatstheorie: z.B. Pendel, Kugel in Schale, Losung einer Gleichung:

Math. Theorie muss adaptiert werden.
Gesucht: MaB fiir ,,in letzter Zeit wenig Anderung”.

Voraussetzung:
1) Anderungen eines Objektes o nur zu diskreten (und unregelmaBigen)
Zeitpunkten t;, 1 = ..., —3,—2, —1.,0.

Dabei ersetzt zur Zeit t; die i-te Version von o, also o; den Vorganger o;_1.
Genauer: 0;_1 ist giiltig im Zeitintervall [t;_1,1;)

2) AhnlichkeitsmaB s(oy, O9)fiir Objekte o € O:

O x O — [1,1].mit

s(x,x)=1firallex € O

s(x,y) = 1 falls x oder y nicht existiert (konstante Fortsetzung von s von dem
Entstehungszeitpunkt von o in die Vergangenheit).
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Variation einer Funktion

m Sei f:|a, b] — R eine reellwertige Funktion auf dem (reellen) Intervall |a, b].

VAR(f){ab

sup{ ‘f(kﬂ) ( )‘;nej\/’7a§t(()”)<t§”)...<t,,(,b”)§b}

Das Supremum wird lber alle Zerlegungen von [a, b] genommen.

m  Satz: Ist f: |a,b] — R in den Intervallen a = [to,t1], , [t1.t2],- .-

[tn 1,tn = b]

jeweils monoton, so gilt: VAR(f)q4 = PO f(tegn) — £t

Interpretation: VAR(f)(, summiert alle Anderungen auf.

0 : t=0,
f(t) = { tcosgz : te(0,1],
f(t) in [0, 1] stetig und VAR(f)[45 = 0.

(Hinweis: Stiitzstellen 0 und t,in) =1/(n+1-k).)
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Stabilitat - Variation

m  Sei 0 ein Objekt in mehreren Versionen o; mit Anderungszeitpunkten t;,
- S(Oi,OZ‘_l) .t e [ti,tz‘—H,
ol ={ ol | :
1,00 : > tg, zu tg bisher letzte Anderung
Ahnlichkeit zur Vorgéngerversion (zu einem belibigen Zeitpunkt -
ist eine Sprungfunktion: (rechts offene Intervalle konstanter Werte),
also in [t;—1,t;] monoton.
s Definition: Stabilitat von o : v(0) := VAR(5[0])[_ccg =
=21 8[0(ti) — slol(ti-1)
= >0 oo I8(0i,0i1) = s(0i-1,0i-9)]
Summe der Betrige aller Anderungen der Ahnlichkeit zum direkten Vorganger.
m  eine Stabilitat |, vergiBt nicht”.
- Magliche Losungen: Abschneiden , Gewichtungen - Dreieck, Exponentialfunktion, ...

- Einschwingvorgange in Physik: Exponentialfunktion.

0(0) := Y5 €D x |s[o] (ti) — s[o] (ti—1)

1=—00

Wie weit in Vergangenheit zuriickgehen (£)?
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Anwendung Poisson-Verteilung

Kein Beweis - nur Motivation.
Pu(A) = A7e7 , A reell
Wahrscheinlichkeit, dass seltene, zufallige und unabhangige Ereignisse k Mal
eintritt, wenn man einen Mittelwert \ des Eintretens kennt.
Eigenschaft: Mittelwert = Varianz = A

m  Anschauliche Interpretation:
Ein Feld bestehe aus n Teilfeldern, | Reiskorner werden zufallig auf diese n
Teilfelder verteilt. Wie groB ist die Wahrscheinlichkeit, dass ein Teilfeld genau k
Korner enthalt?
(Im Mittel kommen also [/n = A Korner auf ein Feld.)

N ZLZO Py.(\) ist die Wahrscheinlichkeit, dass das Ereignis Null bis maximal
[-mal aufrtritt.
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Stabilitat - 3-Sigma-Regel

Wann ist das Auftreten eines Wertes moglicherweise nicht mehr zufallig?

m  Drei-Sigma-Regel der Normalverteilung: (o ... Varianz): Bei einer
normalverteilten ZufallsgroBe ist die Wahrscheinlichkeit, dass sie im Intervall
| Mittelwert — 3 x o, Mittelwert + 3 x o] liegt,(ca.) 0,9997.
Anwendung: Messwerte auBerhalb dieses Intervalls sind evt. Ausrei3er.
Achtung: Formale (automatisierte) Anwendung kann zu Fehlern fiihren!

m  Anwendung des Wertes 0,9997 auf das Problem der seltenen Ereignisse: Wie
viele Ereignisse auf einem Feld gelten noch als zufallig?
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Stabilitat - Zahlenbeispiele

m  Ontologie: ca. 15000 Konzepte, 15 Anderungen/Ausgabe
Limit=.9997 (10stellig gerechnet, Werte gerundet)

m Beispiele

N 15 30 150 375 750 1500 3000
Vers. v (1) 2 10 25 50 100 200
A 0,001 0,002 001 0025 0,05 0,1 0,2
Py 0,9990 ,9980 ,9901 9753 9512 ,9048 81873
Py 0,0009 ,0019 ,00990 ,0244 04756 ,09048 16375

; 0,9999 ,9999 ,99995 ,9997 ,99879 99532 98248
Py - . . - ,00119 ,00452 01638

. - - - - ,99998 ,99984 ,99885
P; - - - - - - ,00109

X - - - - - - ,99994

m 25 Versionen (= iy,

D.Sosna: Bio-DB, SS 09

ca. 2 Jahre): instabil,

wenn mehr als 1 Anderungen.
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Math. Stabilitat

m |dee:Vorgabe einer maximalen Abweichung, welche Objekte zeigen in den
letzten Versionen weniger als die Vorgabe Abweichung von der letzen Version.
m  Definition Stabilitat
Vorgelegt sei ein Objekt o mit Versionen: 0 = {0;,71 = —o0, ..., 0} ( og ist die
letzte, aktuelle Version und eine reelle Zahl £ > 0.
o heiBt stabil, wenn gilt 1 — s(0;,00) < € fiir i € (—00,0).
o heiBt seit Version i stabil, wenn 1 — s(0;,00) < ¢ fiir i € [1,0).
m  Asymptotisch stabil: o heiBt asymptotisch stabil, wenn gilt
eIl x (1 — 5(04,00)) < € fiir i € (—o0,0).
Altere Abweichungen verlieren an Einfluss.
Wie ist ¢ > 0 zu wahlen?
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Asymptodische Stabilitat- Wahl des c

m  Seltene Ereignisse: Zeit X bis zum Eintreten des n**" Ereignisse ist
Erlang-verteilt.Eine Zeiteinheit - 25 Versionen - virtuelles
Ay = 0.0375 = 25 x 15/15000

m  Wabhrscheinlichkeit, dass X < x: (bei Erlang-Verteilung)
P(X <) = 1— e Y7 () /(i)

m Bei A=)\, und x =1, n = 2 (eine virtuelle Zeiteinheit:
P(X <x)=1-0.9997 (Wahrscheinlichkeit, dass in Zeit x < 1 eine 2.
Anderung kommt.
Motivation fiir Wahl der Dampfung: Was eine virtuelle Zeiteinheit zuriickliegt,
wird um Faktor 1/e gedampft:
e/t x (1 — s(04,00)) < € fiir i € (—00,0).

s Viele Anderungen pro Ausgabe — 7 wird klein.
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Schemamatching




Matching komplexer Strukturen

Matching als Vorbedingung zu Integration

m  Ahnlichkeit der Probleme bei
- Ontologiematching,
- Schemamatching,
- allg.: Matching komplexer Objekte
m In der Sprache der Objektorientierung:
(Komplexe) Objektklassen und Beziehungen zwischen diesen.
m  Unterschiede:
Art der Objekte, Darstellung der Komplexitat, Art (Typ) der Beziehungen.

= Probleme: kaum Identitit; Charakterisierung von Gleichheit / Ahnlichkeit
komplexer Strukturen?

Verschiedene MaBe - Vergleichbarkeit?
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Schemamatching

m  Voraussetzung: Gegeben 2 Quellen mit zugehérigen Metadaten und
Instanzdaten Ziel: Finden von semantisch gleichen Konzepten.

m im Bereich der Bio-DB als Besonderheit: vielfach Quellen auf Instanzniveau
verbunden /vernetzt.

m 2 Ansatze:

0 Metadatenbasiert (Namen, Beschreibungen, Ontologie, Struktur (z.B. auch
Fremdschliisselbeziehungen))

[0 Instanzbasiert
Grundannahme: Zwei Konzepte sind ahnlich, wenn sie eine hinreichend
groBe Anzahl gleicher oder zumindest (sehr) dhnlicher Elemente haben.

D.Sosna: Bio-DB, SS 09 Kapitel 6 — 42 / 79



MiBerfolg erwartet

Gundproblem:
Aus formalen Merkmalen (Namensgleichheit, Strukturgleichheit,
Haufigkeitsverteilung, ...) soll

auf semantische Ahnlichkeit

geschlossen werden.

Mit anderen Worten:

Schemamatching ist Forschungsgegenstand. Das Ziel der automatisierten
Verfahren ist noch nicht erreicht.

Fiir jedes Verfahren lassen sich Negativbeispiele finden

— Kombination von Verfahren konnte Resultate verbessern. Problem: Wie
kombinieren ?
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ldee

Vergleich zweier Objekte a = (a1,...,a,m) € Aund b= (b1,...,b,) € B

1. Bestimmung der Ahnlichkeitswerte

= Ahnlichkeitsfunktionen s(a,b) zum Vergleich
m  Verschiedene Funktionen, verschiedene (Attribut-)Vergleiche moglich —

mehrere Ahnlichkeitswerte

2.  Anwendung der Matching-Regeln

m  Regel, die an Hand der Ahnlichkeitswerte bestimmt “Match” oder “kein

Match”
m  Bsp: “Wenn Ahnlichkeit der Familienenamen 100% und Ahnlichkeit des

Vornamens 80%, dann sind zwei Personen gleich.”
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Probleme

Sind bottom-up ind )
Finden der /einer guten Ahnlichkeitsfunktion

- toleriert Fehler
- trennt unterschiedliche Objekte mit hoher Sicherheit

m  Regeln und deren (math.) Begriindung fiir Kombination

D.Sosna: Bio-DB, SS 09
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Ansatze fiir Object-Matching

Viele verschiedene automatische Ansatze, die auch kombiniert werden konnen

Matchers
)Iue{ Context-base
Single attribute Multiple attributes
/\ - Hierarchie
unsupervised supervised - Graphs

/]\ /]\ - Ontologies

- Aggregation function with threshold - Decision trees _
- User-specified Rules - Support vector machine

- Unsupervised learning methods - Logistic regression
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Ansatze fiir Schema-Matching

Viele verschiedene automatische Ansatze, die auch kombiniert werden konnen

—
Schema-based™  Instance-based «— Reuse-oriented

N I O\

Element Structure Element Element Structure
* Dictionaries * Previous match
* Thesauri results
Linguistic ~ Constraint- ~ Constraint-  Linguistic ~ Constraint-
based based based
* Names * Types * Parents * IR (word * Value pattern
* Descriptions  * Keys * Children frequencies,  and ranges
* Leaves key terms)

Publikationen:

m  Rahm, E., P.A. Bernstein: A Survey of Approaches to Automatic Schema Matching.
VLDB Journal 10 (4), 2001

m Do, H-H., Rahm, E.: COMA - A System for Flexible Combination of Schema
Matching Approaches. VLDB, 2002

D.Sosna: Bio-DB, SS 09 Kapitel 6 — 47 / 79



Metadatenbasiert




Metadaten: Indikatoren /Berechnungen fiir Gleichheit

m  Namensvergleiche:
Gleichheit (! Homonyme, bei XML Losung durch Namensraume)
Gleichheit nach Normalisierung ( GroBschreibung, stemming, Ubersetzung)
Hyperonymie ( hierarch. Beziehung is-a , Thessausus, Ontologie, Taxonomie)
Ahnlichkeit

m  Strukturvergleiche:
Cupid (1): Schemata — B&aume . Konzepte dhnlich, wenn Eltern, Kinder,
Briider ahnlich sind; bei Blattern: Namensahnlichkeit.
Similiarity-Flooding (2) : Schematapaar — Graphen. Startwert: Matrix der
Ahnlichkeit. Iteration: Ahnlichkeit auf Nachbarn iibertagen —
Fixpunktproblem. Lsg. abh. von Anfangswerten! Unabh,. von Semantik.

(1) Madhavan, Bernstein, Rahm: Generic Schema matching with Cupid. Proc. VLDB,
2001.
(2) Melnik, Garcia-Moulina, Rahm: Similiarity Flooding: A Versatile Graph Matching

Algorithm. Proc. Int. Conf. Data Eng. (ICDE), 2002.
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Instanzdatenbasiert




Instanzbasiertes Maching

setzt sets die Existenz von Instanzen in beiden Schemata voraus.

m Horizontale Matcher: Gleiche Konzepte in den Schemata durch Finden von
Duplikaten erkannt.
Vertikale Matcher: Extraktion von vorher definierten Merkmalen aus den
Instanzen und Vergleich: z.B. statistische Merkmale ( max, min, avg, var,
covar, Clusterbildung, ...) aus den Werten der Attribute, aus Merkmalen der
Attribute (Lange von Zeichenketten, ...)

m  Erfahrungswert ( Leser, Naumann, a.a.0) :
Sind hinreichend viele (Statistik) Instanzen vorhanden (oder bei vert. Matchern
theoret. Werte bekannt), so sind instanzbasierte Matcher (derzeit noch - D.S.)
den metadatenbasierten iiberlegen.
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MOMA (reuse)




Mapping-Verarbeitung

Motivation

Matching ist i.A. sehr aufwindig: Viele Ahnlichkeitsvergleiche, manuelle
Uberpriifung, ...

m  Matching ist i.A. sehr schwierig: Welcher Match-Algorithmus? Welche
Parameter? ...

m  Match-Ergebnis ist “wertvoll” und sollte wiederverwendet werden

Liele

m  Wiederverwendung von Match-Ergebnissen zur effizienten Berechnung neuer
Match-Ergebnisse

s Kombination von Match-Ergebnissen zur Qualitatsverbesserung

m  Bestimmung von Match-Ergebnissen, wenn kein geeignetes bf diektes
AhnlichkeitsmaB zur Verfligung steht
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Mapping-Verarbeitung: Beispiel

Effiziente Berechnung: (A,E) mittels (A,B) und (B,E)
= Qualitatsverbesserung: Kombination von (D,E) direkt mit (D,C) + (C,E)
m  Kein geeignetes direktes AhnlichkeitsmaB: (A,D) mittels (A,B) + (B,E) +
(E.D)
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MOMA-Ansatz: Begriffe (1)

Definition: Datenquelle (Logische Datenquelle, LDS)

m  Menge von Objektinstanzen

m  Alle Objekte haben den gleichen semantischen Typ (z.B. Publikation)

m Jedes Objekt hat eine (innerhalb der Datenquelle) eindeutige Id und beliebige
zusatzliche weitere Attribute

m Beispiel: Datenbanktabelle, Website, XML-Dokument, ...

D.Sosna: Bio-DB, SS 09

' 1d: confividb/MadhavanBRO1

' Name: Generic schema matching with Cupid
' URL: http:/vldb.org...

' Conference: VLDB 2001

Authors: Jayant Madhavan, Philip A. Bemstein, Erhard Rahm

"~ Typ: Publication ~~~{Source:DBLP)-~-------,
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MOMA-Ansatz: Begriffe (2)

Definition: Same-Mapping

s {(a,b,8)|la€ Abe B,se€[0,1]}
m A und B sind Datenquellen, s ist Ahnlichkeitswert der Korrespondenz (a,b)
m Beispiel: Mapping-Tabelle, Web-Service, ...

S map —
T
A [B |[s
al (b1 |1
a2 | b2 |09
a2 | b3 |03
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Mapping-Verarbeitung: MOMA-Ansatz

Verarbeitung von Mappings und Objektinstanzen durch Operatoren
Kombination der Operatorergebnisse durch Skriptsprache (iFuice*)

0 Prozedurale Programmiersprache mit Kontrollstrukturen (IF-THEN-ELSE,

WHILE-DO)
[1 Ergebnisse werden in Variablen gespeichert
[0 Definition und Aufruf von Unterprozeduren

m MOMA = Mapping-based Object Matching

0 Definition und Ausfiihrung von Match-Workflows
0 Eingabe: Objektinstanzen und Mappings, Ausgabe: Same-Mapping

* Rahm, E. et. al.: iFuice - Information Fusion utilizing Instance Correspondences
and Mappings. WebDB, 2005
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MOMA-Framework: Architektur

Thor, A., Rahm, E.: MOMA - A Mapping-based Object Matching System. CIDR,
2007

@ Match Workflow
——— Matcher 1 .---- Mapping Combiner ----------,
< R ;
Matcher 2 Mapping _ | S
Cache Mapping election ! Same
@ Operator | Mapping
Matchern | W V. )
\ (Compose, Threshold,
-.‘Union, Best-N, ...
Matcher Library
I
Matcher implementation7uj
| (e.g., Attribute based) Mapping
Match Workflows7uj Repository
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Operatoren: Ubersicht (vereinfacht)

m  Attributvergleich: match(O1, O2, f) = map

0 {(a,b,8)|a € O1,b € Oa,5 = f(a,b)} .
[0 f ist eine Match-Funktion, die fiir zwei Objekte den Ahnlichkeitswert s
ermittelt.

m  Vereingung: union(mapy, maps) = map

0 {(a,b,s)|(a,b,s1) € map1 V (a, b, s2) € mapa}
m  Durchschnitt: intersect(mapi, maps) = map

0 {(a,b,s)|(a,b,s1) € map1 A (a, b, s2) € mapa}
s Komposition: compose(mapi, maps) = map

0 {(a,b,s)|(a,z,s1) € mapy, (z,b,s2) € maps}
s Weitere (Hilfs-)Operatoren

[ Selektion, z.B. alle Korrespondenzen deren Ahnlichkeitswert iiber einem
Schwellwert liegen
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Wiinsche an AhnlichkeitsmaB

Problem: Welche Eigenschaften gelten allgemein?
kein ,, Standard”!

m  Wertebereich von f: 0-1 (0 nicht dhnlich, 1 mit sehr hoher Sicherheit gleich)
umgekehrt: Gleichheit — s =1

m  Hat AhnlichkeitsmaB die Semantik (oder Eigenschaften) einer
Wahrscheinlichkeit (fiir die semantische Gleichheit der Begriffe) ?
Mogliche Folgerung: z.B. fiir den Durchschnittsoperator
(a7 b, fl) (CL, b, fZ)
Annahme: f1 und f5 sind unabhingig - sn =1 — (1 — s1)(1 — s2) Gewichte,
Bedingungen?
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Wiinsche (2)

Beispiele: s1 = s9 S
. 0,8 0,96
0,5 0,75

0,1 0,19 777

Mehrere unabhangige gute Bewertungen verbessern die Gesamtbewertung -
Was machen mehrere Schlechte ?
sn=1—1+/(1 —s1)(1 — s2) nicht theoretisch begriindet.
m  Komposition: (a,x, f1) (x,b, fo) 7 s = s1 X S92
liefert nach subjektivem Gefiihl zu schlechte Werte fiir s.
s Modell ?
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Kombination: Vereinigung / Durchschnitt

m  Ermittlung des kombinierten Ahnlichkeitswertes s durch Ahnlichkeitsfunktion

f(517 32)

m Funktionen

0 Maximum (Max), Durchschnitt (Avg), Minimum (Min),
0 Ranked: f(s1,82) = s1, wenn (a, b, s1) € mapy, sonst s

s Umgang mit fehlenden Ahnlicheitswerten (relevant fiir Avg und Min)

[0 lIgnorieren oder “gleich Null setzen™

map1 union (Max) union (Avg) union (Min)
A[B| s A|B| s A|B| s A|B| s
al|lbl| 1 al| b1 | 1 al|b1| 08 al|b1| 0.6
a2|b2| 0.8 a2|b2| 08 a2 |b2| 08 a2 |b2| 08
a3 | b3 | 06 a3 | b3 | 06 a3 | b3 | 06

map?2 union (Ranked) union (Avg-0) union (Min-0)
A|B|s A|B | s A|B ]| s A|[B| s
al|b1(0.6 al|b1| 1 al|b1| 08 al|b1| 0.6
a3 | b3 |0.6 a2|b2| 08 a2|b2| 04 a2|b2| 0
ad| b3 | 0.6 a3 | b3 | 0.3 ad|b3| 0

D.Sosna: Bio-DB, SS 09

Kapitel 6 — 62 / 79



Kombination: Vereinigung / Durchschnitt (2)

Evaluation fiir Publikationen von DBLP und ACM fiir drei attributbasierte

Match-Verfahren

Titel Autoren Jahr Union-Avg

(Trigram) | (Trigram) | (Gleichheit) | (Filter:80%)

Precision 86,7% 38,0% 0,4% 97,3%

Recall 97,7% 87,9% 100,0% 93,9%

F-Measure 91,9% 53,1% 0,8% 95,5%
Fazit

0 Kombination kann Match-Qualitat steigern

I I

D.Sosna: Bio-DB, SS 09

Vereinigung verbessert Recall (evtl. auf Kosten der Precision)
Durchschnitt verbessert Precision (evtl. auf Kosten des Recalls)
Wahl der Ahnlichkeitsfunktion von Match-Problem abhiangig
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Komposition

compose(mapi, mapz) = {(a,b, s')|(a,z,s1) € mapy, (z,b, s2) € mapz}
Ermittlung des kombinierten Ahnlichkeitswertes s durch zwei
Ahnlichkeitsfunktionen, da Korrespondenz zwischen zwei Objekten bei
Komposition durch mehrere Pfade erreicht werden kann

0 Horizontal: Bestimmung des Ahnlichkeitswerts eines Pfades
=  Min, Max, Avg, Left (= s1), Right (= s2), ...

0 Vertikal: Bestimmung des Ahnlichkeitswerts einer Korrespondenz aus den

zugehorigen Pfad-Ahnlichkeitswerten
o _ s(ab)
x Dice=2 (a)+n (D)

» Diceleft = ST(LC(LC’S) , DiceRight = Snal’f;)

‘ , s(a,b
s DiceMin = mm(n((a),)n(b))

Dabei sei )
s(a,b) = Summe der Ahnlichkeitswerte aller Pfade (a,b)
n(a) = Anzahl der Korrespondenzen (a,x) € map;
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Komposition (2)

m  Evaluation fiir Publikationen von DBLP, ACM und GS (F-Measure)

Mapping DBLP - GS | DBLP - ACM | GS - ACM
Compose via ACM GS DBLP
Direkt 81,3% 91,9% 35,3%
Compose 33,9% 63,7% 83,9%
Union 81,3% 91,6% 83,7%

D.Sosna: Bio-DB, SS 09
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Komposition (3)

m Fazit

0 Komposition von Mappings ermoglicht effiziente Berechnung neuer
Mappings

[0 Besonders gut geeignet, falls Hub-Datenquelle vorhanden ist
(Sternstruktur)

[0 Fehlende Objekte in “mittlerer” Quelle fiihren zu fehlenden
Korrespondenzen (Bsp: a4 — by)

0 Komposition kann zu falschen Korrespondenzen fiihren (Bsp: as — b3)

——— ——— 4 X — by

—— Springer a X b

88 ¥y T . Ny

ﬂiﬂ E a, b,
Hub-Struktur Problemfalle bei Komposit
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Neighborhood-Matcher: Motivation und ldee

Motivation: Wertevergleich fiir heterogene Objekte schwierig
Beispiel fiir gleiche Konferenzen

0 “Proceedings of the 27th International Conference on Very Large
Databases” vs. “Proc. of VLDB 2001, Italy”

m  Losung 1: Match-Verfahren mittels Domanenwissen

[0 Abkiirzungen, z.B. VLDB = Very Large Databases
0 Zuordnungen, z.B. “VLDB 2001" = “27. VLDB"
[]

m  Problem: Woher kommt Domanenwissen? Bei jeder Domane anders!
m Losung 2: Verwendung assoziierter Informationen

[0 Beispiel: “Zwei Konferenzen sind gleich, wenn die Menge der zugehorigen
Publikationen gleich sind.”
[0 Mogliche Abschwachungen: alle — viele, gleich — ahnlich
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Neighborhood-Matcher: Match-Workflow

m  Verwendung von Assoziations-Mappings

0 Syntax: Gleicher Struktur wie Same-Mappings; fester “Ahnlichkeitswert” =
1

[0 Semantik: Korrespondenzen zwischen assoziierten Objekten, z.B.
Publikationen - Venue

m  Match-Workflow als Kompositon von drei Mappings
0 mapl und map3 sind Assoziations-Mappings; map2 ist ein Same-Mapping

m ldealfall (rechts) nicht immer erreicht, da

[0 Assoziations-Mappings unvollstandig, z.B. nicht alle Publikationen in jeder
Datenquelle zu jedem Venue verfiigbar

[0 Same-Mapping fehlerhaft, z.B. als Ergebnis eines automatischen
Match-Verfahrens
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Neighborhood-Matcher: Beispiel (1)

« Ahnlichkeitswerte = 1 (solange nicht anders angegeben)

Venue Publication Publication Venue
@DBLP $Asso1 @DBLP $Same @ACM  $Asso2  @ACM

conf\VLDB/MadhavanBR01 — P-672191
confVLDB/2001 < > V-645027
confVLDB/ChirkovaHS01 OX P-672216
- 0.6
journals/\VLDB/2002 V-641268
: " journals/VLDB/ChirkovaHS02 pogaT —

\ $Temp = compose ($Assol , $Same , Right, Max) /

Venue \/ Publication Venue
@DBLP $Temp @ACM $Asso2 @ACM
P-672191
conf/VLDB/2001 > \-645927
0. P-672216
iournals/VLDB/2002 V-641268
J peaiors —

D.Sosna: Bio-DB, SS 09 Kapitel 6 — 69 / 79



Neighborhood-Matcher: Beispiel (2)

Venue Publication Venue
@DBLP $Temp @ACM $Asso2  @ACM
P-672191
conf/VLDB/2001 > V-645927
0 P-672216
iournals/\VLDB/2002 V-641268
J P42y ——

@esult = compose ( $Temp , $Asso2 , PreferLetft, Relati@

V
Venue@DBLP Publication@ACM Ahnlichkeitswert s

DiceMin Diceleft DiceRight |Dice
conf/\VLDB/2001 V-645927 (1+1)/2=1 |[(1+¥)/3=0.67 [(1+1)/2=1]2*(1+1)/(3+2)=0.8
conf/\VVLDB/2001 V-641268 06/1=06 |0.6/3=0.2 06/1=0.62*0.6/(3+1)=10.3
journals/VLDB/2002 |V-645927 06/2=03 [06/2=0.3 06/2=0.32*0.6/(2+2)=0.3
journals/VLDB/2002 |V-641268 1/1=1 1/2=0.5 1/1=1 2*1/(2+1) = 0.67

D.Sosna: Bio-DB, SS 09
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Qualitat




Fehlerquellen

m Datenerfassung (Schreibfehler, Falschangaben (keine Wiedererkennung),
Platzfiiller bei Pflichtfeldern, wenn Wert fehlt, MeBfehler, ... )

Alterung (Daten nicht aktuell und deshalb falsch)
Tranformationsfehler, darunter auch falche Behandlung bei Integration !

Folgen: Wert der Daten sinkt! Fehler fiihren zu Folgefehlern.
= Fehlerbereinigung (Normalisierung, fehlende Werte korrekt Darstellen, ...
Diskussion: Fehler vs. AusreiBer — bisher keine LOsung ohne den Experten
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Qualitatskriterien - Auswahl

Was ist Qualitat ? Meist nur fitness for use.

m  Techn. Parameter (Verfligbarkeit, Zugriffszeit, Antwortzeit, Datenaktualitat;
Homogene Darstellung)

m  Semantische P.: Metainformationen, Quellenangabe, Mehrwert durch
Integration, Vollstandigkeit, Fehlerfreiheit)
Aber auch:
Objektivitat der Ziele, neutrale bzw. objektive Quellenwahl
Reputation: bisher Quellen durch Experten bewertet, Wertung an Objekte
(Attribute, Konzepte gebunden, Nutzerbefragungen.

m  Bei Bio-DB haben sich einige (mit manuellem Einsatz) gepflegte Datenquellen
etabliert. — Qualitat durch Expertenwissen.

m  Offene Fragen:
Kann aus Qualitit der Quellen und AhnlichkeitsmaB auf Qualitit des
Ergebnisschema geschlossen werden?
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Qualitatsbewertung: Precision und Recall

m  Annahme: Es gibt ein (z.B. manuell erstelltes) perfektes Match-Ergebnis

(Mapping) map per f
m  Verwendung der QualitaitsmaBe aus dem Information Retrieval zur Bewertung

von maparatch

O Precision = |mappratch, N MaPperf|/|Mmapperf|

O Recall = |mapprateh N mappert|/|mapasaten|

_ 2-Precision-Recall
0 F — Measure = Precision+ Recall

m Vortelle

[0 Effektive Vergleichbareit verschiedener Match-Verfahren
0 Moglichkeit zur Optimierung von Match-Verfahren (z.B. Schwellwert bei
Filterung)

m Nachteile

[0 Vorhandensein des perfekten Mappings erforderlich
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Qualitatsbewertung: Match Ratio und Match Coverage

m Perfektes Mapping nicht immer vorhanden

0 viele Datenquellen (P2P-Umfeld) + groBe Datenquellen — viele, groBe,
manuell zu erstellende/verifizierende perfekte Mappings — groBer Aufwand
[0 perfektes Mapping nicht immer eindeutig

m  Abschatzung von Precision und Recall durch Match Ratio und Match Coverage
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Qualitatsbewertung: Match Ratio und Match Coverage

(2)

m  Match Ratio (“Precision”) =

0  Durchschnittliche Anzahl der Korrespondenzen (= Match-Partner) pro
Konzept in O;, dass einen mindestens einen Match-Partner hat

|COl |+|COQ|
e—01 |+|CBase—02 |

m  Match Coverage (“Recall”) = Cx

[0 Anteil der Konzepte mit mind. einem Match-Partner im Vergleich zum
Matching mit Baseline-Ahnlichkeit

m Dabei bedeuten

0 |Corro,—o,| = Anzahl der Korrespondenzen des Mappings

0 |Co,| = Anzahl der “gematchten” Konzepte (d.h. mind. ein

Match-Partner) in O,

0  |CBase—0,| = Anzahl der “gematchten” Konzepte in O; mit
Baseline-Ahnlichkeit (d.h. Korrespondenz zwischen zwei Konzepten g.d.w.
mind. eine gleiche Instanz zugeordnet)
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Qualitatsbewertung: Match Ratio und Match Coverage
(Beispiel)

m  Matching zwischen Produktkatalogen von Softunity und Amazon

[0 Min-Ahnlichkeit sehr gut: dhnliche Match Coverage wie Baseline, geringere
Match Ratio
[0 Dice-Ahnlichkeit sehr restriktiv: Match Ratio ~ 1, geringe Match Coverage

I, 711 335 /1
c, 2otz C, su AM su AM su AM
atio,, Ratiog 54 21 27 11 12 10
Coveragey o, 100% 90% 27%
SU AM SU AM SU AM

1
I1

|
Insto102 2 1872 849 535
Baseline Mirfd(Po) Dice (50%)

D.Sosna: Bio-DB, SS 09 Kapitel 6 — 77 / 79



Qualitat in P2P-Systemenn

m P2P-Systeme: Bewertung der Daten, des Servers, des Bewerters.
Isolation von schlechten Peers, von schlechten Inhalten,
Verfahren z.T. widerstandsfahig gegen Manipulation.
Details: Vorlesung D. Sosna: P2P-Systeme und Datenbanken.

m  Adaptionen:
keine Angriffe, aber: verschiedene Lehrmeinungen, verschiedene Ontologien.
Reputation durch Auswertung des Nutzungsverhaltens z.B. bei linkbasierten
Systemen (indirekte Nutzung der Expertenkompenz)

... bisher nicht realisiert !
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Zusammenfassung

m  Schemaintegration: Ziel der Automatisierung nicht erreicht;
Teilautomatisierung

m  Ansatze: Metadatenbasiertes bzw instanzdatenbasiertes Mapping.
Kombination verschiedener Ansatze erforderlich,
Wiederverwendung von als gut erkannten Ergebnissen.

m  Qualitat: Begriffsbildungen vielfaltig, z. T. weich, schwierige Einschatzung,
subjektive Bewertung.
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