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Einige Folien, Graphiken wurden von Herrn A. Thor zur Weiing gestelit.
Danke.
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Allgemeines




Zwischenstand und Ziel

n Bisher Integration von Instanzen: Gegeben eine Instanz uel@
Eintrage aus Quell® gelwrensemantisch dazu?
Lesung durch Vergleich charakterischer Werte (in der Art der
Schhisselkandidaten).
Gleichhelit -Ahnlichkeit.
A (bzw. B). Komplexe DatentypenAhnlichkeit bei weitgehend
ebereinstimmendem Inhalt.
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n

Zwischenstand und Ziel (2)

Neuer Ansatz: In der Sprache der OO: Vergleich der Konzetelche
Konzepte in Datenquell& entsprechen semantisch welchen Konzepten in
QuelleB?

Fragen:

Konzepte in Ontologien ?

Konzepte in rel. DB durch Tabellen, in ... beschrieben.

Also: Welche Bestandteile (mit welchen Daten) aus DB 1 em&given welchem
Teil von DB 27

Vorgehensweisen bei komplexen Datenstrukturen ?

top down - bottom up als erster Ansatz,

Kombinierte und andere Amgze evt. besser.

Welche Rolle spielt die Struktur (Relationen)?
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Metadaten, Ontologien




Begri : Metadaten

n Daten: durch Zusande eines physikalischen Mediums dargestellte Inforomati
n Metainformationen: Informationemiber Informationen:
Beschreibung der Informationen, meist / zum Tell in einex{@grnen)
Metasprache.
n Bespiele an Hand des E/R-Modells:
Attribut (kleinste strukturelle Einheit des Modells): Name, Werbesat,
Kontext, Semantik.
Dabei:
Wertevorrat: Wertevorrat im eng. Sinn, Integatsbed. auf Attributebene.
Kontext: zu welcher gv eren Struktur (E oder R) gebrig.
Semantik: Erkérung der Bedeutung in der Miniwelt - meist in raticher
Sprache.
Entitatsmenge....! freiwille UA.
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Metadaten (2)

n Metainformationen werden beif¥bergang zur Implementierung im DBS
(Beschreibung durch SQL)nvollsendig ubernommen.
Es fehlen:
Erklarungen der Semantik (gleiche Semantik von Attributen kann
Ausnahmedllen z.B. durch Fremdscasseleigenschaft auch im DBS erkannt
werden).
Wertevorrat (naeirlicher W. nach Abb. auf vorde nierte Datentypen verloren
Kontext der Gesamtdatenbank,
Charakter von Beziehungen (Teillmengen, Merologien)

n Potentielle Moglichkeiten zur Semantikbeschreibung:
XML-Schema: Namensume
rtf ?
Nutzung von Ontologien - Ontologiebeschreibungssprachen
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Ontologien

n philosophischer Begri : - (das) Seiende
n De nition - Informatik:

u An ontology is an explicit speci cation of a conceptualiza. (Gruber
1993)
- conceptualization = Modell einer Doane
- explicit = ein(ein)deutig

u An ontology is aformal, explicit speci cation of ashared
conceptualization. (Breitmann u.a. 2007)
- formal! maschinenlesbar
- shared! gemeinsam

n mehrere Ontologien
n Benutzung des Begri s unscharf.
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Ontologien in Informatik

n ca. seit 1990 Informatik Beschreibung eines Anwendungsiocbes, der Begri e
und der Beziehungen untereinander.
Eigenschaften:
(1) Begri e und Beziehungen eindeutig und unstrittig de art
(2) formal und genau: neues Wissen durch log. $islsk ableitbar.

n Top-Level-Ontologie: Fundamentale Beziehungen (nichdiaser Vorlesung)
Domanspezi sche O. (Fachterminologie) - Metabeschreibung !.
Uberschneidungen der Gebidte Anpassungenetig. ! Ontologiematching
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Einteilung der Onologien

n nach Formalisierungsgrad
Informal, semi-informal, semi-formal, (streng) formal.

n nach Allgemeingultigkeit
Upper level, domain, task, application.
Hier Grinde #ir Ontologiematching:
Unklare Abrenzung der Begri e: kontrolliertes VokabularaXonomie, Ontologie
Uberlappende Gebiete - Homonyme, Synonyme, semantisclin-exakte
Gleichheit
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Starke der Begrie

% 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)
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Starke der Begrie (2)

lightweight

n Kontrolliertes Vokabular = eindeutige Benennungen (Degkoren) fur jeden
Begri .

n Taxonomoie: Klassi kation, monohierarchisch (z.B. Bigie)

n Thesaurus (zur Dokumentation): kontrolliertes Vokabuldynterschiedliche
Schreibweisen (Photo/Foto), Synonyme bzw. als gleichh#gdad behandelte
Quasi-Synonyme, Alkkzungen,Ubersetzungen etc.: durch
Aquivalenzrelationen miteinander in Beziehung gesetzt.

Begri e durch Assoziationsrelationen und hierarchischeld&ionen vernetzt.

n Ontologien im engeren Sinn - formale De nitionen

heavyweight
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Nutzen der Ontologien

n Einheitliche Begri swelt (kontrolliertes Vokabular):
Typ.isches Beispiel: Chemische Nomenklatur:
Katzengold, Narrengold, fool's gold - Pyrith - Eisen(li3dil d - FeS,.
Ubername des Vok. in Daten sichert Vergleichbarkeit von Date
Hilfe beiYberwindung von Heterogemit (z.B. Synonyme
kann beil Matchprozeduren helfen, die Semantik zu erhenméatching gegen
Standard.

n Gene Ontologie: ca. 17000 Begri e (Molalchemie, (molekular-) biolog.
Prozesse.
Struktur: Konzepte, is-a- und part-of- Beziehung.
Inhalte: von Experten erzeugt, Internationale Konsortiugehr gut akzeptiert,
da Nutzen o ensichtlich - Quasistandard.
Benutzung: tool-untersitzt.

n Praktisch wird Begri der O. im stark erweiterten Sinn gerutt
Liste von Konzepten, Taxonomien, Tessauri, PolyhieraechiGraphen (s.0.)
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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)

n Lesbare Beschreibung (nach o.g. Quelle)
3.3.13 integer
De nition: integer isderivedfrom decimal by xing the value ofractionDigits
to be 0 and disallowing the trailing decimal point. This rdtsuin the standard
mathematical concept of the integer numbers. Thalue spac®f integer is the
In nite set ...,-2,-1,0,1,2,.... Thebase typeof integer is decimal.
3.3.13.1 Lexical representation
Integer has a lexical representation consisting of a niémgth sequence of
decimal digits B0hex 3%ex) With an optional leading sign . If the sign is
omitted, ",,+\ is assumed. For example: -1, 0, 12678967543233, +100000.
n Lesbare Beschreibung ungenau (z.B. keine vorlaufendeteNwvelche
Vorzeichen! exakt + maschinenlesbar: BNFYA).
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Ontologiebasierte Informationsintegration

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

n 3 Schritte:
Erstellung der globalen Ontologie also auch Integratiom @ntologien
Einordnung der Datenquellen
Subsumption zur Anfragebearbeitung:
Anfragen (z.B. nach Gleichheit , ...) als Konzepte formulieAlle Konzepte,
die spezieller als das Anfragekonzept sind und eine Dateliguepasentieren,
enthalten dann nur semantisch korrekzte Objekte.

n Prakt. Anwendung /Realisierung bei Bio-DB: ?
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Schemaintegration




Schemaintegration - De nitionen

Muster fur Integration komplexer Strukturen

n Vorgelegt zwei Schemata,B .
Gesucht ein Schem@ und Transformationertac ;tgc (Schemakonstruktion),
dac; dsc (Datentransformationen) mit folgenden Eigenschaften:

u Korrektheit
u Vollstandigkeit

u Minimalit at (Erklarung rachste Folie)

n De nition: Schemaintegration
bezeichnet den Proze des Findens v@nund tac ;tgc ;dac ;dsgc und
(wir zahlen zur Schemaintegration auch)

die Anwendung der Transformationainc ; dgc, mit denen die Daten aus\,B
In C wberkihrt werden.
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Erklarungen

n Vollstandigkeit: Das Anwendungsgebiet vad umfasst die
Anwendungsgebiete der Schemataund B.
Alle Beziehungen zwischen KonzeptenAnbzw. B, kennen inC verlustfrel
dargestellt werden. Alle Daten aus bzw. B kennen inC dargestellt werden.

n Korrektheit: Zu jedem Konzept des Schen#fa (bzw. B) existiert ein
semantisch gleiches Konzept @.
Die Beziehungen zwischen KonzeptenGn eingescheinkt auf die Daten, die
durch Tranformation ausA (bzw. B) entstanden sind, ist semantisch gleich de
Beziehung zwischen den KonzeptenAn(bzw. B).
Analoge Aussageuf Merkmale (Eigenschaften, Attribute)

n Minimalit at: Aus C kann kein Konzept entfernt werden ohne dass die
Vollstandigkeit verletzt wird. (Das bedeutet insbesondere, dess und B
semantisch gleiche Konzepte @ nur einmal auftreten.)

D.Sosna: Bio-DB, SS 09 Kapitel 6 { 22 / 79



Komponenten der Schemaintegration

n SchemamatchingFinden semantisch gleicher Konzepte Anund B bzw. in A
und C bzw. inB und C und der Abbildungerniac ;tgc .

n Schemamappind-inden der Abbildungemlac ; dsc .

n Datentransformation Anwenden der Abbildungedac ; dgc .
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Bemerkungen

n Bisher keine Aussage, wfe gefunden wird.
n Aus Vollsendigkeit abgeleitetM achtigkeit des Zielmodells umfasst

Meachtigkeit vonA rsp. B
I Machtigkeit der Beschreibungssprachen ?
operationale Voll#indigkeit | XML-Schema ausreichend ?
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Bemerkung zur Problemgre e

n Ziel: Integration gro er SchemataX0® Konzepte) erfordert berechnete
Integration;

n Widerspruch zwischen Automatisierung und Qualganforderung.
Erkennung der Semantik aus syntaktischen und strukturelderkmalen nur
partiell automatisierbar.
deshalb notwendige Voraussetzung: formale De nitionen und
Beschreibungen aller Konzepte (Ontologien) oder
(wie heuteuwblich:) Mensch mu die Ergebnisse nachvollziehen, beaemtind
korrigieren lennen.

Dokumentation der Entsprechungen (welche, wie gewonneh, der
Transformationen, ...

deshalb

Integrationsalgorithmen mssen lernend sein bzw. korrigierbar sein,

die Ergebnisse von Auswertungen in weitere Integratiomsge einbeziehen.
(re-use von von algut bewerteten Ergebnissen
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Bemerkungen (3)

n Integration ist gerichtet,
d.h. die Abbildungen mssen nicht (per se) invertierbar sein,
Beispiel:outer-join  -Invertierung:
A(a;b = f(null; 1)g; F(c;d) = f(1;2);(4;5)g
(A outer-join ¢ F)(a;b;d = f(null; 1;2); (null; 4;5)g
Berechne aus\ outer-join . F wiederA !
Konstruktion der Umkehrabbildung ist neue Aufgabe (Untenschzu
Schemaevolution)
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Integrationsschritte

n Integrationsvorbereitung: Auswahl der Schemata, bzw. von Teilen davon,
Festlegung von Reihenfolgen, anzuwendende Verfahren.
IV wesentlich @r Erfolg, da durch Arbeit des Menschen Semantik eingebrach
wird.

n Schemavergleich: Ermittlung von Korrespondenzen: semantisch gleiche
Elemente, Teilmengenbeziehungen,
Erkennung von Heterogemiten zwischen den Schemata: Namenskon ikte der
Konzepte (Synonyme, Homonyme), Strukturelle Kon ikte
(Schhkisselalternativen, Normalformenunterschiede bei rel [PBsition in
Ontologie ( Buch (Autor (Name,Vorname), Titel, ...) vs.
Autor(Name, Vornamef Buchg)).

n Schemakonstruktion: Ableitung des neuen Schema durch Vergleich der
Korrespondenzen mit den alten Schemata.
Konstruktion der Abbildungen von den Konzepten jedes al&hema in des
neue Schema.
Konstruktion von Datenabbildungen (SQL-Befehle oaaguivalent).
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Korrespondenzbasierte Integration

Lit.: Conrad: Fed. DBS. Springer 1997.
Regeln zuJbernahme in das integrierte Schema

n Bberhahme: Kategorie ohne Korrespondenz (mit Daten)

n Korespondierende Kategorieftbernahme, Daten mit OUTER-JOIN.

n Gleiche (in beiden Ausgangsschemata) direkte Beziehungmrnehmen,
Daten-JOIN.

n Beziehungen ohne Korrespondertibernahme

Problem: Kategorien meist nicht identisch, sondasherlappend Zersplitterung.
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GIM-Modell

Schmitt, Ingo: Schemaintegratioreif d. Entwurf Fed.DB. Diss. 1998
GIM (Gener. Integrationsmodell) - Matrix und Schemaableig)

n Spalten: Minimale Zerlegung aller Objekte (aus Ausgangssaata) in
disjunkte KlassenAnB;A\B ;BnA

n Zellen: Attribute - homogenisiert

n Felder: Wahrheitswerteww = Attribut ist f ur Kategorie relevant.

Schemaableitung:

Umordnung der Matrix, so das gro e recheckige Bereichen wiWerten entstehen
(dabei sindWUberlappungen zugelassen.

Breite Rechtecke = Oberklassen, hohe Schmale = Unterklassen

Kritik:

1)Semantische Hauptarbeit. Homogenisierung der Attriepawu erhalb des
Modells.

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

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

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

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

n Schwierig (Automatisierung noch im Forschungbereich):
M:N-Wertkorrespondenzen:
Buch - Autor (vereinfacht)
Buch(f Autor(Name, Vornameg, ISBN, Titel) vs.
Person(Name, Vorname, geschrieb-ButiGBN, Titel)Q)
Korrespondenzen ?

n Schwierig: Korrespondenzerber mehrere Konzepte /Konzeptstufen
Schemaheterogerat
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Stabilit at




Stabilit at

Motivation: Vielfach (insbes. Schemamatching) stabilel{dzeitlich
unvelnderliche) Zuordnungen gesucht (sicheres Wissen (odexailienicht
beforscht)).

Math. Stabilitatstheorie: z.B. Pendel, Kugel in Schaleodung einer Gleichung:
Math. Theorie muss adaptiert werden.

Gesucht: Ma #ir ,in letzter Zeit wenigAnderung)\.

Voraussetzung:
1) Anderungen eines Objektasnur zu diskreten (und unregelaigen)
Zeitpunktent;, i = i, 3; 2; 1,0.

Dabel ersetzt zur Zeit; diei-te Version vono, alsoo; den Vorgngero; ;.
Genauero; 1 ist gultig im Zeitintervall [t; 1;t;)

2) Ahnlichkeitsma s(o;1; O2)fur Objekteo 2 O

O O! [1;,1].mit

S(x;x)=1 furallex 20

s(x;y) =1 fallsx odery nicht existiert (konstante Fortsetzung vos von dem
Entstehungszeitpunkt vom in die Vergangenheit).
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Variation einer Funktion

Seif :[a; ! R eine reellwertige Funktion auf dem (reellen) Intervgll b).
VAFr% f)an =

sup B Ef ot ™ tn2Nsa V<tV <tV b

Das Supremum wiraiber alle Zerlegungen vo@; bl genommen.

Satz: Istf :[a;b!'R Inden Intervalle[ga: [to;ta; [ttt [th 1;th = D]
jeweils monoton, so gilty AR(f ) a5 = Ezoljf (tk+1) T (tw)].
Interpretation: V AR(f )[4 sSummiert alleAnderungen auf.

O : t=0;

)= tcoss © t2(0;1];
f (t) in[0; 1] stetig undV AR(f )jay = 1 .

(Hinweis: Stitzstellen0 undt\™ =1=(n+1  k).)
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Stabilit &t - Variation

Seio ein Objekt in mehreren Versionel mit Anderungszeitpunkten;,
S[O](t) — S(Oi ; O 1) S [ti;ti+1; .

s(o 1;00 : t>tg; zutg bisher letzteAnderung
Ahnlichkeit zur Vorgngerversion (zu einem belibigen Zeitpunkt -
ISt eine Sprungfunktion: (rechts o ene Intervalle konst@n Werte),
also in[t; 1;t;] monoton.
Depnition: Stabilitat vono : v(0) := VAR(s[O])[1 =
= pi=1 dslolt)  slolt v
= =, js(oi;00 1) s(o 1;00 2)]
Summe der Betrage aller Anderungen der Ahnlichkeit zum direkten Vorgenger.
eine Stabiliat ,vergit nicht\.
- Megliche Lesungen: Abschneiden , Gewichtungen - Dreieck, Exponentlfunktion, ...
- Einschyingvorgnge in Physik: Exponentialfunktion.
vo):i= Ly e jsfo(t) slol(ti 1))
Wie weit in Vergangenheit zeickgehen ()?
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Anwendung Poisson-Verteilung

n Kein Beweis - nur Motivation.

n Px()= k—fe , reell
Wahrscheinlichkeit, dass seltene, allige und unabkngige Ereignisse k Mal
eintritt, wenn man einen Mittelwert des Eintretens kennt.
Eigenschaft: Mittelwert = Varianz =

n Anschauliche Interpretation:
Ein Feld bestehe aus n Teilfeldern, | Resker werden zufllig auf diese n
Teilfelder verteilt. Wie gro ist die Wahrscheinlichkeitlass ein Teilfeld genau k
Kerner enthalt?

m Mittel kommen alsol=n = Kerner auf ein Feld.)

n Ik:O Px( ) ist die Wahrscheinlichkeit, dass das Ereignis Null bis mmeati

|-mal aufrtritt.
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Stabilit at - 3-Sigma-Regel

Wann ist das Auftreten eines Wertesaglicherweise nicht mehr zallig?

n Drei-Sigma-Regel der Normalverteilung: (.. Varianz): Bei einer
normalverteilten Zufallsgr e ist die Wahrscheinlichkeit, dass sie im Intervall
[Mittelwert 3 ;Mittelwert +3 | liegt,(ca.) 0,9997.

Anwendung: Messwerte au erhalb dieses Intervalls sind Ausrei er.
Achtung: Formale (automatisierte) Anwendung kann zu Fehldéehren!

n Anwendung des Wertes 0,9997 auf das Problem der selteneitisse: Wie

viele Ereignisse auf einem Feld gelten noch alslagf?
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Stabilit at - Zahlenbeispiele

n Ontologie: ca. 15000 Konzepte, 1&nderungen/Ausgabe

Limit=.9997 (10stellig gerechnet, Werte gerundet)
n Beispiele

N 15 30 150 375 750 1500 3000
Vers.v (1) 2 10 25 50 100 200
0,001 0,002 001 0,025 0,05 0,1 0,2

Po 0,9990 ,9980 ,9901 ,9753 ,9512 ,9048 ,81873
D) 0,0009 ,0019 ,00990 ,0244 ,04756 ,09048 16375

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

. - - - - ,99998 ,99984 ,99885
B3 - - - - - - ,00109

X - - - - - - ,99994

n 25 Versionen¥ ig, ca. 2 Jahre): instabil, wenn mehr alsAnderungen.
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Math. Stabilit at

n l|dee:Vorgabe einer maximalen Abweichung, welche Objektgen in den
letzten Versionen weniger als die Vorgabe Abweichung vanleteen Version.
n De nition Stabilitat
Vorgelegt sei ein Objekb mit Versionen.o= fo;;i = 1 ;:::;09 ( 0o Ist die
letzte, aktuelle Version und eine reelle Zar# O.
o heit stabil, wenn giltl s(oj;00) " furi2 (1 ;0).
o heit seit Versioni stabil, wennl s(oi;0p) " furi 2 [it 0).
n Asymptotisch stabil o heit asymptotisch stabjlwenn gilt
e ¢l (1 s(g;og) "furi2(1 ;0.
Altere Abweichungen verlieren an Ein uss.
Wie istc > 0 zu wahlen?
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Asymptodische Stablilit at- Wahl des ¢

n Seltene Ereignisse: ZeX bis zum Eintreten des®" Ereignisse ist

Erlang-verteilt.Eine Zeiteinheit - 25 Versionen - virtiesd
v =0:0375=25 15=15000

n Wahrscheinlichkeit, d@,sx < X : (bei Erlang-Verteilung)
PX<x)=1 e * L (x)=il

n Bel = ,undx=1,n=2 (eine virtuelle Zeiteinheit:
P(X<x)=1 0:9997(Wahrscheinlichkeit, dass in Zekx < 1 eine 2.
Anderung kommt.
Motivation fur Wahl der Dampfung:Was eine virtuelle Zeiteinheit zeckliegt,
wird um Faktor 1=e gecampft:
e= (1 s(o:;o0g) "furi2 (1 :0).

n Viele Anderungen pro Ausgabke 1 wird klein.
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Schemamatching




Matching komplexer Strukturen

Matching als Vorbedingung zu Integration

n Ahnlichkeit der Probleme bei
- Ontologiematching,
- Schemamatching,
- allg.: Matching komplexer Objekte
n In der Sprache der Objektorientierung:
(Komplexe) Objektklassen und Beziehungen zwischen diesen
n Unterschiede:
Art der Objekte, Darstellung der Komplext, Art (Typ) der Beziehungen.
n Probleme: kaum Identdt; Charakterisierung von Gleichheit Ahnlichkeit
komplexer Strukturen?
Verschiedene Ma e - Vergleichbarkeit?
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Schemamatching

n Voraussetzung: Gegeben 2 Quellen mit zugedpen Metadaten und
Instanzdaten Ziel. Finden von semantisch gleichen Koneapt

n Im Bereich der Bio-DB als Besonderheit: vielfach Quellef lamstanzniveau
verbunden /vernetzt.

n 2 Anaatze:

u Metadatenbasiert (Namen, Beschreibungen, Ontologie,uBtur (z.B. auch
Fremdschdisselbeziehungen))

u Instanzbasiert
Grundannahme: Zwei Konzepte simthnlich, wenn sie eine hinreichend
gro e Anzahl gleicher oder zumindest (sehahnlicher Elemente haben.
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Mi erfolg erwartet

Gundproblem:
Aus formalen Merkmalen (Namensgleichheit, Strukturghdieit,
Heau gkeitsverteilung, ...) soll

auf semantische&hnlichkeit

geschlossen werden.

Mit anderen Worten:

Schemamaitching ist Forschungsgegenstand. Das Ziel devoraatisierten
Verfahren ist noch nicht erreicht.

Fur jedes Verfahren lassen sich Negativbeispiele nden

I Kombination von Verfahren énnte Resultate verbessern. Problem: Wie
kombinieren ?
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|dee

1. Bestimmung derAhnlichkeitswerte

n Ahnlichkeitsfunktionens(a; b) zum Vergleich
n Verschiedene Funktionen, verschiedene (Attribut-)Veighe neglich!

mehrereAhnlichkeitswerte

2. Anwendung der Matching-Regeln

n Regel, die an Hand dekhnlichkeitswerte bestimmt \Match" oder \kein

Match"
n Bsp: \Wenn Ahnlichkeit der Familienenamen 100% uwdhnlichkeit des

Vornamens 80%, dann sind zwei Personen gleich."
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Sind bottom-up ind

Finden der /einerguten Ahnlichkeitsfunktion

- toleriert Fehler

- trennt unterschiedliche Objekte mit hoher Sicherheit
Regeln und deren (math.) Begndung tir Kombination




Ansatze fur Object-Matching

Viele verschiedene automatische Atwe, die auch kombiniert werdemknen

D.Sosna: Bio-DB, SS 09

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 fur Schema-Matching

Viele verschiedene automatische Atwe, die auch kombiniert werdemknen

Publikationen:

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

n Do, H.-H., Rahm, E.. COMA - A System for Flexible CombinatiohSchema
Matching Approaches. VLDB, 2002
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Metadatenbasiert




Metadaten: Indikatoren /Berechnungen f wr Gleichheit

n Namensvergleiche:
Gleichheit (! Homonyme, bei XML dsung durch Namenaume)
Gleichheit nach Normalisierung ( Gro schreibung, stemgiilbersetzung)
Hyperonymie ( hierarch. Beziehung is-a , Thessausus, (@giel Taxonomie)
Ahnlichkeit

n Strukturvergleiche:
Cupid (1): Schematd Baume . Konzepteahnlich, wenn Eltern, Kinder,
Brederahnlich sind; bei Bittern: Namenshnlichkeit.
Similiarity-Flooding (2) : Schematapadr Graphen. Startwert: Matrix der
Ahnlichkeit. Iteration: Ahnlichkeit auf Nachbarrubertagen!
Fixpunktproblem. Lsg. abh. von Anfangswerten! Unabh,. vanfantik.

(1) Madhavan, Bernstein, Rahm: Generic Schema matchinghw@upid. Proc. VLDB,
2001.

(2) Melnik, Garcia-Moulina, Rahm: Similiarity Flooding: Xersatile 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 Schematausr

n Horizontale Matcher: Gleiche Konzepte in den Schemata dufmden von
Duplikaten erkannt.
Vertikale Matcher: Extraktion von vorher de nierten Merkahen aus den
Instanzen und Vergleich: z.B. statistische Merkmale ( maxn, avg, var,
covar, Clusterbildung, ...) aus den Werten der AttributeyyaMerkmalen der
Attribute (Lange von Zeichenketten, ...)

n Erfahrungswert ( Leser, Naumann, a.a.O) :
Sind hinreichend viele (Statistik) Instanzen vorhandemléo bei vert. Matchern
theoret. Werte bekannt), so sind instanzbasierte Matchee(zeit noch - D.S.)
den metadatenbasiertemberlegen.
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MOMA (reuse)




Mapping-Verarbeitung

Motivation

n Matching ist i.A. sehr aufwndig: VieleAhnlichkeitsvergleiche, manuelle
Uberprfung, ...

n Matching ist i.A. sehr schwierig: Welcher Match-Algorithua? Welche
Parameter? ...

n Match-Ergebnis ist \wertvoll" und sollte wiederverwendeterden

Ziele

n Wiederverwendung von Match-Ergebnissen zur e zienten 8armnung neuer
Match-Ergebnisse

n Kombination von Match-Ergebnissen zur Qualtisverbesserung

n Bestimmung von Match-Ergebnissen, wenn kein geeignetedidktes
Ahnlichkeitsma zur Vertigung steht
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Mapping-Verarbeitung: Beispiel

n E ziente Berechnung: (A,E) mittels (A,B) und (B,E)

n Qualitatsverbesserung: Kombination von (D,E) direkt mit (D,C) +QE)

n Kein geeignetes direkteghnlichkeitsma : (A,D) mittels (A,B) + (B,E) +
(E,D)
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MOMA-Ansatz: Begrie (1)

De nition: Datenquelle (Logische Datenquelle, LDS)

n Menge von Objektinstanzen
n Alle Objekte haben den gleichen semantischen Typ (z.B. Haltlon)
n Jedes Objekt hat eine (innerhalb der Datenquelle) eindgeitid und beliebige

zusatzliche weitere Attribute
n Beispiel: Datenbanktabelle, Website, XML-Dokument, ...

D.Sosna: Bio-DB, SS 09 Kapitel 6 { 55/ 79



MOMA-Ansatz: Begrie (2)

De nition: Same-Mapping

n f(ajb;9ja2 A;b2 B;s 2 [0;1]g
n A und B sind Datenquellen, s idahnlichkeitswert der Korrespondenz (a,b)
n Beispiel: Mapping-Tabelle, Web-Service, ...

Y
v—’@
~
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Mapping-Verarbeitung: MOMA-Ansatz

n Verarbeitung von Mappings und Objektinstanzen durch Operan
n Kombination der Operatorergebnisse durch Skriptspracitelice*)

u Prozedurale Programmiersprache mit Kontrollstrukturel-{THEN-ELSE,
WHILE-DO)
u Ergebnisse werden in Variablen gespeichert
u De nition und Aufruf von Unterprozeduren
n MOMA = M apping-based Oject Matching

u De nition und Ausfuhrung von Match-Work ows
u Eingabe: Objektinstanzen und Mappings, Ausgabe: Same{itagp

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

Thor, A., Rahm, E.: MOMA - A Mapping-based Object Matching §gm. CIDR,
2007
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Operatoren: Bbersicht (vereinfacht)

n Attributvergleich: match(O4; O2;f) = map

u f(a;b;9ja2 O1;b2 Oy;5s= f(a;bg
u f ist eine Match-Funktion, diesr zwei Objekte derAhnlichkeitswerts
ermittelt.

n Vereingung:union (mapi; mapz2) = map

u  f(a;b;9j(a;b;s) 2 mapy _ (a;b; %) 2 mapg
n Durchschnitt:intersect (map4; map2) = map

u f(a;b;9j(a;b;s) 2 mapy ” (a;b; %) 2 mapg
n Komposition:compos€map;; mapy) = map

u f(a;b;9j(a;x;s1) 2 maps; (X;b;sy) 2 mapag
n Weitere (Hilfs-)Operatoren

u Selektion, z.B. alle Korrespondenzen de®hnlichkeitswertaber einem
Schwellwert liegen
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Wensche an Ahnlichkeitsma

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

n Wertebereich vorf : 0-1 (0O nichtahnlich, 1 mit sehr hoher Sicherheit gleich)
umgekehrt: Gleichheit s=1

n Hat Ahnlichkeitsma die Semantik (oder Eigenschaften) einer
Wahrscheinlichkeit @ir die semantische Gleichheit der Begrie) ?
Megliche Folgerung: z.B.sr den Durchschnittsoperator
(a;b;f1) (a;b;f2)
Annahme:f{ undf, sind unablengig -sy, =1 (1 s1)(1 sp) Gewichte,
Bedingungen?
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Wunsche (2)

Beispiele: s1 = s S
0,8 0,96
; 0,5 0,75

0,1 0,19 27??
Mehrere unabingige gute Bewertungen verbessern die Gesamtbewertung -
Was maclglen mehrere Schlechte ?
s, =1 (1 s1)(1 s2) nicht theoretisch begindet.
n Komposition:(a;x;f1) (x;b;f2) ?2s=5s1 S
liefert nach subjektivem Ga&hl zu schlechte Werteelr s.
n Modell ?
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Kombination: Vereinigung / Durchschnitt

n Ermittlung des kombinierterAhnlichkeitswertes durch Ahnlichkeitsfunktion

f (s1;52)
n Funktionen

u Maximum (Max), Durchschnitt (Avg), Minimum (Min),
u Ranked:f (s1;s2) = s1, wenn(a; b;s) 2 map;, sonsts,

n Umgang mit fehlende®hnlicheitswerten (relevanteir Avg und Min)

u Ignorieren oder \gleich Null setzen"
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Kombination: Vereinigung / Durchschnitt (2)

n Evaluation &r Publikationen von DBLP und ACMeir 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%
n Fazit
u Kombination kann Match-Qualst steigern
u Vereinigung verbessert Recall (evtl. auf Kosten der Piieais
u Durchschnitt verbessert Precision (evtl. auf Kosten de<&ks)
u Wahl derAhnlichkeitsfunktion von Match-Problem alsimgig
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Komposition

n composémaps; mapy) = f(a;b;)j(a;x;s1) 2 mapy; (x;b;sz) 2 mapzg

n Ermittlung des kombinierterAhnlichkeitswertes durch zwel
Ahnlichkeitsfunktionen, da Korrespondenz zwischen zwbjeRten bei
Komposition durch mehrere Pfade erreicht werden kann

u Horizontal: Bestimmung de#&hnlichkeitswerts eines Pfades
n  Min, Max, Avg, Left (= s1), Right (= s5), ...

u Vertikal: Bestimmung ded®hnlichkeitswerts einer Korrespondenz aus den
zugelorigen PfadAhnlichkeitswerten

- _ s(a;b)
» Dice =2 3 nm

» DicelLeft = Srf"("a';’) , DiceRight = %
. DiceMin = —3&b

min (n(a);n(h))
Dabel sel
s(a; b) = Summe derAhnlichkeitswerte aller Pfadéa; b)
n(a) = Anzahl der Korrespondenze(a; x) 2 map;
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Komposition (2)

n Evaluation tir 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%
- -
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Komposition (3)

n Fazit
u Komposition von Mappings eraglicht e ziente Berechnung neuer
Mappings
u Besonders gut geeignet, falls Hub-Datenquelle vorhandén i
(Sternstruktur)

u Fehlende Objekte in \mittlerer" Quelleefhren zu fehlenden
Korrespondenzen (Bsas i)
u Komposition kann zu falschen Korrespondenzehren (Bsp:a, bg)

>

= -

Hub-Struktur Problemfélle bei Komposit
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Neighborhood-Matcher: Motivation und Idee

n Motivation: Wertevergleich ér heterogene Objekte schwierig
n Beispiel &ir gleiche Konferenzen

u \Proceedings of the 27th International Conference on Verde
Databases" vs. \Proc. of VLDB 2001, Italy"

n Lesung 1: Match-Verfahren mittels Doamenwissen

u Abkeurzungen, z.B. VLDB = Very Large Databases
u Zuordnungen, z.B. \VLDB 2001" = \27. VLDB"

u

n Problem: Woher kommt Domnenwissen? Bei jeder D@mne anders!
n Lesung 2: Verwendung assoziierter Informationen

u Beispiel: \Zwei Konferenzen sind gleich, wenn die Menge zdegelorigen
Publikationen gleich sind."
u Megliche Abschwchungen: allé viele, gleichl ahnlich
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Neighborhood-Matcher: Match-Work ow

n Verwendung von Assoziations-Mappings

u Syntax: Gleicher Struktur wie Same-Mappings; fest@&nnlichkeitswert" =
1

u Semantik: Korrespondenzen zwischen assoziierten Obpektds.
Publikationen - Venue

n Match-Work ow als Kompositon von drei Mappings
u mapl und map3 sind Assoziations-Mappings; map2 ist ein S&apping

n ldealfall (rechts) nicht immer erreicht, da

u Assoziations-Mappings unvol&idig, z.B. nicht alle Publikationen in jeder
Datenquelle zu jedem Venue vegbar

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

Ahnlichkeitswerte = 1 (solange nicht anders angegeben)

< I
— X/'

$Temp = compose ($Assol , $Same , Right, Max)
NG %
\/
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Neighborhood-Matcher: Beispiel (2)

i

/

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

—~
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Qualit at




Fehlerquellen

n Datenerfassung (Schreibfehler, Falschangaben (keinedéferkennung),
Platzfuller bei P ichtfeldern, wenn Wert fehlt, Me fehler, ...)

n Alterung (Daten nicht aktuell und deshalb falsch)

n Tranformationsfehler, darunter auch falche Behandlung b#egration !

Folgen: Wert der Daten sinkt! Fehlermhren zu Folgefehlern.
) Fehlerbereinigung (Normalisierung, fehlende Werte kiiriearstellen, ...
Diskussion: Fehler vs. Ausrei ér bisher keine ©sung ohne den Experten
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Qualit atskriterien - Auswabhl

Was ist Quali&t ? Meist nur tness for use

n Techn. Parameter (Vesigbarkeit, Zugri szeit, Antwortzeit, Datenaktuali&t;
Homogene Darstellung)

n Semantische P.: Metainformationen, Quellenangabe, Madmtvdurch
Integration, Vollsendigkeit, Fehlerfreineit)
Aber auch:
Objektivitat der Ziele, neutrale bzw. objektive Quellenwahl
Reputation: bisher Quellen durch Experten bewertet, Waduan Objekte
(Attribute, Konzepte gebunden, Nutzerbefragungen.

n Bel Bio-DB haben sich einige (mit manuellem Einsatz) gepedyatenquellen
etabliert.! Qualitat durch Expertenwissen.

n O ene Fragen:
Kann aus Qualit der Quellen undhnlichkeitsma auf Qualiat des
Ergebnisschema geschlossen werden?
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Qualit atsbewertung: Precision und Recall

n Annahme: Es gibt ein (z.B. manuell erstelltes) perfektestbthaErgebnis
(Mapping) mape erf

n Verwendung der Qualktsma e aus dem Information Retrieval zur Bewertung
von MmapPmatch

u Precision = jmapmatch \ Mapperf j5Mapperf |
u Recall = jmappaich \ Mappert J9Mapmatch |

— 2 Precision Recall
u F Measure = Precision + Recall

n \Vorteile

u E ektive Vergleichbareit verschiedener Match-Verfahren

u Maeglichkeit zur Optimierung von Match-Verfahren (z.B. Scallwert bei
Filterung)

n Nachteile

u Vorhandensein des perfekten Mappings erforderlich
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Qualit atsbewertung: Match Ratio und Match Coverage

n Perfektes Mapping nicht immer vorhanden

u Vviele Datenquellen (P2P-Umfeld) + gro e Datenquellen viele, gro e,
manuell zu erstellende/veri zierende perfekte Mappingsgro er Aufwand

u perfektes Mapping nicht immer eindeutig

n Abschatzung von Precision und Recall durch Match Ratio und MatcavErage
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Qualit atsbewertung: Match Ratio und Match Coverage

(2)

jCorro, o,] _ iCorro; o,]
jCo.] ~ DzW. ICo,]

n Match Ratio (\Precision") =

u Durchschnittliche Anzahl der Korrespondenzen (= Match+&ger) pro
Konzept inO;, dass einen mindestens einen Match-Partner hat

jCOlj+jC02j
JCpBase Olj"'jCBase Ozj

n Match Coverage (\Recall") =

u Anteil der Konzepte mit mind. einem Match-Partner im Vergla zum
Matching mit BaselineAhnlichkeit

n Dabei bedeuten

u JCorro, o,] = Anzahl der Korrespondenzen des Mappings

u JCo;J = Anzahl der \gematchten" Konzepte (d.h. mind. ein
Match-Partner) in O;

u JCgpase o;] = Anzahl der \gematchten" Konzepte inO; mit
BaselineAhnlichkeit (d.h. Korrespondenz zwischen zwei Konzepteth.\y.
mind. eine gleiche Instanz zugeordnet)
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Qualit atsbewertung: Match Ratio und Match Coverage
(Beispiel)

n Matching zwischen Produktkatalogen von Softunity und Anoaiz

u Min-Ahnlichkeit sehr gutahnliche Match Coverage wie Baseline, geringel
Match Ratio
u Dice-Ahnlichkeit sehr restriktiv.: Match Ratio 1, geringe Match Coverage

[ LI TL I

Baseline Mirfd (o) Dice (50%)
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Qualitat in P2P-Systemenn

n P2P-Systeme: Bewertung der Daten, des Servers, des Bergerte
Isolation von schlechten Peers, von schlechten Inhalten,
Verfahren z.T. widerstandshig gegen Manipulation.
Detalls: Vorlesung D. Sosha: P2P-Systeme und Datenbanken.

n Adaptionen:
keine Angri e, aber: verschiedene Lehrmeinungen, veesidmne Ontologien.
Reputation durch Auswertung des Nutzungsverhaltens z.Bi. Imkbasierten
Systemen (indirekte Nutzung der Expertenkompenz)

... bisher nicht realisiert !
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Zusammenfassung

n Schemaintegration: Ziel der Automatisierung nicht eriaic
Teillautomatisierung

n Ansatze: Metadatenbasiertes bzw instanzdatenbasiertes Miagp
Kombination verschiedener Aate erforderlich,
Wiederverwendung von als gut erkannten Ergebnissen.

n Qualitat: Begri sbildungen vieléltig, z.T. weich, schwierige Einsekzung,
subjektive Bewertung.
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