Das Molekül-Atom-Datenmodell in der praktischen Anwendung - eine Zwischenbilanz -

Harald Schöning

SFB 124 Forschungsbericht Nr.21/91 Universität Kaiserslautern Erwin-Schrödinger-Straße D-6750Kaiserslautern

Überblick

Zur Unterstützung von Non-Standard-Anwendungenwie z.B. den VLSI-Entwurfwurde an der UniversitätKaiserslautern das Non-Standard-Datenbanksystem PRIMAentwickelt.Es ist nach dem Prinzipder Datenbankkernsystem-Architekturkonzipiertund implementiertan seiner Kernschnittstelle das Molekül-Atom-Datenmodell.Dieses Datenmodell erlaubt die Verarbeitungkomplexer,dynamischdefinierterObjekteund wurdespeziellfürden Gebrauch in Non-Standard-Anwendungenentworfen.ImRahmen dieses Aufsatzes sollen nun diskutiertwerden, wiegut das Molekül-Atom-Datenmodelldie Anwendungenwirklichunterstützt, und wiegutes sichindas Gesamtsystem einpaßt. Dabeiwirdherausgearbeitet, wiedieKonzepte des Molekül-Atom-Datenmodellsinden bisher realisiertenAnwendungenbenutzt werden, ob sie den Anwendungenangemessen sind, und welche kleinerenoder größeren Verbesserungen eine noch bessere Unterstützung der Anwendungen ermöglichen können.

in: SFB-Bericht 21/91, University Kaiserslautern, 1991

1. Einleitung

HerkömmlicheDatenbanksysteme sind für den Einsatz in sogenannten Non-Standard-Anwendungen (wie z.B. VLSI-Entwurf, CAD, Wissensbankverwaltung) nicht geeignet. Hauptkritikpunkte sind dabei:

(1) mangelnder Anwendungsbezug bei der Datenmodellierung,insbesondere mangelnde Unterstützung von komplexen Objekten, wie sie für diese Anwendungen als typisch angesehen werden,

(2) fehlende oder mangelhafte Datentypunterstützung,

(3) ein unzureichendes Transaktionskonzept, das “lange”Transaktionen, wie sie als typisch für Entwurfsvorgänge angesehen werden, nicht unterstützt,

(4) die fehlende Möglichkeit, komplexe Integritätsbedingungen zu formulieren und zu prüfen,

(5) ein unbefriedigendes Leistungsverhalten.

Ausdiesen Gründen wurdenfürden Einsatz inNon-Standard-Bereichenneue Datenbanksysteme entwickelt,diedurchBehebung der oben genannten Punkte eine bessere Unterstützungder Anwendungen erreichen sollen.

Die dabei verfolgtenAnsätze unterscheiden sich drastisch. So wurde bei STARBURST[Schw86]das Hauptgewichtauf eine Erweiterbarkeitim Bereich Datentypen (2) und Komplexobjektverarbeitung(1) gelegt, wobeials Basis das Relationenmodelldient. Punkt (5)wirddurch die Möglichkeitvon Speicherstrukturerweiterungen berücksichtigt. In dem Datenbanksystem-Generierungsansatz von EXODUS [Ca86] ist das Transaktionsmodell (3) festgelegt (und berücksichtigt keine “langen”Transaktionen), währendbzgl.Datentypen und Datenmodellkeine Festlegung getroffenist. DieLeistungsmerkmale(5) eines mittelsEXODUSerzeugten Datenbanksystems lassen sich über eine VielzahlvonSpeicherungsmethoden beeinflussen. Die strukturell-objektorientiertenDatenbanksysteme zielen hauptsächlich auf eine Verbesserung des Punktes (1)ab, indemsie ein Datenmodellanbieten, das den Umgangmitkomplexen Objektenerlaubt. Dies ist imallgemeinenmiteiner Unterstützungeines reicheren Datentypkonzeptes (2) verbunden. Beispiele fürsolche Datenmodelle sind NF^2 [SS86] und das Molekül-Atom-Da-tenmodell[Mi88].Damitistnur das Datenmodelldes Datenbanksystems festgelegt. Eine Unterstützung zumindestder Punkte (3)und (5)durchandere Aspekteder Datenbankarchitekturistzusätzlichmöglich. Zu nennen ist hier besonders das Konzeptder Datenbanksystemkern-Architektur[HR85,Lo85,Pa87], das folgendermaßen charakterisiert werden kann:

Das Non-Standard-Datenbanksystembesteht danach aus zweiKomponenten:dem Datenbanksystemkern, der ein anwendungsunabhängiges Datenmodell unterstützt, und einer anwendungsabhängigen “Modellabbildungsschicht”,die die Operationen und Objekteder Anwendungauf das Datenmodelldes Datenbanksystemkerns abbildet.Dabei wirdunterstellt,daß der Datenbanksystemkern mehrbenutzerfähigist und auf einem Server-Rechnersystem (Monoprozessor,Multiprozessoroder lose gekoppeltes Rechnernetz) abläuft,während die Modellabbildung,die nicht notwendigerweiseMehrbenutzerbetrieb unterstützen muß, auf einer Workstationabläuft.Mitdiesem Ansatz soll der Entwicklungsaufwandfür anwendungsspezifische Datenbanksysteme reduziert werden: es muß nämlichnur noch die anwendungsspezifische Modellabbildungentwickeltwerden, währendAufgaben,wiesie injedem Datenbanksystem vorkommen(Recovery,Transaktionsverwaltung,Synchronisation,...), durch den Datenbanksystemkern erledigtwerden.Zudemkann dieEntwicklungder Modellabbildungsschichtwirkungsvolldurch Werkzeugeunterstütztwerden, diedieCharakteristikades Datenbanksystemkerns berücksichtigen.Ein anderer wichtigerAspektdieser Architekturistnatürlichdie Tatsache, daß vieleBerechnungen lokalauf der Workstationvorgenommenwerden können und somitder Server-Rechner entlastet wird.Es wurde gezeigt, daß das Leistungsverhalteneines solchen Systems sehr stark von dem Grad an Lokalitätder Verarbeitungabhängt, diedamiterreichtwird.Istdiese hoch, sindalso dieInteraktionenmitdem Server- Rechner selten, so istvondieser Architekturein befriedigendes Leistungsverhalten(5)zu erwarten. Auf der anderen Seite erfordertdies natürlicheine “Objektpufferung”inder Workstation,die durch entsprechende Mechanismen unterstützt werden muß.

Der Kritikpunkt(3) wirdimallgemeinen durch ein geschachteltes Transaktionskonzept [Mo81]berücksichtigt, das die Existenz “langer” Transaktionen in Betracht zieht.

Eine Kombinationder Konzepte “strukturell-objektorientiertesDatenmodell”,Datenbanksystemkern-Ar-chitekturund geschachtelte Transaktionenscheint also ein gangbarer Weg zu sein, um ein Datenbanksystem zu schaffen, das dieneuen Anwendungsgebietezufriedenstellendunterstützt.Einesolche Kombinationwurde in dem Non-Standard-Datenbanksystem PRIMA[HMMS87]realisiert.Es ist als Datenbankkernsystem konzipiert und implementiert das Molekül-Atom-Datenmodell (MAD-Modell).

Zieldes vorliegendenAufsatzesistes zu untersuchen, wiegutdieinzwischenrealisiertenAnwendungen von PRIMAunterstützt werden. Dabei wirddas Hauptaugenmerk auf das MAD-Modellgelegt werden. Folgende Fragen müssen in diesem Zusammenhang beantwortet werden:

(1) Wie ist das MAD-Modellbezüglich allgemeiner Gesichtspunkte zu bewerten (Mächtigkeitim Vergleich zu anderen Datenmodellen, Orthogonalität, Abgeschlossenheit, Benutzerfreundlichkeit, Möglichkeiten zur Formulierung von Integritätsbedingungen)?

(2) Ist das Komplexobjektkonzept, das das MAD-Modell anbietet, für die Anwendungen brauchbar?

(3) Bietet das MAD-Modell eine für die Anwendungen ausreichende Datentypunterstützung?

(4) Bietet das Datenmodell alle von den Anwendungen benötigten Konzepte an?

(5) Bietet das Datenmodell Konzepte an, die von keiner der Anwendungen benötigt werden?

(6) Istder Einsatzdes Konzeptes der geschachtelten Transaktionenmitder Verwendungdes MAD-Mo-dells verträglich?

(7) Wieverträgtsicheine Objektpufferunginder Workstationmiteinem Datenbanksystemkern, der das MAD-Modell implementiert?

ZurBeantwortungdieser Fragen wirdinKapitel2 zunächst das MAD-ModellinGrundzügen vorgestellt. Kapitel3 diskutierteinige von Anwendungenunabhängige Betrachtungen zum Datenmodellselbst (1). Kapitel4 beschreibt die bisher auf PRIMAentwickeltenAnwendungen,so daß wirin Kapitel5 zeigen können, wiediese die Konzepte des MAD-Modellsnutzen (2-5).Umdie Wechselwirkungendes MAD- Modellsmitdem Objektpufferansatzund der Transaktionsverwaltungin Kapitel7 untersuchen zu können (6-7),werden diese KomponenteninKapitel6 kurzskizziert.Kapitel8 faßt die Ergebnisse kurzzusammen und verweist auf weitere offene Fragen.

2. Ein Überblick über das Molekül-Atom-Datenmodell

Grundbausteine des MAD-Modellsind die Atome,die mitTupelndes Relationenmodellsvergleichbar sind: sie gehören zu genau einem Typ(Atomtyp,vergleichbarder Relation)und bestehen aus Attributwerten, die jeweilseinen bestimmten Typhaben. Dabei sind neben den herkömmlichenTypen INTE-

GER,REAL,BYTE,BOOLEAN,CHARACTERauch komplexereTypenzugelassen: dieZeittypenTIME und DURATION(fürZeitpunkteund Zeitdauern), der Typ HULL,der ein 1-, 2- oder 3-dimensionales Rechteck (also eine Linie,ein Rechteck oder einen Quader) beschreibt, sowie Wiederholungsgruppen (LIST,SET)undFelder(ARRAY)der Basistypen.Ferner gibtes noch einen speziellenTypIDENTIFIER, der einsystemvergebenes Surrogat zureindeutigenKennzeichnungeines Atomsenthält,weshalb jeder Atomtypgenau ein AttributvomTypIDENTIFIERenthalten muß. BinäreBeziehungen zwischen Atomtypen werden durch Linktypenbeschrieben. EinLinktypist ungerichtetund wirddurch ein Paar von Attributen(eines injedem betroffenenAtomtyp)des Typs REFERENCEdargestellt. Der Werteines Attributs vomTypREFERENCEist eine Wiederholungsgruppevon IDENTIFIER-Werten.InBeispiel2.1 ist der Linkzwischenden AtomtypenA und Bdurch das REFERENCE-Attributpaar(A.ab, B.ba) dargestellt. Entsprechend werden Linkseines solchen LinktypsdurchdieWerteder entsprechenden REFERENCE- Attributemodelliert.EinLinkzwischen den Atomena1 vomTypA und b1 vomTypB bedeutet, daß der Wertvon ab in a1 den IDENTIFIER-Wertvon b1 enthält, und entsprechend der Wertvon ba in Atomb1 den IDENTIFIER-Wertvon a1. Somitentsteht durch die Linksein ungerichtetes Netz von Atomen,und durch die Linktypenein ungerichtetes Netz von Atomtypen.Wirdein Atomneu eingefügt,das Referenzen zu anderen Atomenhat, so sorgt das System automatisch dafür,daß die referentielleIntegritätgewahrtbleibt,daß also die Linkszwischen den Atomenkorrektdurch gegenseitige Referenzen realisiert werden.

In Anweisungen der MAD-Modell-AnfragespracheMQL(molecule query language) werden nun über dem Atomtypnetzdynamischgerichtete Subgraphen definiert,die sogenannten Molekültypen(Molekültypgraphen).EinMolekültypisteinzusammenhängender Graph mitgenau einer Wurzel(der sogenannte Wurzelatomtyp).Diese Molekültypendefinierengerichtete Ausschnittedes Atomnetzes, die zugehörigen Moleküle.Dabei entspricht jedem AtomvomWurzelatomtypgenau ein Molekül.DurchVerfolgen der Links,die durch die zum Molekültypgehörigen gerichteten Linktypenspezifiziertsind, erhält man alle weiteren Atome,die zum Molekülgehören (Beispiel2.2). Neben diesen Atomengehören auch die (gerichteten)Links,die zur Bestimmungder Atomegeführthaben, zum Molekül.Beispiel2.2 illustriert,

Beispiel 2.1: Beispielhafte Atomtypdefinitionen und dazugehöriges Atomnetz

Definition dreier Atomtypen:

CREATE ATOM_TYPE A ( ida : IDENTIFIER;
                     groesse : REAL;
                     ab : REFERENCE TO B.ba [0,3]);
CREATE ATOM_TYPE B ( idb : IDENTIFIER;
                     name : LIST OF CHARACTER;
                     ba : REFERENCE TO A.ab;
                     bc : REFERENCE TO C.cb);
CREATE ATOM_TYPE C ( idc : IDENTIFIER;
                     laenge: INTEGER;
                     cb : REFERENCE TO B.bc [1,*]);

Atomtypnetz A B C

beispielhaftes Atomnetz a1 a2 a3 b1 b2

b3 c1 c2 c3 c4 Das MAD-Modellerlaubt die Angabe von KardinalitätsrestriktionenfürWiederholungsgruppentypen (REFERENCE,LIST,SET),d.h., die Angabe von minimalenund maximalenElementanzahlen. Von dieser Möglichkeitwurde in diesem Beispielbei A.ab Gebrauch gemacht (ein A-Atomhat zwischen 0 und 3 Referenzen zu B-Atomen)und bei C.cb(einC-Atomhat mindestens eine Referenz zu einem B-Atom).

daß Moleküleeines Molekültypsunterschiedlich“vollständig”bezüglichder in der Molekültypdefinition auftretenden Atomtypensein können. So enthältdas dritteMolekülzu der oberen Molekültypdefinition weder Atome vom TypB noch vom TypC.

Diezweiverschiedenen MolekültypdefinitioneninBeispiel2.2 zeigen, daß es möglichist,injeder Anfrage einen anderen Ausschnittdes Molekültypnetzeszu wählenund eine andere Richtungzuzuordnen. Dieswirddurch die Symmetrieder Linksermöglicht.Ferner zeigtdas Beispiel,daß sich die durch einen MolekültypdefiniertenMoleküleüberlappen können, d.h., sie können einige Atomegemeinsam haben. Innerhalbeines Molekülskann es außerdem mehrere Wege zu demselben Atomgeben, wiedas zu a1 gehörige Molekülzeigt. Molekültypdefinitionenbilden den Kern der MQL-Anweisungen,die folgende Gestalt haben: [SELECT | INSERT | UPDATE | DELETE] Projektionsliste

FROM Molekültypdefinition
WHERE Bedingung.

Durchdie Bedingungkann eine Untermenge der durch die MolekültypdefinitonspezifiziertenMolekülmenge ausgewählt werden, auf die sich die Operation beschränkt (vgl. Beispiel 2.3). Da von jedem Atomtypaußer dem Wurzelatomtypmehrere Atomezu einem Molekülgehören können, ist eine Quantifizierungder Bedingungunerläßlich.Wenn kein Quantor explizitangegeben ist, geht MQLvon einer existentiellenQuantifizierungaus. DieBedingungvonBeispiel2.3 (Mitte)istsomitäquivalentzu der explizit existentiell quantifizierten SchreibweiseEXISTS B: B.name="egon". DieProjektionslistelegt die Atomeund Attributeder Molekülmengefest, auf die sich die Operation bezieht. Dabei kann eine Auswahlentweder aufgrunddes Typsgeschehen, oder wiederdurch Bedingungen gesteuert (qualifizierte Projektion) werden (s. Beispiel 2.3).

Beispiel 2.2: Zwei Molekültypdefinitionen und die dadurch spezifizierten Molekülmengen

Molekültypdefinition: A B C durch Anwendung auf das Atomnetz in Bsp. 2.1 entstehende Molekülmenge: a1 a2 a3

b1 b2 b3

c1 c2 c3 c4 b2 b3 c3 C B b1 b3 c1 c2 c3 c4

b1 b1 b1

SELECT ALL
FROM A-B
WHERE A.groesse = 7

                      SELECT A
                      FROM A-B
                      WHERE B.name="egon"

                                           SELECT A, B, (SELECT C
                                                  FROM RESULT
                                                  WHERE C.laenge<A.groesse)
                                           FROM A-B-C

Suche alle MoleküleA-B, die ein B-Atommitname = "egon"enthalten, und zeige davon die A-Atome

Suche alle Moleküle vom TypA-B, bei deren A-Atom groesse = 7 gilt und zeige das gesamte Molekül keine Projektion unqualifizierte Projektion qualifizierte Projektion

Beispiel 2.3: Beispielanfragen in MQL

Suche alleMoleküleA-B-Cund zeige davon alle A- und B-Atomeund die C-Ato-me, für dielaenge< A.groesse gilt.

FürÄnderungsoperationen gibtes zweiverschiedene Möglichkeiten,dieentsprechenden Wertezu spezifizieren(s. Beispiel2.4):zumeinen können diese inder Anfrageselbst aufgeführtsein (als Konstanten oder Ausdrücke,die auch SELECT-Anweisungenenthalten dürfen),zumanderen können sie durcheine sogenannte Molekülmengenvariableseparat angegeben werden(diese Möglichkeitisthauptsächlichfür die Benutzung von MQL aus Programmen heraus vorgesehen).

SELECT-Anweisungenliefernjeweilseine Molekülmenge,so daß sie auch an Stelle von Molekültypde-

finitioneneingesetzt werden können (Abgeschlossenheit des MAD-Modells).Die Molekülmengewird dabei ineinem Datenteil,der die Attributwerteallerzugehörigen Atomeenthält,und einem Strukturteil, der dieeigentlicheMolekülstrukturbestimmt,dargestellt.Diese Darstellungistnicht-redundant,d.h., Daten zu einem Atomsind nur einmal enthalten, unabhängig davon, in wievielenMolekülendieses Atom enthalten ist, und wievieleWege innerhalb eines Molekülszu diesem Atomführen. Der Umfang des Strukturteilesrichtetsich nach der Komplexitätder Anfrage:Wenndie Mengeder Nachfolgereines Atomes nichtdavon abhängig ist, zu welchemMoleküldieses Atomgehört, so ist diese Nachfolgermenge ebenfalls nureinmalindem Strukturteilenthalten. Betrachtetman jedoch die qualifizierteProjektionaus Beispiel2.3, so wirdklar,daß die Nachfolgermengedurchaus von der Molekülzugehörigkeitabhängen kann. Beispiel 2.5 illustriert dies.

Neben den bisher gezeigten baumartigen Typgraphensind auch netzwerkartigeund rekursiveMolekültypgraphen erlaubt. In einem netzwerkartigenMolekültypgraphengehören Atomeeines Atomtyps,der mehrere Eingangskanten hat, nurdann zumMolekül,wennalleeingehenden Linktypeninstanziiertwerden können. Beieinem rekursivenGraphen werden Komponentenmoleküledefiniert,dierekursivanein-

Beispiel 2.4: Zwei äquivalenteINSERT-Anweisungen

INSERT B (name="emil"),
       A(groesse=7),A(groesse=8)
FROM B-A

                                  INSERT @mol:(B,A)
                                  FROM B-A @mol =

A(groesse=8)

A(groesse=7)

B(name="emil") explizite Wertangabe Wertangabe über Molekülmengenvariable @mol

Beispiel 2.5: Molekülabhängige Nachfolgermengen durch qualifizierte Projektion bei Atomb3 a1 a2 a3 b1 b2

b3 c1 c2 c3 c4

SELECT A,B,( SELECT C
             FROM RESULT
             WHERE C.laenge < A.groesse)
FROM A-B-C groesse 7 9 2 laenge 5

8 2

3

Atomnetz (mit Attributwerten) Anfrage mit qualifizierter Projektion

a1 a2 a3

b1 b2 b3

c1 c2 c4 b2 b3

c3

Ergebnismolekülmenge andergesetzt werden. Dabeigibtes zweiunterstützte Semantiken [Schö89]:die Angabe des Schlüsselwortes RECURSIVE spezifiziert die Transitive-Hülle-Semantik. Durch Aggregations- und Konkatenationsoperatoren kann die “generalisiertetransitiveHülle”berechnet werden. Eine Einschränkungder transitivenHülleist über ein AbbruchkriteriumQ möglich(formuliertals UNTIL Q), das entweder die Tiefeder Rekursion oder die Eigenschaften der Rekursionsebenen einschränkt. Die Semantik der RekursionwirddurchfolgendenAlgorithmusbestimmt:Zunächstwerden dieStartpunkteder Rekursion gefunden (die Wurzelatome mitden dazugehörigen Komponentenmolekülen).Dann werden alle Moleküleder nächsten Rekursionsstufe, die noch nichtimMolekülenthalten sind und die das Abbruchkriteriumnichterfüllen,indas Molekülaufgenommen. Dies wirdfortgesetzt, bis es keine solchen Molekülemehr gibt.DieTerminierungder Rekursionistgarantiert,da die Datenbank endlichist,und die entstehenden Moleküleschleifenfreisind. Die zweite mögliche Semantik wird durch das Schlüsselwort

REC_PATH angezeigt, das bewirkt,daß allemöglichenschleifenfreienPfade durchdas Atomnetzaufge-

baut werden. Analog zuRECURSIVE kann auch hier ein Abbruchkriterium definiert werden.

In diesem kurzen Überblick wurden nur die fürdiesen Aufsatzrelevanten Konzepte von MQLund des MAD-Modells dargestellt. Eine ausführlichere Beschreibung findet sich in [Mi88].

3. Beobachtungen zum MAD-Modell und zu MQL

In diesem Kapitel werden nun einige Bewertungen des MAD-Modellsbezüglich allgemeiner anwendungsunabhängiger Gesichtspunkte versucht, und zwar hinsichtlich der Fragen

• wie steht es um die Unterstützung externer Schemata?

• Wie mächtig ist das Typkonzept des MAD-Modells?

• Wie mächtig sind die Operationen des MAD-Modells im Vergleich zu denen anderer Datenmodelle?

• Wie steht es mit der Abgeschlossenheit des MAD-Modells?

• Ist das MAD-Modell benutzerfreundlich?

• Welche Möglichkeiten bietet das MAD-Modell zur Spezifikation von Integritätsbedingungen?

Unterstützung externer Schemata

DieDefinitionvonMolekültypenüber dieDDL(DEFINE MOLECULE_TYPE)kann man als MittelzurSichtenbildungimMAD-Modellansehen. Es sind jedoch keinerleiSprachmitteloder Konzepte vorgesehen, dieeinAutorierungskonzeptaufeiner Sichtenbildungunterstützen. ExterneSchemata lassen sichdaher mitdem MAD-Modellund PRIMAnichtrealisieren.Es entsteht jedochdie Frage, inwieweitsich die klassischen Konzepte der Rechtevergabe und Sichtenbildungauf die neuen Anwendungsklassen, für die das Datenmodell entwickelt wurde, übertragen lassen.

Typkonzept

ImGegensatz zu eNF^2 [Da86]gibtes imMAD-Modellkeine beliebige Schachtelung von Typkonstruktoren (also z.B.keinLISTOFSETOFREAL).Insbesondere kann der “Tupel-Konstruktor”(dieAtomtypdefinition)nichtgeschachtelt angewandt werden (was dem Konzeptdes Datenmodellsauch entgegenlaufen würde). Das Konstrukt SET OF TUPLE wird durch den REFERENCE-Typ ersetzt.

Ebensowenig istes möglich,benutzerdefinierteDatentypen oder Operationen indas System einzubringen, wiedies etwa inPOSTGRES [St86]oder AIM-P[Li87]möglichist. Es ist noch nichtklar,ob diese beiden Punkte eine starke Einschränkungfürdie Modellierungsmächtigkeitdes MAD-Modellsdarstel-len. AlsVorgriffauf Kapitel5 läßt sich allerdingsfeststellen, daß keine unserer bisher realisierten Anwendungen Anforderungenan das Typkonzepthatte, die über das vomMAD-Modellgebotene hinausgehen.

DieursprünglicheUnterscheidung von zweiTypen von REFERENCE-Attributen,nämlichREF_TOals Referenzattributmitgenau einem Wertund SET OF REF_TOals mehrwertigesAttributwurdeaufgegeben, da dieselbe Aussagemächtigkeitbereits durch ein anderes Konzept, nämlichdie Kardinalitätsrestriktionen,die im Schema angegeben werden können, gegeben ist. Daher entspricht REFERENCE dem ehemaligen SET OF REF_TOund REFERENCEmitden Kardinalitätsrestriktionen[1,1]dem ehemaligen REF_TO.

ObwohlimMAD-Modellvorgesehen, wurdendie strukturiertenDatentypenSETund RECORDbisher in PRIMAnichtimplementiert.Allerdingszeigte sichauch inkeinerder imfolgendenKapitelbeschriebenen Anwendungeneine Notwendigkeitdafür.Daher stelltsich die Frage, ob das Vorsehen solcher Datentypen wirklich so gewinnbringend ist, wie bei der Definition des Datenmodells postuliert.

Vergleich mit anderen Datenmodellen

Das MAD-Modellist im Gegensatz zu NF^2 [SS86] in der Lage, nicht-redundante (also überlappende) Komplexobjektezu repräsentieren. Ebenso können auch netzwerkartigeund rekursiveKomplexobjekte dargestellt werden. ImGegensatz zu NF^2 legt die Schemadefinitionnichtdie Struktur(und implizitdie Abspeicherung)der komplexenObjektefest. Vielmehrwirddie Strukturdynamischinjeder Anfrageneu definiert.Ein ausführlicher Vergleichdes MAD-Modellsmit anderen “neuen”Datenmodellen ist nicht Thema dieses Aufsatzes. Hiersollennurnoch kurzdie operationalen Aspektedes MAD-Modellsmitde-nen “klassischer”Datenmodelleverglichenwerden. Insbesondere stelltsich die Frage, ob die operationalen Möglichkeitendes Relationenmodells und der Netzwerkmodelledurch das MAD-Modellabge-deckt werden.

Da das MAD-Modelleine Erweiterungdes Relationenmodellsdarstellt, sind die Basisoperationen des Relationenmodellsnatürlichauch darinenthalten. Weitergehende Operationen, wiesie SQLz.B.durch die Möglichkeit der Aggregation auf Gruppierungen bietet, fehlen dagegen im MAD-Modell.

DieNetzwerke,mitdenen das MAD-Modellumgeht, legen es nahe, VergleichemitNetzwerk-Datenmo-dellenzu ziehen. Dortfindeteine durch Anwendungsprogrammegesteuerte navigierende Verarbeitung statt. ImMAD-Modellwirddie Navigationdurch das Atomtypnetzdeskriptivineiner Anfragespezifiziert und mengenorientiert ausgewertet. Die Mengenorientierungbewirktallerdings, daß diese Navigation nur vertikal(also in der Richtung“Owner-Member”oder “Member-Owner”in der Netzwerkmodellterminologie)möglichist. Aufeine semantiktragende Reihenfolgeder gleichberechtigtenAtome(der “Member”ineinemSet) kann nichtBezuggenommen werden(imGegensatz zu “FETCHFIRSTWITHINSET” im CODASYL-Vorschlag).Solch eine Navigationist allerdingsim MAD-Modellauch nicht erforderlich. Hinzukommt,daß hier die Symmetrievon Beziehungen weitbesser unterstützt wirdals imNetzwerkmodell,und daß alle Artenvon Beziehungen (1:1, 1:n, n:m) im MAD-Modellim Gegensatz zum Netzwerkmodelldirektabbildbarsind (vondaher kann man bei einer n:m-Beziehungnichtvon “Owner”und “Member”sprechen. Folgende Betrachtungen beziehen sich also der Vergleichbarkeitwegen auf 1:n- Beziehungen).

Einweitererinteressanter Vergleichspunktistdie SET-MEMBERSHIP-KlauselinCODASYL(MANUAL/ AUTOMATICund OPTIONAL/MANDATORY/FIXED).ImMAD-Modellkann man ähnlicheSemantiken von Linktypenerreichen, vorausgesetzt es gibt zusätzlich zu den Kardinalitätsrestriktionenim Datenbankschema die imPunkt“FormulierungvonIntegritätsbedingungen”angesprochene Möglichkeit,Nullwerte fürbestimmte Attributezu verbieten. DieSemantikdes AUTOMATIC,nämlichdaß zum Zeitpunkt des Einspeicherns die Linksfürein Atomeingerichtetwerden (entsprichtdem Einhängeninein Set) erreichtman durchVerbietenvonNullwertenfürdieentsprechenden REFERENCE-Attribute.MANDATO- RYkann man über die Kardinalitätsrestriktion[1,*](d.h.,das REFERENCE-Attributmuß mindestens ein Element haben, von dem Atommuß also mindestens ein Linkausgehen) spezifizieren.Bei MANUAL MANDATORYentsteht hier das Problem, daß das entsprechende REFERENCE-Attributwiederauf einen Nullwertverändertwerden darf,was nichtgenau die entsprechende Semantik des CODASYL-Vor-schlags widerspiegelt.ImMAD-Modellkann man darüber hinaus dann noch Semantiken angeben wie “DieserSatz muß mindestens zu zweiSet-Ausprägungen gehören”oder “DieserSatz darfnichtOwner eines leeren Set sein”, etc., was imNetzwerkmodellnichtmöglichist. DieSemantik von “FIXED”(das Atomändert seine Linksin einem Linktypnicht)läßt sich jedoch imMAD-Modellnichtformulieren,da keine Übergangsbedingungen formuliert werden können.

LetzterVergleichspunktsollhierdie ERASE-Semantiksein. ImNetzwerkmodellsind hierja sehr mächtige Formulierungenmöglich,die sich auf das Löschen abhängiger Sätze beziehen. Nun wurde oben schon festgestellt,daß man imMAD-Modellwegen der Symmetrieder Beziehungen nichtvonabhängigen Sätzen sprechen kann. Daher istes hiererforderlich,entsprechende Molekültypenzu spezifizieren, die gelöscht werden sollen. Eine dem NetzwerkmodellähnlicheSemantik entstehen aus dem Konzept des Umgebungsmolekültyps.Neben der Spezifikationdes zu löschenden Typs in der DELETE-Klausel wirdin der FROM-Klauseldie Umgebung spezifiziert,aus der er zu löschen ist. Es werden nur solche Molekülegelöscht, diekeineAußenbeziehungen außerhalb der spezifiziertenUmgebunghaben. Dieser Punkt soll hier aber nicht vertieft werden.

Beider Verwendungvon Quantoren inder WHERE-Klauselist es nichtmöglich,zwischen Wertebereich und Variablezu unterscheiden (durch Angabe des Wertebereiches wirdimpliziteine Variablegleichen Namens definiert).Dadurchkönnen Bedingungenwie“indem Molekülgibtes zweiverschiedene Atome des Typs A, die denselben WertimAttributa haben”nichtformuliertwerden. Das wäre bei einer expliziten Variablenbenennung durchaus möglich: der logische Sachverhalt ∃α∈ A ∃β∈ A: α.a=β.a ∧ α≠β könnte in MQL vielleicht so formuliert werden:

EXISTS AVAR1(A): EXISTS AVAR2(A): AVAR1.a = AVAR2.a AND AVAR1 <> AVAR2.

Abgeschlossenheit

Die Abgeschlossenheit des MAD-Modells ist insofern nicht vollständig, als daß Konstrukte der Form

INSERT s:= (SELECT ... FROM A-B WHERE ... ) FROM A-B;

nichtmöglichsind.Mitanderen Worten:aus der Datenbank extrahierteMolekülmengenkönnen so nicht wiedereingefügtwerden. DieUrsache liegthier darin, daß beim Einfügeneiner durch SELECT gewonnenen Molekülmengenichtunterschieden werden kann, ob eine Referenz ineinem Atominder Datenmenge auf ein neues Atom(inderselben Datenmenge) oder auf ein Atomder bereits existierenden Datenbank verweisen soll. Um dies zu ermöglichen,wurden temporäre Identifiereingeführt,deren Wertebereich disjunktzu dem der permanenten Identifierist. Abhilfewäre hier möglichdurch Einführung einer SprachformSELECT ... INTO <Definition des neu zu erzeugenden Molekültyps>

Benutzerfreundlichkeit Selbstverständlichbedingtein mächtigesModellauch eine mächtigeund damitoftnichtleichthandhabbare Anfragesprache. Begnügt man sich mitder Verwendungder Grundkonzepte, so sind MQL-Anfra-gen jedochimmernoch leichtverständlichund auch leichterzeugbar. Hierkönntentrotzdemnoch einige Kleinigkeiten verbessert werden: • DieFormulierungder Abbruchbedingungder Rekursiondurch eine Ausschlußbedingung(UNTIL Q) istnichtimmereinsichtig.Hierwärees als Unterstützungfürden Modelliererhilfreich,wennauch eine positiveFormulierunggestattet wäre(also z.B.:WHILE Q mitder Semantik:setze Rekursionfort,solange Bedingung Q gilt).

• Momentanmuß der Benutzer bei der SchemadefinitionLinktypendurchPaare vonREFERENCE-At-tributenselbst realisieren, wobeidas System die Konsistenzdieser Definitionprüft.Es würdejedoch dem Konzept des MAD-Modellsbesser entsprechen, wenn Atomtypenund Linktypenseparat definiertwerden könnten,d.h. zunächst Atomtypenohne REFERENCE-Attribute,und danach Linktypen, dievomSystem zu REFERENCE-Attributpaarenumgesetzt werden. InkonsistenzenimSchema würden so schon auf operationalerEbene verhindert.ZurZeitmuß ein Schema noch daraufhinüberprüft werden, ob zu jedem REFERENCE-Attributauch das korrekteGegen-REFERENCE-Attributdefiniert wurde.Istdies nichtder Fall(was ingrößeren Schemata leichtauftreten kann), so wirdder Benutzer zu einer Korrektur gezwungen, bevor das Schema akzeptiert wird.

• DieSemantik vonMQL-Anfragenist nichtimmerso einfach,wiesie auf den ersten Blickscheint. Als Beispieldafürmöge der Abbruchder Rekursionstehen, über den es inKapitel2 heißt:“...werden alle Moleküleder nächsten Rekursionsstufe, die noch nicht im Molekülenthalten sind und die das Abbruchkriteriumnicht erfüllen,in das Molekülaufgenommen...”.Diese einfache Formulierunghat jedoch bei näherer BetrachtungihreTücken,denn was heißt, daß ein Molekülnoch nichtimRekursivmolekülenthalten ist? Es stelltsich also die Frage, wann hiervoneiner Gleichheit(Identität)der Moleküle auszugehen ist. Diese Frage ist für die Rekursionssemantik entscheidend, denn wenn unendlichvielenicht-identischeMoleküleeines Typsaus einer Datenbank abgeleitet werden können, ist die Terminierung der Rekursion nicht mehr garantiert. Wann sind zwei Molekülegleich bzw. identisch? Für Atomeist diese Frage schon nicht einfach zu beantworten. Dies liegtunter anderem daran, daß man Atomesinnvollerweiseso betrachtet, wiesie auch außerhalb von PRIMAgesehen werden können, nämlichals Projektioneneiner Menge von Attributender inder Datenbank vorhandenen Atome.Eine vorläufigeDefinitionheißt: Atome,die nicht vonderselben Rolledesselben Typssind, sind weder gleichnoch identisch,auch wenn ihreAttribute paarweise gleiche Werte haben. ZweiAtomesind von demselben Typ,wenn sie durch eine identische Projektion(das impliziertdieselbe Rolle)aus demselben im Schema definiertenAtomtyphervorgegangen sind. EineProjektionistidentisch,wenn sie die gleicheAttributmengeumfaßt(dieAttribute werden also hier erst einmalals ungeordnete Menge aufgefaßt; aus Anwendungssichtkann jedoch die Reihenfolge der Attribute verschieden sein). Zwei Atome sind gleich, wenn sie von demselben Typsind und ihre Attributwertepaarweise gleichsind. ZweiAtomesind identisch, wenn sie gleichsindund aus demselben Atomhergeleitetwurden(diese Definitionenkann man problemlos auf den Fallder durch Anwendungdes Operators kartesisches Produktentstandenen Atomeerweitern). Nunkann man die Gleichheit(Identität)von Molekülenüber die Gleichheit(Identität)der inihnen enthaltenen Atomeund die Gleichheitder Molekülstrukturdefinieren(imRahmen dieses Aufsatzes sollauf eine Formalisierungdieses Ansatzes verzichtetwerden).Leiderergeben sich aber durch die Mächtigkeitdes MAD-ModellsProbleme mit diesem Ansatz: In der Projektionsklausel einer

SELECT-Anweisungkann ein Attributwertdurch einen Ausdruckdefiniertwerden, in den z.B. auch die Rekursionstiefemiteingehen kann (vgl.Beispiel3.1). Wenn eine solche Attributberechnungfür die Wurzeldes Komponentenmolekülsder Rekursion vorgenommen wird,entsteht eine unendliche Menge von paarweise ungleichen Atomen(und damit ungleichen Komponentenmolekülen)und die Rekursion würde nichtterminieren.Daher muß hier ein spezieller Gleichheitsbegriffeingeführtwerden, nämlichder der Ableitungsgleichheit. ZweiMolekülevon demselben Typsind ableitungsgleich, wenn ihre Wurzelatome ableitungsgleich sind. Zwei Atome sind ableitungsgleich, wenn sie nach Weglassen allerdurcheinen AusdruckspezifiziertenAttributeidentischsind (da imMAD-Modelleine beliebigeAnfrageschachtelungstiefeerlaubt, ist diese Definitionrekursivüber alle Anfrageschachtelungstiefen anzuwenden).

Formulierung von Integritätsbedingungen

Neben der Garantie,daß diereferentielleIntegrität(imSinne der korrektenRealisierungvonLinks)überwachtwird,bietetdas MAD-Modellnureine Möglichkeit,Integritätsbedingungenexplizitzu beschreiben, nämlichdie SpezifikationvonKardinalitätsrestriktionenfürWiederholungsgruppenattribute.Beider Formulierungder KardinalitätsrestriktionenkannallerdingsnureinBereichangegeben werden,aus dem die Elementanzahlen stammen dürfen. Es sind jedoch Anwendungenvorstellbar,wo die erlaubten Anzahlen keinen zusammenhängenden Bereichbilden.Wenn z.B.ein Punkt entweder Eckpunktineinem geschlossenen Polygonzugoder Mittelpunktist, so gehört er zu 2 oder 0 Kanten, nie jedoch zu nur einer. Eine entsprechende Erweiterungdes Konzepts der Kardinalitätsrestiktionenwärealso wünschenswert. Ebenso wäre es sinnvoll,definierenzu können, daß ein bestimmtes Attributnie einen Nullwertannehmen darf. Dies, ebenso wie eine Möglichkeit,Attributedurch Aspekte näher beschrieben zu können, wird auch in [Go91] gefordert.

Übergangsorientierte IntegritätsbedingungensindimMAD-Modellnichtvorgesehen. Beider Beurteilung der Möglichkeitenzur Formulierungvon Integritätsbedingungen,die das MAD-Modellanbietet, muß [De91]berücksichtigtwerden.Dortwirddargelegt, daß eine zu große MächtigkeitzurFormulierungnicht erwünscht ist. Dieser Aufsatz wird in Kapitel 8 nochmal erwähnt.

Nachdem hier nun das MAD-Modellisoliertbetrachtet wurde, sollimfolgenden untersucht werden, inwieweitsich das MAD-Modellfürdie bisher realisiertenAnwendungenvonPRIMAeignet. Dazu werden diese Anwendungen kurz beschrieben.

4. Bisher realisierte Anwendungen von PRIMA

Imfolgendenbeschreiben wirkurzeinigeder Anwendungen,die bisher schon auf der Basis vonPRIMA entwickeltwurden.Sie werden uns inden folgendenKapitelnals Referenzen dienen, wenn es gilt,Probleme oder auch besondere Eignung der in PRIMA gewählten Ansätze aufzuzeigen.

SELECT ALL
FROM M:= ( SELECT A(a:=REC_DEPTH)
              FROM A) - B RECURSIVE B-M;

Beispiel 3.1: Eine Anfrage, die eine beliebige Anzahl ungleicher Atome erzeugen würde

Obwohldie ursprünglicheIntentionvon PRIMAin der Datenbankunterstützung komplexerAnwendungen bestand, also nichtauf einen direktenUmgang mitdem Datenbanksystemkern selbst abzielte, haben wireine interaktiveMQL-SchnittstellefürPRIMAentwickelt,die es erlaubt, einzelne MQL-Anwei-sungen auszuführen. DiedurchSELECT-Anfragengewonnenen Molekülmengenwerden am Bildschirm dargestellt und können miteinem Browsing-Mechanismusdurchsucht werden. Aus Gründen der Darstellbarkeitwerden dabei zu mehreren Molekülengehörige Atomeauch mehrfach dargestellt, es wird also eine Redundanz vorgespiegelt,die inden vomPRIMA-KerngeliefertenDaten nichtvorhanden ist. Änderung, Einfügungund Löschung von Molekülen(Molekülmengen)ist zum einen über MQL-Anwei-sungen möglich,indenen die jeweiligeneinzufügenden oder zu ändernden Wertespezifiziertsind. Zum anderen kann man eine Molekülmengegraphisch eingeben, wennman den entsprechenden Molekültyp vorherspezifiziert.EineinteraktiveManipulationder durchSELECT gewonnenen Daten mitanschließendem Einbringenin die Datenbank ist dagegen nicht immermöglich,weilin Anfragenneue Atomtypen dynamischdefiniertwerden können (z.B.über einkartesisches Produkt),dieinder Datenbank nichtvorhanden sind. Diese Problematik entspricht der der Änderung von Views in SQL.

ImRahmen der Forschung über dieIntegrationzeitlicherAspekteinrelationaleDatenbanksysteme wurde im SFB 124 an der UniversitätKaiserslautern die Anfragesprache TMQLentwickelt,die im Prinzip ein zeitorientiertesSQL-Derivatist. ZurImplementierungvon TMQLbot es sich an, die zeitbezogenen relationalenAnfragenaufnicht-zeitbezogeneMQL-Anfragenabzubilden[KRS90].Inden meisten Fällen ist eine 1:1-Abbildungvon TMQL-Anfragenauf MQL-Anfragenmöglich.Diese wirdvon einem auf den PRIMA-Kernaufgesetzten System durchgeführt,das die Anfragendann durch den PRIMA-Kernaus-werten läßt und anschließend die Ergebnismolekülmengeineine Menge von TMQL-Objektentransfor-miert.Ein zeitbehaftetes Tupel (TMQL-Objekt)wirddabei durch ein (lineares) Rekursivmoleküldargestellt. Beispiel 4.1 zeigt eines solche Transformation.

Beispiel 4.1: Transformation einer TMQL-Anfrage nach MQL

T_SELECT salary ONLY
T_FROM Employee
T_WHERE (department=’D12’) AT 1981/06/01;

SELECT Employee_tuple(LAST)(salary)
FROM Employee_tuple
             REC_PATH Employee_tuple.past-Employee_tuple
             UNTIL Employee_tuple(PREVIOUS).valid <= 1981/06/01
WHERE (Employee_tuple(FIRST).future=EMPTY) AND
         (Employee_tuple(LAST).valid <= 1981/06/01) AND
         (Employee_tuple(LAST).department = ’D12’);

TMQL-Anfrage:

Ergebnis der Transformation: MQL-Anfrage:

Die TMQL-Anfrageliefert das Gehalt der Angestellten der AbteilungD12 mit dem Stand vom 1.6.1981. Beider Transformationwirdaus der zeitbehafteten RelationEmployeeein rekursiverMolekültypbestehend aus Komponentenmolekülenmitdem einen AtomtypEmployee. Dieser enthält neben den in Employeeenthaltenen Attributenweitere, die den Zeitbezug abbilden. So enthältdas AttributEmployeedie Gültigkeitszeitdes Atoms.Nähere Einzelheitenzu dieser Transformationfinden sich in [KRS90]

Fürden Bereich“VLSI-Entwurf”wurdeeine AnwendungPRIMACHIP[HHPZ88]realisiert,die das Chip- Planning (Floorplan-Erstellung,Verdrahtung)PRIMA-gestütztdurchführt.Ferner gibt es einen technischen ModelliererTECHMO,der aufPRIMAaufsetzt [HPS90].BeidenAnsätzenistgemeinsam, daß sie auf einem Objektpufferarbeiten, der die von ihnen benötigten Daten lokalauf der Workstationhält,auf der die Anwendungenablaufen. DieObjektpufferverwaltung[HHMM88,HS89]sorgt fürden Datenaustausch mitder Datenbank.Nachdem Untersuchungen gezeigt hatten, daß eine Anwendungslokalitätder Daten fürdie betrachteten Anwendungenunabdingbar ist, wurde eine allgemeine Objektpufferverwaltung implementiert,die allen entsprechenden Anwendungen die eigentliche Kommunikationmit dem Datenbanksystem abnehmen soll.Dazu spezifiziertder AnwendungsprogrammiererinFormvon MQL- Anfragendie Daten, auf denen er arbeiten möchte. Diese werden aus der Datenbank extrahiertund in den Objektpuffereingelagert. Indiesem können die Daten mittelshierarchischerCursorverarbeitetwerden. Da bei den zu unterstützenden Anwendungen keine bevorzugte Verarbeitungsrichtungvorliegt [HHMM88,Hä87],können die Daten einmal als Molekülmengeangesehen werden (wiesie durch die MQL-Anfragegeliefertwerden), zum anderen aber auch in einer Netzwerksichtähnlichder des Atomnetzes der Datenbank.Hierbeikönnenmehrere AnfragenihreErgebnisse indenselben oder inverschiedenen Objektpuffernablegen. AmEnde der Verarbeitungsorgt die Objektpufferverwaltungnach einem PROPAGATE-Befehldafür,daß die durch die Anwendungveränderten Daten indie Datenbank zurückgespeichert werden. Der Objektpufferansatz wird in Kapitel 6 noch weiter vertieft.

Für die VerwaltungversionierterObjektewurde eine Basisversionsverwaltung[HK89,KS91]implementiert,die fürjede Versioneines Objektes einen Repräsentanten vorsieht.DieVersionsbeziehungen werden dann durch Linkszwischenden Repräsentanten realisiert.Da komplexeObjekte(Moleküle)versioniertwerden, bei denen jede VersionmitVorgängernund NachfolgerninBasisobjekten (Atomen)überlappen kann, ist es wichtigzu wissen, welche Basisobjekte zu einer Version gehören. Daher sind zu allen diesen Basisobjekten Links von dem Repräsentanten aus eingerichtet.

Ander UniversitätKaiserslauternwirddas Wissensbankverwaltungssystem KRISYS[Ma89]entwickelt, das auch aufPRIMAbasiert. DerAnsatzzurAbbildungvonFrame-Modellenaufdas MAD-Modellwurde in[HMM87]näher beschrieben. Hiersei nursovieldazu gesagt, daß es dreiAtomtypengibt,die zur Modellierung von Frames, Slots und Aspekten dienen.

5. Nutzung des MAD-Modells durch die Anwendungen

Indiesem Kapitelwerden wirdiskutieren,wiedie imvorigenKapitelbeschriebenen Anwendungeneinzelne Konzeptedes MAD-Modellsnutzen, und wodie Unterstützungdurch das MAD-Modellverbessert werden könnte.

Nutzung der Konzepte

Die vom MAD-Modellunterstützte Behandlung nicht-redundanter (überlappender) komplexer Objekte istbesonders wichtig,wennsolche ObjektetypischfürdieAnwendungsind,was zumindestfürdie Anwendungen PRIMACHIP und TECHMO zutrifft.

Die dynamische Definition der Struktur der zu verarbeitenden Komplexobjekteermöglichtes, ein NetzvonBasisobjektenunterverschiedenen Gesichtspunkten zu betrachten. Dieswirdvonden Anwendungen ganz unterschiedlichgenutzt. Die Anwendungen PRIMACHIPund TECHMO(und vermutlich alle auf einem Objektpufferbasierenden Anwendungen)halten immerdieselbe “Richtung”bei der Molekültypdefinitionein, so daß eine Flexibilitätdieser Sicht hier keine Vorteilebringt.DieTMQL-Anwen-dung hingegen benutzt diese Eigenschaftdes MAD-Modellsinhohem Maße, umdie Abbildungder zeitbehafteten Operationen auf MQL-Anfragen zu realisieren.

Das Konzept der Rekursion bei der Molekültypdefinitionwirdvon allen Anwendungen genutzt. Dies zeigt, daß Rekursion auf dieser Ebene tatsächlich ein wichtiges Konzept darstellt.

Das Konzeptder qualifizierten Projektion , das aus konzeptionellerSicht eine notwendigeFunktionalitätrealisiert,wirdinkeinerder bisher erstelltenAnwendungengenutzt. Es existierenjedochÜberlegungen, die qualifizierte Projektion in der Versionsverwaltung einzusetzen [KS91].

Dieautomatische Herstellung der referentiellen Integrität wirdvon allen Anwendungengenutzt. Sie nimmtdem ProgrammierervieleexpliziteÄnderungsoperationen ab. Überhaupt scheint das Link-Kon-zept eine der meistbenutzten Eigenschaften des MAD-Modellszu sein. Allerdingswurde von Anwendungsseite oft der Wunsch geäußert, eine gewisse durch die Anwendungvorgegebene Ordnung auf den IDENTIFIER-Werteninnerhalbeines REFERENCE-Attributeszu garantieren, um damitbestimmte anwendungsspezifische Zusammenhänge zu modellieren(z.B.:der erste Wert eines bestimmten RE- FERENCE-Attributesist die linkeobere Ecke eines Rechtecks). Dies widersprichtnatürlicheiner systemseitigen Garantie der referentiellenIntegrität,wenn das System diese Ordnung nicht kennt oder nichtselbst berechnen kann. Eine Abhilfe,die ineinigenAnwendungenergriffenwurde,ist es, die referentielleIntegritätdoch immer“vonHand”herzustellen, und so eine systemseitige Änderung der REFE- RENCE-Attributwerte zu verhindern. Dies ist natürlich ein recht unsicherer Weg.

Diemolekülmengenorientierten Manipulationsoperationen werden vonden meisten Anwendungen nur für Ein-Atomtyp-Moleküle eingesetzt (vgl. Diskussion zu PROPAGATE in Kapitel 7).

KRISYSnutztnach der momentan verfolgtenAbbildungsstrategienurBasiskonzepte des MAD-Modells aus, wie in [De91] dargelegt wird.

Bessere Unterstützung

FüreinigeAnwendungenwärees wünschenswert, wennREFERENCE-Attributenichtimmernuraufge-nau einen Typzeigen müßten (polymorpheREFERENCE-Attribute).So sollz.B. in der TMQL-Anwen-dung das Atom,das den jeweilsaktuellenZustand eines Objektes darstellt,zu einem anderen Atomtyp gehören als die Atome,die die Geschichte des Objektsrepräsentieren. Daher muß die logische Beziehung “zeitlicherNachfolger”durch zwei REFERENCE-Attributerealisiertwerden, von den aber immer nur eines einen nicht-leerenWerthat. (DieZusicherung “nureines der beiden REFERENCE-Attribute hat einen nicht-leerenWert”istübrigens imMAD-Modellauch nichtformulierbar).Wünschenswert wäre hier, daß die logische Beziehung auch nur durch ein REFERENCE-Attribut realisiert wird.

Inder Modellierungdes VLSI-Entwurfsals Entity-Relationship-Diagrammin[Si89]trittein ähnlicherFall auf,indem einEntitygenau zu einemvondreimöglichenanderen Entitieseine Beziehunghat. Eindamit ganz verwandtes Problemfeldistdie fehlende Möglichkeit,imMAD-ModellGeneralisierungshierarchien zu spezifizieren(wiees auch in[Go91]gefordertwird).Allerdingslegt[De91]dar, daß KRISYSeine evtl. in das MAD-ModellintegrierteGeneralisierung nichtnutzen würde. So trittz.B. beim VLSI-Entwurfdie Notwendigkeitauf, ein Objektinden verschiedenen Entwurfsstufenzu speichern, die sich alle durch einen unterschiedlichen Informationsgehaltauszeichnen. Dies könnte sehr gut durch eine Generalisierungshierarchie modelliertwerden. Auch hier müßten Referenzen auf mehr als einen Typ verweisen können, denn als Bestandteildes Wertes eines REFERENCE-Attributs,das auf einen bestimmten Typ verweist,muß natürlichauch einIDENTIFIERerlaubtsein, der zu einem Atomeiner Spezialisierungdieses Typs gehört.

6. Modellabbildungsschicht und Transaktionskonzept

Wiebereits erwähnt,folgtPRIMAdem Konzeptder Datenbankkernsystem-Architektur.Der Kernrealisiert dabei an seiner Schnittstelledas MAD-Modell(vgl.Kapitel2). Die Modellabbildungskomponente basiert auf einem Objektpuffer,in dem die vom Datenbankkernsystem geliefertenKomplexobjekteabgespeichert werden. Die Anwendung lädt diesen Objektpufferdurch MQL-Anfragen(Checkout, vgl. [LP83,KDG87]),greiftdann auf die imObjektpuffergespeicherten Objektezu, manipuliertdiese gegebenenfalls,und beauftragtdann die Objektpufferverwaltungskomponente(PROPAGATE),die Änderungen indie Datenbank einzubringen(Checkin).Diese Architektursolldurch Bild6.1 verdeutlichtwerden.

UmdieimObjektpuffergespeicherten Objekteverarbeitenzu können, bietetdieObjektpufferverwaltung [HS89]die Möglichkeit,hierarchische Cursor auf den Daten zu definieren. Dadurch können Anwendungsprogramme einen navigierendenZugriffaufdieObjektedurchführen.Dabeikönnen dieDaten einmal als Molekülmengeangesehen werden (wiesie durch die MQL-Anfragegeliefertwerden), zum anderen aber auch ineiner Netzwerksichtähnlichder des Atomnetzes der Datenbank. Es ist möglich,die Ergebnisse mehrerer Anfragenineinem Objektpufferzu speichern; die Benutzungmehrerer Objektpuffer nebeneinander ist aber auch erlaubt. Diese ist allerdingsinsofernproblematisch,als die Objektpufferverwaltungsich der Abhängigkeitenzwischenden Daten inden einzelnen Objektpuffernbewußt sein muß. Sobald diese Daten überlappen (was schon der Fallist, wenn Daten ineinem ObjektpufferReferenzen auf Daten in einem anderen enthalten), müssen diese Daten durch die Objektpufferverwaltung

Adressierungskomponente

Speicherverwaltung

Anwendungs-Programmierschnittstelle

Objektpuffer

Kern-Zugriffskomponente Workstation-Seite

Host-Seite

MAD-Modell-Schnittstelle

Datenbankkernsystem PRIMA

Anwendung

Cursor-Verwaltung

private DB

Bild 6.1: Ein Anwendung setzt auf dem Objektpuffer auf, der wiederum mit PRIMA arbeitet [HPS89]

checkout

checkin

selbst oder durch das Anwendungsprogrammkonsistent gehalten werden, was im allgemeinen Fall nicht möglich zu sein scheint.

Das Verarbeitungsmodell,das mitder Einführungeines Objektpuffersunterstelltwird(einigeCheckout- Operationen am Beginn der Verarbeitung,lange Dauer der Verarbeitung,ein Checkin zum Abschluß) stelltnatürlichauch einige Anforderungenan ein geeignetes Transaktionskonzept[HHMM88].So müssen Daten, die durch Checkout ausgelagert wurden,vorder Veränderungdurch andere Anwendungen geschützt werden, damitdie Daten, die imObjektpufferenthalten sind, nichtinkonsistentwerden. Unser Transaktionskonzept sieht die Klammerungeines Verarbeitungsschrittes(Checkout(s) bis Checkin)in einer Transaktion(top-level-Transaktion)vor.Jedes Checkinund Checkout wirdineiner Sub-Transak-tiondieser Transaktionabgewickelt.BeiCheckoutwerden Sperren erworben,die nach Beendigungder Checkout-Transaktionan die top-level-Transaktionvererbt werden und somit der Checkin-Transaktion wieder zur Verfügung stehen.

Dieses Konzept muß natürlichauch die Verteilungder Arbeitauf mehrere Rechner (Workstationund Server-Rechner) berücksichtigen.Dies betrifftzum einen Loggingund Recovery(auch die lokalauf der Workstationausgeführte Arbeitmuß gesichert werden) - hier wurden entsprechende Check- und Savepoints eingeführt.Zum anderen soll die Arbeitauf der Workstationdurch einen Ausfalldes Server- Rechners nichtbehindertwerden (solange keinDatenaustausch mitder Datenbank stattfindensoll).Insbesondere sollnatürlichein Einbringender lokalenÄnderungen auch nach einem Ausfallund Wiederanlaufen des Server-Rechners möglichsein. Dazu müssen die von der Anwendungerworbenen Sperren einen solchen Systemausfall überleben, also persistent sein.

Ganz zwangsläufigmußten also Änderungen und Erweiterungenam klassischen Transaktionskonzept vorgenommen werden, um die Verarbeitungscharakteristikaeiner auf dem Objektpuffer-und Datenbankkernsystem-Ansatzbasierenden Anwendungengeeignet zu unterstützen. Imnächsten Kapitelsoll untersucht werden, inwieweitdies auch fürdas Datenmodell(das MAD-Modell)zutrifft,bzw.wiegutdas MAD-Modell diese Verarbeitungscharakteristika unterstützt.

7. Zusammenspiel von MAD-Modell,Objektpufferansatz und geschachtelten Transaktionen

Wirbetrachten das Zusammenwirkendes MAD-Modellszunächst mitder Objektpufferverwaltung,also die Unterstützung für das Laden und Propagieren des Objektpuffers,die das MAD-Modellbietet. Anschließend diskutierenwirdas Zusammenspiel des MAD-Modellsmitdem inPRIMAintegriertenTransaktionskonzept.

Unterstützung des Objektpufferansatzes durch das MAD-Modell

Der Objektpufferwirddadurch geladen, daß eine MQL-Anfragegestellt wird,und die von dieser gelieferten Daten inden Objektpuffereingelagert werden. Nunkönnen darauf hierarchische Cursor definiert werden. Solange man dabei die Molekülsichthat (das impliziert,daß der hierarchische Cursor eine Untermenge der gerichteten Linksbenutzt, die inden Daten enthalten sind),istdas völligunproblematisch, denn es wirdgenau auf der Strukturgearbeitet, die vom MAD-Modellund MQLgeliefertwird.Nun will man imObjektpufferaber auch die Netzwerksichtauf die Daten haben. Gewünscht ist es also, beliebig vielehierarchische CursorinbeliebigenRichtungenüber dem Atomnetzdefinierenzu können, das man durchIgnorierender Richtungder inder Molekülmengeenthaltenen Linkserhält.DieLinksinder Ergebnismenge sind aber gerichtet, das bedeutet, daß in den Strukturinformationenzu den Molekülenkeine Darstellungder Gegenrichtungen enthalten ist. Umalso eine Netzsichtzu erhalten, muß die Objektpufferverwaltungdie Werteder REFERENCE-Attributeinterpretieren.Diese können jedoch auch Referenzen enthalten, die nichtauf Daten imObjektpufferverweisen, nämlichdann, wenn sie auf Objekte zeigen, die durch die Anfrageausgeblendet wurden,mitder der Objektpuffergefülltwurde.DieObjektpufferverwaltung muß dies erkennen und entsprechend behandeln.

Dieser Ansatzder InterpretationvonREFERENCE-Attributenistnichtmehr praktikabel,wenn durchdie Anfrageneue Atomtypenentstehen (z.B. durch Anwendungdes Operators kartesisches Produkt oder durch Attributberechnungaus einem Ausdruck),weildie dann entstehenden neuen IDENTIFIER-Werte natürlichnichtinden REFERENCE-Attributenenthalten sein können, die inder Datenbank gespeichert waren. Nach der Definitiondes MAD-Modells“erben”die neuen Atomtypenaber die Linksihrer Ursprungsatomtypen. Aucheine qualifizierteProjektiongeht bei diesem Ansatzverloren.So istinBeispiel 2.5 beim Durchlaufender RichtungC-B-A nichtmehr erkennbar, daß zu c3 nur in einem der Moleküle ein Linkvon b3 aus führt,denn das REFERENCE-Attribut,das in der Datenbank gespeichert war und nun ein Attributder C-Atomeist, enthältdie IDENTIFIER-Werteallerursprünglich(vorder Auswertung der qualifiziertenProjektion)von dem C-Atomreferenzierten B-Atome.MolekülspezifischeStrukturunterschiede gehen also verloren.Dieselbe Argumentationgiltanalog fürRekursivmoleküle.Somitlassen sich zum Fülleneines Objektpuffersmit“Netzsicht”nur Anfragensinnvolleinsetzen, die auf diese “höheren” Konstrukte im MAD-Modell verzichten und nur Mengen einfacher Moleküle liefern.

Wennmehrere Anfragendazu benutzt werden, einen Objektpufferzu füllen,wirddie Lage noch schwieriger,fallssich die Anfragenvonden vorkommendenAtomtypenher überlappen, weilsich einzelne Atome dann inder Netzsichtnichtmehr einer bestimmten Anfragezuordnen lassen (Beispiel7.1). Auchin der Molekülsichtentstehen Probleme dadurch, daß Atome,die in mehreren Ergebnismengen vorkommen, mehrfach an den Objektpufferübermitteltwerden, und zwar sowohldie Daten, als auch die entsprechenden Verweise in der Struktursicht.

ZumEinbringender durch das Anwendungsprogrammgeänderten Daten indie Datenbank stehen drei MQL-Befehlezur Verfügung:INSERT, DELETE und UPDATE, die alleauf Molekülmengenarbeiten. Nun sind aber typischerweise die Änderungen, die die Anwendungan den Daten vorgenommen hat, nicht auf ein reines Einfügen,Ändern oder Löschen abzubilden, sondern sind eine Kombinationdieser drei Operationen. Umalso die Daten indie Datenbank einzubringen,muß die Objektpufferverwaltunggenau buchhalten,welcheAtomegeändert, eingefügt,oder gelöscht wurden.Daes vorkommenkann, daß Teile eines Molekülsgelöscht, neue Teileeingefügt,und andere modifiziertwurden, können die Änderungen nichtals homogene Manipulationsoperationen(d.h. nur entweder INSERT, DELETE oder UPDATE)

Beispiel 7.1: Einlagerung überlappender Daten durch mehrere Anfragen in den Objektpuffer

SELECT ALL
FROM A-B-C
WHERE A.groesse=7

Anfrage 1

SELECT ALL
FROM B
WHERE B.name="Erwin"

Anfrage 2

Wie kann die Objektpufferverwaltungnach dem Laden noch unterschieden, ob ein B-Atomdurch Anfrage1, Anfrage 2 oder beide in den Objektpuffer eingelagert wurde?

auf den zum Laden des Objektpuffersverwendeten Molekültypenbeschrieben werden. Vielmehrmüssen hierEin-Atomtyp-Molekültypenzur Anwendungkommen.Damitbesteht aber ein PROPAGATEnur noch aus einer MengevonatommengenorientiertenMQL-Befehlen,so daß dieimMAD-Modellangebo-tene Operationsmächtigkeit nicht genutzt wird. Bereits in [HS89]wurde darauf hingewiesen, daß die Nutzungder Operationen INSERT, DELETE und

UPDATE mitexpliziterWertangabe zusätzlichzu PROPAGATEdem Objektpufferansatzinsofernwider-

spricht, als zum einen das Prinzipdes einen Checkin am Ende der top-level-Transaktionverletztwird und zum anderen der Inhaltdes Objektpuffersinvalidiertwerden kann (weiler nichtmehr mitdem Inhalt der Datenbank übereinstimmt).

Berücksichtigung des Transaktionskonzeptes durch das MAD-Modell

Nach dem Transaktionskonzeptwerden Sperren lange, d.h., über MQL-Operationenhinweggehalten. Wenn nun eine AnwendungDaten ändern möchte, ohne Gefahr zu laufen, daß diese Änderung zum Checkin-Zeitpunktscheitert, muß sie diese Daten miteiner X-Sperrebelegen. Da dieSperren imDatenbanksystemkern verwaltet werden (für alle Anwendungen), muß diese X-Sperre beim Datenbanksystemkern angefordert werden. Dazu gibt es nun keine andere Möglichkeit,als beim Lesen der Daten bereits zu spezifizieren,daß diese Daten (möglicherweise)geändert werden sollen: DurchErgänzung vonSELECT umFOR UPDATE werden füralleAtome,dieinder Ergebnismolekülmengevorhanden sind, X-Sperrenangefordert. Hierbeibesteht die Gefahr, daß vielzu vieleX-Sperrenangefordert werden, da die Anwendungja nichtunbedingtalle gelesenen Moleküleinallen ihrenTeilenändern möchte. Es gibt jedoch innerhalbeiner MQL-Anfragekeine Möglichkeit,nur bestimme Teilemiteiner X-Sperrezu belegen. Weiterhingibtes keine Möglichkeit,den Sperrmodus vonDaten zu ändern, ohne sie neu zu lesen. Andererseitsisteine Trennungder SperranforderungvonMQL-Anweisungenauch problematisch,denn dann müßte die Anwendungzunächst Sperren anfordern,um dann die Molekülmengenzu lesen. Andererseits weiß sie erst nach dem Lesen der Molekülmenge, welche Daten sie überhaupt berührt. WeitereProbleme hinsichtlichder Sperren seien nur kurzerwähnt:Es scheint wegen der dynamischen Definitionvon Molekültypenin Anfragennichtmöglichzu sein, auf Molekülebenezu sperren. Das bedeutet, daß füralleineinem Molekülenthaltenen Atomeeinzelne Sperren angefordert werden müssen. Dieautomatische Herstellungder referentiellenIntegritätbewirkt,daß neben einem Atom,dessen RE- FERENCE-Attributvom Anwender geändert wurde, auch die REFERENCE-Attributein allen nun zusätzlichoder nichtmehr referenzierten Atomengeändert werden müssen. Wenn das kleinsteSperrgranulateinAtomist,dann verhinderteine solche Änderung des REFERENCE-Attributeseine gleichzeitige Änderung eines normalen Attributwertesin diesem Atom,die ansonsten problemlos erlaubt werden könnte.Es solltedaher überlegtwerden, ob ein Sperren auf feinerenGranulaten (Attributen)oder anderen Granulaten (Links und “Kernatome”) sinnvoll sein kann.

8. Zusammenfassung

ImRahmen dieses Aufsatzes sollte eine erste Beurteilungdes Molekül-Atom-Datenmodells,wie es in PRIMAimplementiertist, versucht werden. Zielwar es dabei, ineiner ArtZwischenbilanzfestzustellen, welcheKonzepteimMAD-Modellsichals besonders hilfreicherwiesen haben, und wokleinereoder größere Änderungen angebracht wären. Insbesondere sollte eine erste Bewertungder Unterstützungdes

Objektpufferansatzes erfolgen, da dieser von einer VielzahlkünftigerAnwendungen adaptiert werden wird.Zusammenfassend läßt sich feststellen, daß mitdem MAD-Modellein mächtiges und komplexes Datenmodellgeschaffen wurde, dessen größte Stärke inder dynamischen Definitionund Verarbeitung komplexer Objekte liegt. Am Modell selbst gibt es nur kleinere Verbesserungsvorschläge.

Wendet man den in[HS91]fürobjektorientierteDatenmodelleaufgestellten Maßstab auf das MAD-Mo-dellund seine Anfragesprache MQLan, so zeigt sich, daß die dort formuliertenAnforderungenweitgehend erfüllt sind:

• Deskriptivität: MQL ist eine deskriptive mengenorientierte Anfragesprache.

• Abgeschlossenheit und Adäquatheit:MQL-AnfragenliefernMolekültypen(Mengen von Molekülen desselben Typs),so daß dieAbgeschlossenheit gegeben ist.DieAdäquatheitbesagt, daß dieErgebnisse von Anfragendie gesamte Modellierungsmächtigkeitdes Modellsausnutzen. Auchdies ist in MQL der Fall.

• Orthogonalitätistimwesentlichengegeben. Insbesondere istdieAnforderungerfüllt,daß überalldort, woein Molekültypstehen darf,auch eine Anfrageerlaubtist.Andererseitsistes nichtmöglich,Anfrageergebnisse direktin der Datenbank abzulegen. Hiersollte stärker formalisiertwerden, unter welchen Voraussetzungen und mitwelchen SprachmittelnAnfrageergebnisse wieder in die Datenbank eingebracht werden können.

• AndereKriterienaus [HS91]lassen sichteilweisenichtanwenden oder schwer beurteilen(z.B.entfällt die Betrachtung von Vererbungshierarchien, da diese vom MAD-Modell nicht unterstützt werden).

Betrachtet man nun die Nutzung der Möglichkeiten,die das MAD-Modellbietet, durch die inzwischen realisierten Anwendungen, so kann man zwei Klassen unterscheiden:

DiejenigenAnwendungen,dieohne Nutzungeines Objektpuffersdirektaufdem MAD-Modellaufgesetzt sind, nutzen die mächtigenOperationen des Datenmodellsebenso wiedie Dynamikder Molekültypdefiniton intensiv.

DieAnwendungenjedoch,dieaufeinemObjektpufferbasieren, nutzen nureinfacheGrundkonzeptedes MAD-Modells,insbesondere das Link-Konzept.Aufdie Dynamikinder Objekttypdefinitionwirdweitgehend verzichtet.Aus der Sicht dieser Anwendungenwerden “komplexe”Operationen (wiez.B. qualifizierte Projektion) imDatenmodellnichtbenötigt.Beider Untersuchungder MöglichkeitIntegritätsbedingungen zu formulieren, kommt [De91] zu einem analogen Schluß.

Eingroßes Problem liegtdarin,daß imObjektpufferwiedereine netzwerkartigeSichtauf die Daten gewünscht wird,wie sie in der Datenbank vorliegt,in den Ergebnissen von MQL-Anfragenjedoch nicht. Man kann durchaus die Auffassung vertreten, daß die Objektpufferverwaltungmit ihrer Schnittstelle selbst wiedereine (vonMQLverschiedene) Realisierungdes MAD-Modellsist, zumindest was die Dynamikder Objektdefinitionund den Aufbauauf Netzwerkeangeht. Es stelltsich also die Frage, ob das MAD-ModelldierichtigeSchnittstellefürdas Datenbankkernsystem ist,wenninder WorkstationeinObjektpufferzum Einsatz kommt.Insbesondere wäre es wünschenswert, Atomnetzeals solche zwischen Datenbank und Objektpufferaustauschen zu können. Die Auswahlüber einen Molekülmechanismus scheint jedoch sinnvollzu sein. Auswahl-und Verarbeitungseinheitsolltenalso unterschieden werden. Insbesondere muß untersucht werden, ob nicht folgende Erweiterungen zu einer adäquateren Unterstützung des Objektpufferansatzes führen:

• Das Zulassen mehrerer Wurzelnbei der Molekültypdefinition.DieAuswahlgeschieht also weiterhin durch Navigationüber einem gerichteten Graphen. Diese Navigationstartet jedoch bei jeder Wurzel des Graphen. Vonmehreren Wurzelnerreichbare Molekülteilewerden nicht-redundantindie Ergebnismenge aufgenommen und die so entstehende Netzstruktur wird repräsentiert.

• Das ErlaubenvonNicht-Kohärenz.AlsErweiterungder ersten Punktes kann erlaubtwerden, daß der durch die verschiedenen Wurzelder Molekültypdefinitionbeschriebene Ausschnittdes Datenbankschemas nicht zusammenhängend sein muß. Ferner könnte auf die Forderung verzichtet werden, daß das Ergebnis einer Anfrage eine Menge in sich zusammenhängender Moleküle sein muß.

• AlsKonsequenz aus dem vorigenPunkt muß dann der Informationsgehalteiner Anfrageantwortneu definiertwerden. DieAntwortkann vermutlichkeine Informationenmehr über die zur Auswertungder Anfrage verwendeten Moleküleliefern. Andererseits können die Atome der Ergebnismenge dann auch mitungerichteten Links(statt wie bisher mitgerichteten analog zur Molekültypdefinition)vernetzt sein.

Indiesem Zusammenhang muß auch darüber nachgedacht werden, wiekomplexdieOperationeninder Workstationbei Existenzeines ObjektpuffersimVergleichzu denen auf der Workstationnoch sein können. DieFrage ist also, ob ineiner Workstation/Server-Architekturnichtdie “komplexeren”Operationen auf der Workstation ausgeführt werden (vgl. [De91]).

Es zeigt sich weiterhin,daß einigen Anwendungendie ModellierungsmächtigkeitimMAD-Modellnicht genügt. So werden flexiblere(polymorphe)Referenzen und die Möglichkeitzum Aufbaueiner Generalisierungshierarchie über Atomtypen und Linktypen gefordert.

Schließlich bestehen noch größere Anbindungsproblemedes MAD-Modellsan das zur Anwendung kommende Transaktionskonzept. Diese Probleme entstehen anscheinend aus einem nicht gut angepaßten Sperrkonzept. Andererseits ist es schwierig,Anwendungenauf “höheren”Objektenzu synchronisieren,solange Objekteinjeder Anfragedynamischneu definiertwerden können und außerdem überlappend sein können.

EineReihe anderer Systemaspekte, die sich aus dem Einsatz eines Objektpuffersergeben, wurdenbisher nichterwähnt,so z.B.die Frage, ob indiesem Fallenoch ein Systempufferbenötigtwird.Diese Fragen sprengen jedoch den Umfang dieses Beitrags.

Danksagung

Ich danke meinen KollegenChristophHübel,WolfgangKäferund Dr.Bernhard Mitschangsowie Prof. Dr.Härder,die mirwertvolleHinweisezur Verbesserung frühererVersionendieses Aufsatzes gegeben haben.

Referenzen

Ca86 Carey, M.J., et al: The Architectureof the EXODUSExtensible DBMS,in: Proc. of the Int.

Workshop on Object-Oriented Database Systems, Asilomar, 1986, S. 52-65.

Da86 Dadam, P., et al:ADBMSPrototypeto Support Extended NF^2 Relations:AnIntegrated View on Flat Tables and Hierarchies,in:Proc. of the ACMSIGMODConf.,Washington,1986, S. 356-367.

De91 Deßloch, St.: Handling Integrityin a KBMSArchitecture for Workstation/Server Environments, in:Proc. GI-Fachtagung“DatenbanksystemeinBüro,Technikund Wissenschaft”,IFB 270, Kaiserslautern, 1991, S. 89-108.

Go91 Gorchs, Th.:AdäquatheitimFORMAD-Modellals eine Voraussetzung zur Datenbankunterstützung fürwissensbasierte Systeme, in:Proc. GI-Fachtagung“DatenbanksystemeinBüro, Technik und Wissenschaft”, IFB 270, Kaiserslautern, 1991, S. 126-139.

Hä87 Härder,T.:Database Support forEngineeringApplications,in:Proc. Int.Workshopon Information in Manufacturing Automation, Dresden, 1987.

HHMM88Härder,T., Hübel,C., Meyer-Wegener,K.,Mitschang,B.:Processing and Transaction Concepts for Cooperation of Engineering Workstations and a Database Server, in: Data and Knowledge Engineering 3 (1988), S. 87-107, 1988.

HHPZ88 Härder, T., Hübel, C., Pahle, H., Zimmermann,G.: Ansätze zur DB-Unterstützungfür den VLSI-Entwurf,Sonderforschungsbereich 124, Bericht 31/88, Universität Kaiserslautern, 1988.

HK89 Hübel, C., Käfer, W.: Modellierung und Handhabung versionierter Objekte, Sonderforschungsbereich 124, Bericht 26/89, Universität Kaiserslautern, 1989 HMM87 Härder, T., Mattos, N., Mitschang,B.: Abbildungvon Frames auf neuere Datenmodelle, in:

Proc. 11th German Workshop on Artifical Intelligence, Geseke, IFB 152, 1987. HMMS87 Härder,T.,Meyer-Wegener,K.,Mitschang,B.,Sikeler,A.:PRIMA- ADBMSPrototypeSupporting Engineering Applications, in: Proc. of the 13th VLDB, Brighton, 1987, S. 433-442.

HPS89 Hübel,C., Paul, R., Sutter, B.:Technische Modellierungund DB-gestützteDatenhaltung-ein Ansatz für ein durchgängiges, integriertes Produktmodell,Zentrum rechnergestützter Ingenieursysteme, Bericht 6/89, Universität Kaiserslautern, 1989.

HR85 Härder,T.,Reuter, A.:ArchitekturvonDatenbanksystemen fürNon-Standard-Anwendungen, in: Proc. GI-Fachtagung “Datenbanksysteme in Büro, Technik und Wissenschaft”,IFB94, Springer Verlag, 1985, S. 253-286.

HS89 Hübel, C., Sutter, B.: VerarbeitungkomplexerObjekte in Ingenieuranwendungen, Zentrum rechnergestützter Ingenieursysteme, Bericht 5/89, Universität Kaiserslautern, 1989.

HS91 Heuer, A.,Scholl,M.H.:PrinciplesofObject-OrientedQuery Languages, in:Proc. GI-Facht-agung “Datenbanksysteme in Büro, Technik und Wissenschaft”,IFB 270, Kaiserslautern, 1991, S. 178-197.

KDG87 Küspert, K., Dadam, P., Günauer, J.: Cooperative Object BufferManagement in the Advanced InformationManagement Prototype, in: Proc. of the 13th VLDB,Brighton,1987, S. 483-492.

KRS90 Käfer,W.,Ritter,N.,Schöning,H.:SupportforTemporalData byComplexObjects, Proc. Int.

Conf. on Very Large Data Bases VLDB 90, Brisbane, Australia, 1990, S. 24-35. KS91 Käfer,W.,Schöning,H.:Mappinga VersionModelto a Complex-ObjectData Model,submitted for publication.

Li87 Linnemann, V. et al.: Design and Implementationof an Extensible Database Management System SupportingUser DefinedTypes and Functions,IBMGermany, HeidelbergScientific Center, Report No. TR 87.12.011, 1987.

Lo85 Lockemann,P.C., et al:Anforderungentechnischer Anwendungenan Datenbanksysteme, in:

Proc. GI-Fachtagung“DatenbanksystemeinBüro,Technikund Wissenschaft”,IFB94,Springer Verlag, 1985, S. 1-26.

LP83 Lorie,R.A.,Plouffe,W.:ComplexObjects and TheirUse inDesign Transactions, in:Proc. of the AnnualMeetingDatabase Week “EngineeringDesign Applications”,San Jose, 1983, S. 115-121.

Ma89 Mattos,N.:AnApproachto KnowledgeBase Management - Requirements, KnowledgeRepresentation, and Design Issues, Dissertation, Universität Kaiserslautern, 1989.

Mi88 Mitschang, B.: Ein Molekül-Atom-Datenmodellfür Non-Standard-Anwendungen, IFB 185, Springer Verlag, 1988.

Mo81 Moss, J.E.B.: Nested Transactions - AnApproachto ReliableDistributedComputing,Ph.D.

Thesis, Dep. of ElectricalEngineering and Computer Science, Massachusetts Institute of Technology, 1981.

Pa87 Paul, H.B.,et al:Architectureand Implementationofthe DarmstadtDatabase KernelSystem, in: Proc. ACM SIGMOD Conf., San Francisco, 1987, S. 196-207.

Schö89 Schöning, H.:IntegratingComplexObjects and Recursion, in:Proc. 1st Int.Conf.on Deductive and Object-Oriented Databases DOOD 89, Kyoto, Japan, 1989, S. 535-554.

Schw86 Schwarz, P., et al: Extensibilityin the STARBURSTDatabase System, in: Proc. of the Int.

Workshop on Object-Oriented Database Systems, Asilomar, 1986, S. 85-92. Si89 Siepmann, E.: Eine objektorientierteDatenbankmodellierungfürden VLSI-Entwurf,in:Proc.

GI-Fachtagung Datenbanksysteme in Büro, Technik und Wissenschaft, BTW89, Zürich, Schweiz, 1989, S. 289-294.

SS86 Schek, H.J., Scholl,M.H.:The RelationalModelwithRelation-ValuedAttributes,in:Information Systems, Vol. 2, No. 2, 1986, S. 137-147.

St86 Stonebraker, M.:Inclusionof New Types in RelationalData Base Systems, in: Proc. 2. Int.

Conference on Data Engineering, Los Angeles, Ca., 1986, pp. 262-269.