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Kurzfassung

Strukturell objektorientierte Datenbanksysteme bieten die Mdglichkeit zur direkten Modellierung und
Verarbeitung komplexer Objekte, die sich aus elementaren Objekten zusammensetzen. Mit der Entwick-
lung von deskriptiven, mengenorientierten Anfragesprachen stellt sich auch fur diese Systeme, wie flr
die relationalen Systeme, die Frage nach der Unterstiitzung der Anfragebearbeitung durch angepalite
Verarbeitungsmodelle, Zugriffspfade und Optimierungsmalnahmen.

Ein wesentlicher Kostenanteil bei der Bearbeitung komplexer Objekte besteht aus der Interpretation und
dem Verfolgen von Referenzen, die Beziehungen zwischen elementaren bzw. komplexen Objekten mo-
dellieren. Eine grundlegende Basisoperation ist dabei der Aufbau einfach strukturierter Objekte, mit de-
nen sich dann komplexere, z.B. rekursive oder netzwerkartige Objekte zusammensetzen lassen. Diese
Basisoperation wird in der vorliegenden Arbeit genauer untersucht. Die aus relationalen Systemen be-
kannten Konzepte zur Anfrageverarbeitung kénnen dazu nicht ibernommen werden, da die Beziehun-
gen zwischen Objekten dort durch Wertgleichheit von Attributen ausgedriickt und die Verknipfungen
von Relationen durch Verbund-Operationen realisiert werden. In der hier betrachteten Umgebung wer-
den Beziehungen dagegen direkt modelliert und verarbeitet.

Am Beispiel des Non-Standard-Datenbanksystems PRIMA, in dem aufgrund seiner strukturellen Objek-
torientierung und seiner deskriptiven, mengenorientierten Anfragesprache das oben geschilderte Verar-
beitungsproblem auftritt, werden Verfahren zum Aufbau einfach strukturierter Objekte entwickelt. Aus-
gehend von einem sehr einfachen, aber auch ineffizienten Verarbeitungsmodell wird ein erweitertes Mo-
dell aufgestellt, das sehr flexibel auf unterschiedliche Datenbankzustédnde und Anfrageformulierungen
reagieren kann, um so eine optimale Ausfuhrung zu gewahrleisten. In dieses Modell werden unter-
schiedliche Aspekte der Zugriffspfadunterstiitzung, insbesondere die Clusterung komplexer Objekte, in-
tegriert. Dartber hinaus werden Probleme bei der parallelen Bearbeitung der Objekte untersucht.
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1. Einleitung

Strukturell objektorientierte Datenbanksysteme (SODBS) haben sich in den vergangenen Jahren als ge-
eignete Datenverwaltungssysteme in den sogenannten Non-Standard-Anwendungen erwiesen. Im Ver-
gleich zu relationalen Systemen, die vor allen Dingen die konventionellen Anwendungsklassen durch
eine effiziente Verarbeitung grof3er homogener Datenmengen unterstiitzen, bieten SODBS die Mdglich-
keit zur direkten Modellierung und Verarbeitung komplexer Objekte, wie sie z.B. in Entwurfsanwen-
dungen und der Wissensverarbeitung benotigt werden.

Wahrend fur relationale Systeme eine fundierte Theorie sowie langjéhrige Implementierungserfahrung
mit Verarbeitungsalgorithmen existieren, sind diese fir SODBS nur ansatzweise vorhanden. Dies zeigt
sich vor allem bei der Anwendungsunterstiitzung durch adaquate Anfragesprachen. Fir relationale Sy-
steme gibt es mit SQL eine standardisierte, mengenorientierte und deskriptive Anfragesprache. Bemu-
hungen, eine solche Sprache fiir (strukturell) objektorientierte Systeme zu entwickeln und zu standardi-
sieren, sind noch nicht abgeschlossen und Gegenstand der Forschung [HS91, AWS92, Ki93]. Ihre Not-
wendigkeit ist aber unumstritten, und erste Sprachvorschlage sind bereits umgesetzt [Ca94, De90].

Einhergehend mit diesen Entwicklungen deskriptiver Sprachen treten Fragen nach angemessenen Ver-
arbeitungsmodellen und geeigneten Umsetzungen der Anfragen in konkrete Verarbeitungsplane auf.
Dabei sind Probleme der Optimierung und der Verarbeitungsunterstitzung durch angemessene Speiche-
rungsstrukturen sowie der Ausnutzung von Parallelitat zu berticksichtigen. Aufgrund der direkten Mo-
dellierung von Beziehungen zwischen Objekten durch Referenzen ergeben sich im Vergleich zu relatio-
nalen Systemen andere Verarbeitungsmuster und Algorithmen.

In diesem Aufsatz werden verschiedene Strategien zum Aufbau komplexer Objekt aus elementaren
Basisobjekten im SODBMS PRIMA [Sch93] vorgestellt und bewertet. PRIMA bietet mit MQL eine de-
skriptive, mengenorientierte Anfragesprache, die, vergleichbar zu SQL, in der FROM-Klausel die Spe-
zifikation des Typs der aufzubauenden komplexen Objekte, in der WHERE-Klausel die Einschrankung
der Ergebnismenge sowie in der SELECT-Klausel die Projektion einzelner Teile der Ergebnisobjekte
ermoglicht. In dieser Arbeit konzentrieren wir uns auf solche Anfragen, die in der FROM-Klausel nur
baumartig strukturierte Objekttypen beschreiben. Anfragen diesen Typs lassen sich in einer Basisopera-
tion des verwendeten Verarbeitungsmodells, dem AEM-Operator (Aufbau Einfacher Molekule), be-
rechnen. Die damit aufgebauten Objekte kdnnen in speziellen Operationen, die in diesem Aufsatz aber
nicht weiter betrachtet werden sollen, zu komplexeren Objekten, z.B rekursiver oder vernetzter Objekt-
typen zusammengesetzt werden.

Um einen notwendigen Begriffsapparat fur die folgenden Diskussionen zur Verfligung zu stellen, wird
im 2. Kapitel eine kurze Einfuhrung in das PRIMA-System gegeben. Im 3. Kapitel werden der AEM-
Operator, ein einfaches Verarbeitungsmodell sowie die Schwachpunkte dieses Modells diskutiert. In den
folgenden Kapiteln werden diese Schwachpunkte durch ein Verarbeitungsmodell beseitigt, das durch
eine an die gegebene Qualifikationsbedingung angepaldte Verarbeitung, durch Ausnutzung von Zugriffs-
pfaden und parallele Verarbeitungsstrategien eine optimale Bearbeitung des AEM-Operators ermég-
licht. AbschlieRend erfolgen eine Zusammenfassung der Ergebnisse dieser Arbeit und ein Ausblick auf
weitere Untersuchungen.

Verwandte Arbeiten

Da die hier untersuchte Fragestellung schon in einer Reihe von Arbeiten betrachtet wurde, muf3 eine Ein-
ordnung und Abgrenzung erfolgen. Die Grundlage der vorliegenden Arbeit bilden die in [Sch94, Sch93]
beschriebenen Probleme und deren Losungsansatze bei der Anfrageverarbeitung in PRIMA. Von den
dort erarbeiteten Strategien wird die Verarbeitung des AEM-Operators hier wesentlich verfeinert und
konkretisiert. Zusatzlich beriicksichtigen wir hier die parallele Abarbeitung eines AEM-Operators. Dazu



untersucht diese Arbeit, welche algorithmischen Varianten fur die Bearbeitung eines AEM-Operators
notwendig und sinnvoll sind. Dabei wird dargestellt, wodurch die Anwendbarkeit einzelner Varianten
eingeschrankt werden. Darliberhinaus werden Heuristiken fur eine vollstandige Spezifikation des AEM-
Operators und dabei existierende Freiheitsgrade vorgestellt. Es ist kein Ziel dieser Arbeit, ein Kosten-
modell zu entwickeln, mit dem verschiedene Verarbeitungsplane bewertet werden kénnen. Ein solches
Modell wurde bereits in [Sch93] vorgestellt und mufite fir die hier vorgestellten Erweiterungen ange-
pafdt und erweitert werden.

Bei unseren Betrachtungen gehen wir von einem Datenmodell aus, das im GegensatzzznateN\F

modell [PSS87] nicht nur die in diesem Aufsatz behandelten hierarchischen, sondern auch rekursive und
vernetzte Strukturen direkt modelliert. Im Gegensatz zu DASDBS [SPS90] werden hierarchische Struk-
turen in PRIMA aber nicht automatisch auch in den zugrundeliegenden Speicherungsstrukturen zusam-
menhangend abgespeichert. Die in DASDBS realisierte Single-Scan Schnittstelle versucht hierarchische
Objekte, die auch direkt in den Speicherungsstrukturen zusammenhangend abgespeichert werden, mit
einem einzigen Scan tber diesen Speicherungsstrukturen zu lesen. Diese Eigenschaft kann hier aufgrund
der anderen Verarbeitungsalgorithmen und Speicherungsstrukturen nicht immer garantiert werden. Dies
ist nur durch eine zusatzliche Speicherungsstruktur méglich, bei deren Nutzung sich fir den AEM-Ope-
rator folglich eine Reihe von Ahnlichkeiten ergeben. Im Vergleich zu [MPP93] bendtigen wir die dort
beschriebenen Mechanismen zur dynamischen Definition von Beziehungen zwischen Objekten, die dort
auf der Basis relationaler Technologie mittels der vorhandenen Verbund-Operationen ausgewertet wer-
den, nicht. Dort ist eine direkte Modellierung der Beziehungen nicht mdglich.

Eine Reihe von Arbeiten hat sich mit Speicherungsstrukturen und Zugriffspfaden fiir komplexe Objekte
beschaftigt [KM90, Be94, KVC88, TRS93, JS90, HT94]. Im Gegensatz zu diesen Arbeitengeht es hier
um die algorithmische Beschreibung von Verarbeitungsstrategien. Selbstverstandlich missen dabei die
vorhandenen Speicherungseigenschaften bertcksichtigt werden, wobei wir uns auf die von PRIMA an-
gebotenen Strukturen konzentrieren. In dieser Arbeit betrachten wir wie auch [KGM91] und [KCB87]
die Beschreibung der auf den zugrundeliegenden Speicherungsstrukturen aufbauenden Algorithmen. Im
Gegensatz zu diesen Arbeiten beruht unser System allerdings auf einer weitgehend datenflul3gesteuerten
Architektur, die insbesondere den parallelen Aufbau komplexer Objekte ermdglicht. Die in [KKW88]
vorgestellten Verfahren zur Anfrageverarbeitung in OODBMS entsprechend weitgehend unseren einfa-
chen, spater verbesserten, Verfahren. Allerdings kommen wir durch eine detailliertere Betrachtung der
Randbedingungen zu anderen Heuristiken flr die genaue Spezifikation. Die Umsetzung der Ausfiihrung
geschachtelter Anfragen oder Pfadausdrticke von Programmen mit geschachtelten Schleifen in eine Al-
gebra, in der diese Konstrukte dann durch Verbund-Operationen aufgeldst werden kénnen, wie z.B. in
[SAB94] spielt hier keine Rolle. Ahnliche Arbeit wird in vorhergehenden Schritten der Anfragetiberset-
zung und -transformation durchgefuhrt, die auf3erhalb dieses Aufsatzes liegen. Die dabei definierten
AEM-Operatoren werden hier als gegeben betrachtet. Im Vergleich zu [KD91] werden allgemeinere
Anfragetypen betrachtet. Wahrend dort besonders die Ausnutzung von Pfadindexen als besonderer Spei-
cherungsstruktur zum Aufbau komplexer Objekte fir Anfragen untersucht wird, wird hier ein anfra-
geunabhéngiges, allgemeingultiges Modell erarbeitet, das die Spezifikation und Ableitung mdglichst
optimaler Abarbeitungsplane erlaubt.

2. PRIMA

In diesem Abschnitt wird ein kurzer Uberblick tiber die fiir die folgende Diskussion wesentlichen Kon-
zepte des PRIMA-Systems gegeben. Ausfihrlichere Informationen kénnen z.B. [Mi88, Ge94, SS90]
entnommen werden.



2.1 Datenmodell

PRIMA ist ein sogenanntes strukturell objektorientiertes Non-Standard-Datenbanksystem, das auf dem
Molekiil-Atom-Datenmodell (MAD) basiert [Mi88]. Es ermdglicht die direkte Verarbeitung von kom-
plexen Objekten, den sogenanntdolekilen. Molekiile setzen sich aus den einfachen Basisobjekten
des Modells, del\tomen, die ihrerseits durclttribute beschrieben werden, zusammen. Dabei besitzt
jedes Atom einen systemweit eindeutigen Objektidentifier (Kalemtifier ) und gehdrt eindeutig zu ei-
nemAtomtyp. Beziehungen zwischen Atomen eines oder verschiedener Atomtypen werden in soge-
nannterReferenzattributen mit Hilfe der Identifier direkt modelliert. Dabei werden Referenzen grund-
satzlich symmetrisch definiert, d.h., zu einem Referenzattribut vom Atomtyp A zum Atomtyp B gibt es
immer auch ein entsprechendes Referenzattribut vom Atomtyp B zum Atomtyp A, so dal3, wenn es eine
Referenz vom Atom al vom Atomtyp A zum Atom b1 vom Atomtyp B gibt, es auf jeden Fall auch eine
Referenz von bl zu al gibt. Diese Symmetrie der Referenzen wird von PRIMA garantiert. Durch einen
Molekiltyp (kurz: MT) wird der strukturelle Aufbau von Molekilen, bestehend aus den beteiligten
Atomtypen und Referenzattributen beschrieben. Jedes Molekil besitzt ein eind&Mtigeedatom

vom ebenso eindeutigaVurzelatomtyp des zugehdrigen Molekiltyps; beide zeichnen sich dadurch
aus, daf} sie die einzigen Atome/der einzige Atomtyp sind, die nicht von anderen Atomen/Atomtypen
referenziert werden.

2.2 Verarbeitungsmodell

Die Anfrageverarbeitung in PRIMA 1aR3t sich durch ein zweistufiges Modell beschreiben. Das Datensy-
stem fUhrt die Umsetzung der deskriptiven, molekilmengenorientierten Anfragen auf die atommengen-
orientierte Schnittstelle des Zugriffssystems aus. Dazu wird eine Anfrage in Giperatorgraphen
Ubersetzt, dessen Knoten Operationen der Verarbeitungsalgebra [Sch93] und dessen Kanten dem resul-
tierenden DatenfluR zwischen den Operatoren entsprechen. Dabei bilddEMe®perator den Basi-
soperator der Algebra, der vom Zugriffssystem Atommengen anfordern kann und daraus Molekiile ein-
facher, d.h. baumartig hierarchischer Molekultypen aufbauen kann. Sofern dies nicht explizit anders
klargestellt wird, sind im folgenden mit dem Begriff Molekiiltyp nur solche einfachen Molekiltypen ge-
meint. Der Aufbau vernetzer oder rekursiver Molekultypenwird durch spezielle Operatoren durchge-
fuhrt. Die Ausnutzung von parallelen Verarbeitungsstrategien wird dabei durch eine datenflul3gesteuerte
Abarbeitung der Operatoren ermdglicht [Ge94].

2.3 Zugriffspfadstrukturen

Das Zugriffssystem bietet eine atommengenorientierte Schnittstelle zum Lesen und Andern von homo-
genen Atommengen. Durch auf diesen Atomen entscheidbare Qualifikationsbedingungen sowie durch
eine Menge von Atomidentifiern kann die Ergebnismenge von Leseanforderungen eingeschrankt wer-
den. Mit Hilfe verschiedener Zugriffspfadstrukturen (siehe Abb. 1) unterstitzt das Zugriffssystem ein
effizientes Lesen von Atomen. Neben eiBaisisspeicherungsstruktur die alle Atome eines Atomtyps
zusammenhangend verwaltet, werden auch konventionelle Zugriffspfadstrukturgmi-&éume und
Sortierordnungen angeboten.

Darlber hinaus kénnesstomcluster definiert werden [SS89], die die redundante, zusammenhéngende
Abspeicherung aller Atome eines Molekiils von einem einfachen Molekiiltyp erlauben. Durch geeignete
Retrievalfunktionen wird mit diesen Atomclustern der haufige Zugriff auf Molekule des gleichen Mo-
lekiltyps effizient unterstitzt. Dektomcluster_Scanermdglicht das Lesen aller Atome einer angege-
benen Menge von Atomtypen, die in einem konkreten Atomcluster vorhanden sind. Dabei kénnen eine
Projektionsliste fur die Auswahl einzelner Attribute und eine Identifierliste zur Einschréankung der rele-
vanten Atome angegeben werden. Zusatzlich ermoglichAtenclustertyp_Scaneine Auswertung



komplexerer Bedingungen auf einem zusammenhangend abgespeicherten Molekil, so daf3 nur solche
Molekiile aus dem Cluster in der weiteren Verarbeitung betrachtet werden missen, die diese Bedingung
erfillen. Ebenso wie bei der Single-Scan-Schnittstelle des DASDBS-Projektes kdnnen mit diesen Ope-
rationen ganze Molekile durch einen einzigen Scan Uber diese Speicherungsstruktur gelesen werden.
Allerdings handelt es sich hier in PRIMA um eine optionale, redundante Speicherungsstruktur, die nicht
fur alle (dynamisch) in Anfragen spezifizierten Komplexobjekttypen vorhanden ist. Die zur Aktualisie-
rung dieser Speicherungsstrukturen benétigte Zeit wird durch geeignete parallele Verarbeitungsstrategi-
en moglichst klein gehalten.

Datenbankschema: A Beispieldatenbank:

B/ \C C/b/‘ \%\bf, bg by

by by cyc3 by €4 Cs by bg bg

Abbildung der Atome in die Basisspeicherungsstruktur:

Segment 1| a; a ag ay Segment 2;| b1 bs by | | bzbgby | | by bghbg

Segment 3:| €1 C2 C3 Cs4 Cs

Abbildung der Molekiile vom Molekiltyp A-C in die Atomclusterspeicherungsstruktur:

Segment n:| @1 C1 azC2C3 83C4 Cs Ay CyCs

Abb. 1: In PRIMA verfiigbare und fur diese Arbeit relevante Speicherungsstrukturen

3. Der AEM-Operator

Nachdem nun die grundlegenden Begriffe erlautert wurden, kann der bereits erwdhnte AEM-Operator
im Detail vorgestellt werden. Dazu werden in Abschnitt 3.1 seine Funktionalitat sowie Anforderungen

an seine Realisierung beschrieben. Anschliel3end wird anhand eines einfachen Beispiels ein erstes allge-
meines Verarbeitungsmodell vorgestellt, das eine Reihe von konzeptionellen Schwachen aufweist, die
in den folgenden Kapiteln behoben werden.

3.1 Allgemeines

Der bereits im 2. Kapitel kurz vorgestellte AEM-Operator hat die Aufgabe, Molekile aufzubauen, die
einem einfachen MoleklltypAEM-MT ) angehdren und angegebene Bedingungen erfillen. Dies ent-
spricht der Bearbeitung von Anfragen vom Typ “SELECT S(M) FROM M WHERE Q(M)”, wobei M

der AEM-MT, Q(M) eine auf diesem Molekiiltyp entscheidbare Bedingung und S(M) die zu erfolgende
Projektion sind. Beim Aufbau der Molekiile bedient sich der Operator der vom Zugriffssystem angebo-
tenen Funktionen und Zugriffspfade, um die Atome aus den Speicherungsstrukturen zu lesen, die fir die
Bedingungsauswertung bzw. fur den Aufbau der sich qualifizierenden Ergebnismolekile benétigt wer-
den.

Im Rahmen der Anfrageverarbeitung sind folgende Ziele bei der Entwicklung von Verarbeitungsstrate-
gien fur diesen Operator wesentlich:

(1) die gesamte Ergebnismenge soll mdglichst schnell vollstandig bestimmt werden und
(2) die einzelnen Ergebnisse sollen moglichst schnell aufgebaut werden.

Wahrend sich der erste Punkt von selber erklart, mul der zweite motiviert werden. Wie bereits erwahnt,
stellt der AEM-Operator eine Grundfunktion in der Anfrage-Verarbeitung dar. Die dort erzeugten Mo-
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lekiile werden in komplexeren Anfragen, die das obige Muster sehr einfacher SELECT-Anfragen ver-
lassen, durch weitere Operatoren verarbeitet. Eine datenflu3getriebene Architektur, die mittels Pipe-
lining Parallelitat zwischen den Operatoren ausnutzt, soll das Gesamtergebnis der Anfrage mdglichst
schnell berechnen [Sch93]. Dieses Pipelining kann aber nur dann funktionieren, wenn entsprechend ge-
eignete, d.h. gleichmafiige Eingabestrome erzeugt werden, die von den AEM-Operatoren (Blattoperato-
ren, siehe 2.2) ausgehen. Deshalb mul3 der AEM-Operator die einzelnen Ergebnismolekiile mdglichst
schnell und auch gleichméRig produzieren.

3.2 Ein erstes (einfaches) Verarbeitungsmodell

Die bisher erlauterten Begriffe und die Problemstellung der Aufgabe werden nun anhand eines einfachen
Beispiels kurz erlautert. Mit Hilfe dieses Beispiels wird ein erstes, sehr einfaches Verarbeitungsmodell
vorgestellt, das als Ausgangsmodell fir weitere Verfeinerungen dient.

Fur unser Beispiel sei ein stark vereinfachter Ausschnitt aus einer Entwurfsdatenbank fir den VLSI-
Chip-Entwurf gegeben (siehe Abb. 2). Die Funktionalitat einer Zelle Z wird durch ihre Spezifikation Sp
formal beschrieben. Eine Dokumentation D enthalt eine Beschreibung des Entwurfsprozesses. Sowohl
die Spezifikation als auch die Dokumentation werden verantwortlich von (mdglicherweise verschiede-
nen) Angestellten A erstellt. Die letztendlich gefertigte Zelle wird durch eine Realisierung R beschrie-
ben, deren zellenunabhangige Fertigungsparameter, wie z.B. die Technologie T, explizit modelliert wer-
den. Schlief3lich werden hierarchische Beziehungen zwischen Zellen bzw. zwischen verschiedenen Rea-
lisierungen mit reflexiven Beziehungen auf den Atomtypen Z (enthélt, geht_ein_in) und R (besteht_aus,
ist_bestandteil von) modelliert. Auf dieser Datenbank werde eine einfache Anfrage gestellt, die alle
Zellen, die einen 2-Bit Addierer realisieren, zusammen mit ihrer Dokumentation, ihrer Spezifikation und
ihrer Realisierung sowie der dazu verwendeten Technologie extrahieren, sofern als Technologie MOS-
FETs benutzt werden.

Fur den Aufbau der zu erzeugenden Molekile sind eine Vielzahl von Algorithmen denkbar. Die einfa-
chen Algorithmen lassen sich nach folgenden Kriterien klassifizieren:

- Anforderungsgranulat
Atomorientierte Leseauftréage fordern vom Zugriffssystem einzelne Atome an, die als Bestandteile des
aufzubauenden Molekiils gelesen werden missen. Dagegen berlicksichtigen atommengenorientierte
Algorithmen immer die Gesamtheit oder eine Teilmenge der zu lesenden Atome eines Atomtyps.

- Bearbeitungsgranulat
Ebenso wie die Atomanforderungen fur Molekule atom- oder atommengenorientiert erfolgen kénnen,
kann die Erzeugung der Molekiile selber molekil- oder molekilmengenorientiert erfolgen. Molekiil-
orientierte Algorithmen bearbeiten die aufzubauenden Molekile isoliert voneinander, wahrend mole-
kilmengenorientierte Verfahren gleichzeitig mehrere oder sogar alle Molekule betrachten.

Datenbankschema: Anfrage: Abarbeitungsplan:

SELECT ALL (Z.name =
FROM Z-(R-T, Sp, D) >-bit-addierer)
R/ WHERE (Z.name = 2-bit-addierer) '(A'\|'Nt|)3eze|chun _
C SP D AND (T.bezeichnung = mosfet); F\"/!\ 97

./ aaehy

T A
Abb. 2: Beispiel flr einen AEM-Operator




- Verarbeitungsreihenfolge
Aufgrund der baumartigen Molekiltypstrukturen kénnen Depth-first- und Breadth-first-Strategien un-
terschieden werden. Depth-first-Strategien versuchen, einzelne Teilmolekile méglichst schnell zu
konstruieren. Breadth-first-Strategien bauen die Molekile dagegen atomtypweise auf, indem sie in der
entsprechenden Reihenfolge alle Atome zu einem Atomtyp im betroffenen Molekiil lesen.

Die vorgestellten Kriterien sind zueinander orthogonal und allgemeingultig, d.h., sie kénnen fir jede
konkrete Operatorspezifikation unabhéngig voneinander betrachtet werden und sind fiir alle méglichen
AEM-MT anwendbar. Dabei entsprechen die molekulorientierten Verfahren der nested-loop Methode
und die molekilmengenorientierten der sort-domain Methode aus [KKW88]. Die beiden tbrigen Krite-
rien werden dort nicht berticksichtigt. In Abb. 3 werden beispielhaft drei Algorithmen skizziert, ohne im
letzten Detail das Anforderungsgranulat fur die Atomanforderungen festzulegen. Wéahrend die beiden
ersten Varianten ((a) und (b)) einzelne Molekiile in Depth- bzw. Breadth-first-Ordnung aufbauen, arbei-
tet der dritte Algorithmus (c) molekilmengenorientiert in einer Breadth-first-Strategie. Eine mengenori-
entierte Depth-first-Variante, vergleichbar zu (c), ist nattrlich auch maoglich.

@ Moleklorientiert, Depth-first:

WHILE noch ein Wurzelatom da
WHILE noch referenzierte Atome
zu lesen
baue fir sie rekursiv die
betroffenen Teilmolekiile auf
END;
baue Molekil auf und gebe es aus,
falls es die Bedingung erfullt;
END;

@ Molekulorientiert, Breadth-first:

(Q Molekilmenge, Breadth-first:

WHILE noch ein Wurzelatom da
REPEAT
bestimme alle noch zu lesenden
Atome, die von den bisher
gelesenen referenziert werden,
und lese sie;
UNTIL alle Atome gelesen
baue Molekil auf und gebe es aus,
falls es die Bedingung erfillt;

lese alle Wurzelatome;
REPEAT
bestimme alle noch zu le-
senden
Atome, die von den bisher
gelesenen referenziert werden,
und lese sie alle;
UNTIL alle Atome gelesen
baue Molekile auf und gebe sie

aus, falls sie die Bedingung er-
fullen;

END;

Abb. 3: Beispielhafte Algorithmen fir den AEM-Operator

Aus Griinden, die im folgenden genauer beschrieben werden, kdnnen allein nach diesen Kriterien ent-
worfene Verarbeitungsstrategien allerdings kein gutes Leistungsverhalten aufweisen. Dabei lassen sich
die einzelnen Griinde in drei Problemklassen einteilen.

3.2.1 Fehlende Anpassung der Strategien an die gegebenen Qualifikationsbedingungen

(1) Die bisher beschriebenen Verfahren bertcksichtigen in der WHERE-Klausel spezifiéstigk-

tionen, die erst nach einem vollstandigen Molekllaufbau ausgewertet werden, tberhaupt nicht. Dies ist
bei sich nicht qualifizierenden Molekllen natirlich unsinnig, wenn die Bedingung bereits zu einem fri-
heren Zeitpunkt auswertbar ist. In vielen Fallen ist es aufrund des gegebenen AEM-MT und der gege-
benen Bedingung tberhaupt nicht notwendig, das gesamte Molekl zu betrachten, da oft ein Ausschnitt
aus dem AEM-MT gendgt, nach dessen Aufbau die Bedingung in jedem Fall entscheidbar ist (im Bei-
spiel Z, R und T). Die Ubrigen Teile (Sp, D) tragen nichts zur Bedingungsauswertung bei. Deshalb sollte
im Abarbeitungsplan genauer als bei den allgemeinen Strategien festgelegt werden kénnen, wie die Mo-
lekiile aufgebaut werden und wann Bedingungen ausgewertet werden sollen.

(2) Die oben dargestellte Problematik kann auf einzdleibedingungen erweitert werden, wenn diese
bereits zur endgultigen Auswertung fihren kénnen. In diesem Fall kann es sinnvoll sein, zunachst nur
die zur Auswertung einer Teilbedingung bendtigten Teilmolekile aufzubauen. So sollten z.B. in einer
mit AND verknipften Bedingung diejenigen Molekulteile zuerst aufgebaut werden, deren zugehorige



Teilbedingung schneller zu einer Disqualifikation des Molekiils fiihrt. So kénnen aufgrund einer frih-
zeitigen Disqualifikation unnétige Leseoperationen fiir andere Atome eingespart werden.

3.2.2 Fehlende Ausnutzung von Zugriffspfaden

(3) Die bisherige Beschreibung der Operatorverarbeitung bericksichtigt noch keine Zugriffspfade.
KonventionelleZugriffspfade (z.B. B*-Baum, Grid-File), die das Lesen von einzelnen Atomen unter-
stutzen, kdnnen einfach integriert werden, indem ihre Nutzung beim Aufruf an das Zugriffssystem spe-
zifiziert wird. Anders verhalt es sich bei zusammenhangender Abspeicherung der Atome einzelner Mo-
lekile in Atomclustern, deren gezielte Nutzung im AEM-Operator spezifizierbar sein mul3. Sie unter-
stutzen in besonderer Weise die molekdlorientierten Aufbauverfahren. Eine entsprechende Clusterbil-
dung der Atome nach ihrer Zugehdorigkeit zu Molekulen in der Basisspeicherungsstruktur, d.h., zu einem
Molekiil gehérende Atome eines Atomtyps werden auch dort zusammenhangend abgespeichert, ist nor-
malerweise nicht mdglich, so dal3 der Molekulaufbau hierdurch nicht unterstiitzt werden kann. Erstens
ist die notwendige eindeutige Zuordnung eines Atoms zu einem Molekil in der Regel nicht gegeben, da
ein Atom Uber verschiedene (oder gleiche) Referenzattribute zu unterschiedlichen Molekilen gehdren
kann. Im Beispiel kbnnen z.B. mehrere Realisierungen zu unterschiedlichen Zellen trotzdem die gleiche
Technologie verwenden. Zweitens kann sich die zusammenh&ngende Abspeicherung nur an einem ein-
zigen Referenzattribut orientieren. Man beachte die Analogie zum Netzwerkmodell, in dem die Abspei-
cherung von Member-Records in einem Set als Cluster auch nur fiir einen Settyp maéglich ist. Allerdings
kann dort ein Member-Record nur in einer Set-Auspragung eines Settyps enthalten sein, wahrend ein
Atom in unserer Umgebung durch die direkte Modellierung der n:m-Beziehungen Uber ein
Referenzattribut durchaus in Beziehung zu mehreren Atomen stehen kann.

3.2.3 Fehlende Ausnutzung von Parallelitat

(4) Atomorientierte Leseoperationen erzeugen gegeniiber atommengenorientierten Anforderungen auf-
grund der héheren Anzahl an Leseauftragen wesentlich mfwedatzaufwand. Zusatzlich erschweren sie

dem Zugriffssystem eine sinnvolle Ausnutzung von Parallelitat, weil alle Leseauftrage dort unabhéangig
voneinander ankommen und so auch nur kontextfrei bearbeitet werden konnen. Dies kann zwar parallel
geschehen, aber aufgrund der unkontrollierten Ausfiihrung kénnen inhaltliche Zusammenhéange, z.B.
Anforderungen verschiedener Atome, die in derselben Seite liegen, nicht genutzt werden. Somit miissen
Seiten nach einer zwischenzeitlichéardréngung aus dem Puffer ggf. wiederholt angefordert werden.

Bei atommengenorientierten Anforderungen kann das Zugriffssystem dagegen parameter- und datenab-
hangig entscheiden, wie die Anforderung bearbeitet werden soll unBeitchingund parallele Ver-
arbeitungsstrategien einsetzen. Dabei ist es mdglich, auch inhaltliche Zusammenhéange bei der Anforde-
rung mehrerer Atome zu berucksichtigen.

(5) Das fur die Atomanforderungen dargestellte Problem I&Rt sich auf den molekul- bzw. molekilmen-
genorientierten Molekulaufbau Ubertragen. Die molekulorientierten Algorithmen kénnen sehr leicht die
Lokalitat der Seitenzugriffe im Zugriffssystem zerstéren, da eine Seite im ungiinstigsten Fall bei jedem
Molekil einmal gelesen wird, wenn jedes Atom in der Seite zu einem anderen Molekul gehdrt. Dies
fuhrt in der Regel zu schlechten Antwortzeiten bei Leseanforderungen an das Zugriffssystem, die sich
auch auf die Antwortzeit fir die gesamte Anfrage auswirken. Bei einer molekilmengenorientierten Ver-
arbeitung, wie z.B. Variante (c) in Abb. 3, werden dagegen alle in einer Seite liegenden Atome der be-
trachteten Molekilmenge zusammen angefordert, so daf3 diese Seite nicht wiederholt eingelesen werden
mul3.

(6) Das soeben geschilderte Problem tritt bei moleklilmengenorientierten Verfahren nicht auf. Aufgrund
folgender Probleme stellen sie aber auch keine allgemeingultige Lésung dar. Zunédchst kommen sie un-
serer Forderung nach moglichst gleichmafiiger Produktion der Ergebnisse nicht nach (siehe 3.1), weil
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alle Ergebnismolekille erst gegen Ende der Operatorausfuihrung fertiggestellt werden, so dal’ das ange-
strebtePipelining nicht mehr sinnvoll ausgenutzt werden kann. Nur im Falle sehr kurzer Pipelines, in
denen die auf den AEM-Operator folgenden Operatoren weniger Zeit zur Verarbeitung der Molekiile be-
nétigen, ist die Antwortzeit fur die Bearbeitung des AEM-Operators das alleinige Optimierungskriteri-
um. Desweiteren kénnen s@&peicherplatzprobleme auslosen, wenn erst grofe Mengen von Teilmole-
kilen aufgebaut werden, die dann aufgrund von sehr selektiven Bedingungen nicht mehr bendtigt wer-
den. In diesem Fall fihrt eine externe Zwischenspeicherung der Teilmolekile zu hohen Ein-/Ausgabe-
kosten.

(7) In den vorgestellten Verfahren werden die fir ein Molekil bendtigten Atome unbedingt gelesen.
Aufgrund der vernetzten Strukturen innerhalb desselben und zwischen verschiedenen Molekilen, die
durch die direkte Modellierung von n:m-Beziehungen Uber die Referenzen entstehen, kann es aber sein,
daR Atome bereits beim Aufbau des aktuellen bzw. anderer Molekiile gelesen wurden. In diesem Fall ist
einmehrfacheg esen desselben Atoms zu vermeiden, sofern der Aufwand fir ein entsprechendes Vor-
gehen kleiner ist als der Aufwand fur das Mehrfachlesen.

(8) Wenn schlie3lich die Untersuchungen nicht mehr auf einen einzelnen AEM-Operator beschréankt
werden, sondern auf die Menge aller AEM-Operatoren in einem Operatorgraphen erweitert wird, soll
auch dabeinehrfache$ esen eines Atoms aus der Datenbank effektiv verhindert werden. Dies ist dann
notwendig, wenn der gleiche Atomtyp mit unterschiedlicher Bedeutung an verschiedenen Stellen im Er-
gebnismolekiiltyp der Anfrage vorkommt, z.B., wenn er von verschiedenen Atomtypen referenziert, und
in verschiedenen AEM-Operatoren behandelt wird. Der Zusatzaufwand fiir dieses Vorgehen sollte aber
wiederum eingespart werden, wenn aufgrund der Datencharakteristik klar ist, daf’ keine oder nur sehr
wenige Atome mehrfach benutzt werden.

Wie die hier skizzierten Probleme gel6ést werden kdnnen, wird in der folgenden Diskussion genauer un-
tersucht. Dabei werden unabhangige Teilprobleme getrennt voneinander betrachtet. Wir beginnen mit
einer Untersuchung verschiedener Typen von Qualifikationsbedingungen und deren Behandlung im
AEM-Operator (Probleme 1 und 2, Kapitel 4). AnschlieBend wird die Nutzung verschiedener Zugriffs-
pfade, insbesondere der Atomcluster, erdrtert (3, 5). Danach werden Fragen der Parallelitét in der AEM-
Operator-Ausfuihrung betrachtet (4-8, 6). Die in diesen Abschnitten erzielten Ergebnisse fuhren zu ei-
nem allgemeinen Verarbeitungsmodell fiir den AEM-Operator.

4. Strategien zum Molekulaufbau

Wie im vorangegangenen Abschnitt bereits dargestellt wurde, ist es sinnvoll, die in der WHERE-Klausel
spezifizierbaren Bedingungen naher zu untersuchen. An diese Bedingungen angepalite Verarbeitungs-
algorithmen erlauben eine Entscheidung der Bedingung, ohne die fir diese Entscheidung tberfliissigen
Atome lesen zu mussen.

Grundsatzlich entsteht bei der beschriebenen Verfahrensweise allerdings folgender Zielkonflikt. Einer-
seits soll moglichst wenig unnétige Arbeit geleistet werden, wenn sich Molekile nicht qualifizieren, d.h.
Teile, die nicht zur Entscheidung der Bedingung benétigt werden, sollen auch nicht bearbeitet werden.
Andererseits sollen die Molekiile méglichst schnell aufgebaut werden, d.h., bei sich qualifizierenden
Molekiilen sollen unabhéangige Teilmolekile parallel aufgebaut werden. Um dieses Problem zu l6sen,
ist datenabhangig von Fall zu Fall zu unterscheiden, welche Strategien angewandt werden sollen. Als
Grundlage fir diese Entscheidung dienen dem Optimierer Statistiken Uber Werteverteilungen der Attri-
bute und die Struktur der vorliegenden Bedingung.
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Fir eine weitere Betrachtung klassifizieren wir zunachst mogliche (Teil-) Bedingungen, die im folgen-
den Ausdrticke genannt werden, wenn nicht unterschieden wird, ob es sich um die ganze Bedingung oder
um Teilbedingungen handelt:

- Einatomtyp-Ausdriicke
Hierbei handelt es sich um Ausdriicke, die auf einem einzelnen Atomtyp im AEM-MT entschieden
werden konnen, z.B. (WHERE Atomtyp1.Attributl > 3) oder (WHERE EXISTS Atomtypl).

- Mehratomtyp-Ausdriicke
Diese Ausdriicke sind nicht auf Atomen eines einzelnen Atomtyps entscheidbar, sondern sie betreffen
mehrere Atomtypen, z.B. (WHERE Atomtypl.Attributl > Atomtyp2.Attributl).

- quantifizierte Ausdriicke
Sofern dies nicht ausdriicklich vom Anwender in der WHERE-Klausel geschieht, werden noch nicht
guantifizierte Atomtypen in PRIMA existentiell quantifiziert. Neben dem existentiellen Quantor
(EXISTS) sind auch noch der universelle Quantor (FOR_ALL) sowie einige Spezialquantoren
(EXISTS_AT_LEAST n, EXISTS_AT_MOST n und EXISTS_EXACTLY n) verfugbar.

Fur alle Bedingungen gilt notwendigerweise, daf3 sie auf dem AEM-MT auswertbar sind. Der kleinste
Ausschnitt aus einem Molekiiltyp, der alle in einem Ausdruck Q referenzierten Atomtypen umfaf3t, wird
im folgenden AusdrucksmolekiltydMT ) genannt. Der kleinste AMT, der die Wurzel des AEM-MT
enthalt, wird wurzelbasierter AusdrucksmolekultypAMT ) genannt. Die Erweiterung eines AMTs zu
einem wAMT besteht einfach aus der Hinzunahme aller Atomtypen und Referenzattribute auf dem Pfad
(d.h. den Atomtypen und den Referenzattributen) von der Wurzel des AEM-MTs zur Wurzel des AMTs.
Offensichtlich besteht der AMT bei Einatomtyp-Ausdriicken nur aus diesem Atomtyp, bei einem Ein-
atomtyp-Ausdruck auf der Wurzel besteht auch der wWAMT nur aus dem Wurzelatomtyp. Im Beispiel
von Abb. 2 besteht der WAMT zum Ausdruck (T.bezeichnung = mosfet) aus den Atomtypen Z, R und
T und den benutzten Referenzattributen.

4.1 Top-down-Strategie

Wenn, wie gefordert, in Abhangigkeit von der Bedingung das unnétige Lesen fir die Bedingungsaus-
wertung nicht bendtigter Atome vermieden werden soll, geniigen die allgemeinen Breadth-first- und
Depth-first-Strategien nicht mehr. Aus diesem Grund wird nun ein etwas erweitertes Modell vorgestellt,
das diese Forderung besser erflillt. Dabei werden wie bisher, ausgehend von der Wurzel, Molekulteile
aufgebaut, die zur Auswertung der Bedingung bendtigt werden.

Im Gegensatz zu den einfachen bereits beschriebenen Strategien, die die Bearbeitungsreihenfolge impli-
zit enthalten, wird die Reihenfolge jetzt im Molekiltypgraphen explizit durch eine Reihenfolgenummer

fur jeden Atomtyp festgelegt. Atomtypen mit der gleichen Nummer kénnen auch gleichzeitig angefor-
dert werden. Somit kennzeichnen die Nummern verschiedene Phasen des Molekulaufbaus, wobei eine
Phase mit der Phasennummer (i+1) erst dann beginnen darf, wenn die Phase i beendet ist. Dabei ist eine
Phase i dann beendet, wenn keine Atome mit der entsprechenden Phasennummer mehr zu lesen sind und
die gegebene Bedingung ausgewertet wurde. Falls die Bedingung noch nicht entschieden ist, wird die
Bearbeitung mit der ndchsten Phase fortgesetzt. Ansonsten konnen die Ergebnismolekle, fir die die Be-
dingung zu TRUE ausgewertet wurde, bedingungsunabhangig fertiggestellt werden.

Ausgehend von der Wurzel, die die Phasennummer 1 bekommt, wird so eine Reihenfolge festgelegt, in
der die Atome der Atomtypen bearbeitet werden. Dabei darf die Phasennummer eines referenzierenden
Atomtyps im Molekultyp nie grél3er sein, als die irgendeines seiner referenzierten Atomtypen. Wie eine
korrekte Phaseneinteilung definiert werden kann, wird im folgenden Abschnitt beschrieben. Zur
lllustration enthalt Abb. 4 fiir den einfachen AEM-MT aus unserem Beispiel verschiedene Verarbei-
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Abb. 4: Beispiele fur die Top-down-Phaseneinteilungen

tungsreihenfolgen, wobei a) die Breadth-first-Strategie, b) die Depth-first-Strategie und c) eine an die
Bedingung angepalite Reihenfolge festlegt. In c) werden in der ersten Phase die Z-Atome gelesen, die
den ersten Teil der Bedingung (Z.name = 2-bit-addierer) erfullen. In der anschlieRenden 2. Phase werden
nur noch fir diese Wurzelatome die Teilmolekiile R-T aufgebaut. Auf den so aufgebauten Teilmoleku-
len wird dann auch der zweite und letzte Teil der Bedingung ausgewertet, so daf3 nur noch fiir die qua-
lifizierten Molekule in der abschlieRenden 3. Phase die noch fehlenden zum Molekll gehérenden Atome
gelesen werden mussen. Aufgrund des vom Wurzelatomtyp zu den Blattern gerichteten Molekilaufbaus
wird dieses Verfahren Top-down-Strategie genannt.

4.1.1 Phaseneinteilung

Um fiir konkrete AEM-Operatoren gezielt Phaseneinteilung spezifizieren zu kénnen, benétigen wir
allgemeine Regeln, die im folgenden hergeleitet werden sollen. Dazu betrachten wir eine Qualifikations-
bedingung Q, die aus mehreren mit UND bzw. ODER verkniipften Ausdrick@éto@junktionen/Dis-
junktionen) besteht. Zu jeder, @ehort ein WAMT;, der fir die Auswertung aufgebaut werden muf3. Die

hier vorgenommene Untersuchung der Bedingung Q kann rekursiv auf die einzglieert@agen wer-

den, so dal3 das folgende Verfahren hierarchisch von der ganzen Bedingung bis zu nicht weiter zerleg-
baren Ausdriicken angewandt werden kann. Aus diesem Grund spielt eine Normalisierung der Bedin-
gungen in eine konjunktive oder disjunktive Normalform fur die weiteren Untersuchungen keine Rolle,
da beide Verkniupfungsoperatoren betrachtet werden missen. Aufgrund der unterschiedlichen Verkniip-
fungssemantik muf3 aber zwischen Konjunktionen und Disjunktionen unterschieden werden.

Bei einer Konjunktion von Ausdrucken ist die Bedingung dann nicht erfillt und ihre Auswertung kann
abgebrochen werden, wenn ein Ausdruck nicht erfilllt ist. Um also unnétige Arbeit zu vermeiden, ist es
sinnvoll, die einzelnen Ausdriicke sequentiell auszuwerten, d.h. die einzelnepsélidentiell aufzu-

bauen und anschlieBend den Ausdrugla@zuwerten. Zur Festlegung der Reihenfolge, in der die ein-
zelnen Qbearbeitet werden, mul3 der Optimierer fur jede€ne Selektivitat &, also die Wahrschein-
lichkeit, mit der Q zu FALSE ausgewertet wird, und die Kostepyfi fiir den Aufbau der Teilmolekule

vom AMT; (z.B. die Anzahl der zu lesenden Seiten) betrachten. Dazu werden statistische Informationen
aus den Metadaten der Datenbank genutzt, die hier aber nicht ndher betrachtet werden sollen. Eine allei-
nige Berlcksichtigung der Selektivitdten gendgt nicht, da fur die einzelnen Teilbedingungen in der Re-
gel unterschiedlich gro3e AMBufgebaut werden mussen. Dies kann dazu fuhren, daf3 es gunstiger ist
eine Teilbedingung mit geringerer Selektivitat, die einfach und kostengiinstig ausgewertet werden kann,
einer anderen Teilbedingung mit héherer Selektivitat aber sehr hohem Berechnungsaufwand vorzuzie-
hen. Da es gilt, den Gesamtaufwand im Falle der Disqualifikation des Molekdls zu minimieren, wird ein
Ausdruck Q vor einem Ausdruck Qausgewertet, wennggKami > SoifKamtj, d-h., je hoher die Se-
lektivitat und je geringer die Kosten zum Molekulaufbau fur einen Ausdrycki@so friher wird dieser
Ausdruck betrachtet. Die Bestimmung dej; 8nd Kyyi soll hier nicht weiter beschrieben werden, sie

ist in [Sch93] enthalten.

Bei Disjunktionen ist die Behandlung wesentlich einfacher. Da eine Bedingung erst dann zu FALSE ent-
schieden wird, wenn alle Ausdriicke zu FALSE ausgewertet wurden, mussen in jedem Fall alle AMT
aufgebaut werden. Aus diesem Grund konnen alle Ausdriicke und; Atallel betrachtet werden.
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Selbstverstéandlich kann eine weitere Bedingungsauswertung entfallen, sobald der Ausdruck zu TRUE
ausgewertet wurde. Falls alle zur Bedingungsauswertung benétigten Teilmolekile auch zur Ausgabe der
Anfrage gehdren, wird mit diesem Verfahren keine unnoétige Arbeit durchgefiihrt. Anders verhalt es
sich, bei nicht auszugebenden Molekiilteilen. In diesem Fall ist ein zur konjunktiven Verknipfung éahn-
liches Vorgehen notwendig, mit dem Unterschied, dal3 die Ausdriicke mdéglichst frith zu TRUE ausge-
wertet werden sollen. Sobald der Ausdruck zu TRUE ausgewertet wurde, brauchen die Molekdlteile, die
nicht ausgegeben werden, auch nicht mehr aufgebaut werden.

Eine nach diesen Kriterien erstellte Phaseneinteilung beschreibt eine Abarbeitungsreihenfolge, die nur
in geringem Mal3e zu unnétiger Arbeit beim Aufbau von Molekiilen fuhrt, da die Disqualifikation und

die Qualifikation moglichst friih entschieden werden, so dal3 nach der Entscheidung der Bedingung nur
noch die auszugebenden Molekiilteile aufgebaut werden missen. Allerdings erweist sich die strikte
Trennung der Phasen, also die Ausfilhrung von Phase i+1 erst nach vollstandiger Beendigung der Phase
i, zu restriktiv. Aufgrund von Zusammenhangen in den Bedingungen, die bei der Phaseneinteilung ver-
lorengehen, konnen Teile der Phase i+1 schon bearbeitet werden, nachdem bestimmte Teile der Phase i
bearbeitet worden sind, aber die gesamte Phase i noch nicht beendet ist. Es sei beispielsweise eine Be-
dingung der Form ((QAND Q,) OR Q) gegeben. @habe eine hohere Selektivitat als @hd Q; habe

einen deutlich héheren Berechnungsaufwand als die beiden anderen Ausdriicke. Schlieflich sollen alle
fur die Bedingungsauswertung bendtigten Teilmolekile auch projiziert werden. Mit diesen Eigenschaf-
ten sowie den bisher vorgestellten Kriterien zur Phaseneinteilung wergdend; in der ersten Phase

und Q in der zweiten Phase behandelt {(@ND Q,) parallel mit @, Q; vor Q,). Mit der Bearbeitung

von Q wird gewartet, bis auch £mit ihrem hohen Berechnungsaufwand beendet ist. Dies ist aber nicht
unbedingt notwendig, da{¥chon nach Beendigung von, Qearbeitet werden kann, was i.a. zu einer
Reduzierung der Antwortzeit fihrt. Um dieses zu erméglichen, werden diese Prazedenzbeziehungen (im
Beispiel zwischen Qund Q) ebenfalls in die Strategiebeschreibung aufgenommen und die bisherige
strikte Phaseneinteilung aufgehoben. Eine Phase i+1 kann nun bereits begonnen werden, wenn in der
Phase i ein gemal einer Prazedenzbeziehung festgelegter Atomtyp bereits vollstandig bearbeitet wurde.

Insgesamt ergibt sich somit der in Abb. 5 dargestellte rekursive Algorithmus firr die Phaseneinteilung in
einem AEM-Operator. Eingabe sind der aktuell betrachtete Ausdruck Q sowie die Phasennummer, mit

PROCEDURE Definiere_Phaseneinteilung ( Q : Bedingung;
phn : Phasennummer;
VAR maximale_phn : Phasennummer);
BEGIN
IF (Q nicht weiter zerlegbar) THEN
alle Atomtypen des zu Q gehérenden AEM-MT werden in Phase phn bearbeitet, sofern sie nicht
duch eine andere Teilbedingung bereits eine Phasennummer haben, die kleiner als phn ist.
IF maximale_phn < phn THEN maximale_phn := phn END;
ELSIF (Q zerlegbar in ODER-verknupfte Q;) THEN
Fir alle Q;: Definiere_Phaseneinteilung(Q;, phn, maximale_phn);
ELSE
sortiere alle Q; nach (Sqi/Kagm-mTi);
in sortierter Reihenfolge fir alle Q;:
Definiere_Phaseneinteilung(Q;, phn, maximale_phn);
kennzeichne Reihenfolge mit vorhergehendem AEM-MT,_;;
phn := maximale_phn + 1;
END;
END Definiere_Phaseneinteilung;

Abb. 5: Algorithmus zur Phaseneinteilung fur den Top-down-Molekilaufbau
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der dieser Ausdruck begonnen wird. Der Algorithmus vermerkt bei jedem Atomtyp im AMT dessen
Phasennummer sowie die oben vorgestellten Prazedenzbeziehungen. Nach der vollstandigen Ausfih-
rung des Algorithmus bekommen alle noch nicht behandelten Atomtypen die niedrigste, noch nicht ver-
gebene Phasennummer; dabei handelt es sich um die Atomtypen, die nichtin der Bedingung vorkommen
und nicht auf den Pfaden von der Wurzel zu solchen Atomtypen liegen. Diese abschlieRende Phase ent-
spricht dem Vervollstandigen derjenigen Molekiile, die sich gemal der gegebenen Bedingung
qualifiziert haben, um die noch fehlenden Atome. Zu beachten sind mégliche Uberlappungen bei sol-
chen Atomtypen, die in mehreren AMTen auftreten. In diesen Fallen werden die Atome in der Phase mit
der niedrigsten auftretenden Phasennummer gelesen und zur Bedingungsauswertung benutzt (siehe Abb.
6 Beispiel 2).

Das hier vorgestellte Verfahren zur Einteilung des Molekilaufbaus in verschiedenen Phasen kann noch
an einigen Stellen weiter verfeinert werden. Beispielsweise werden bisher einzelne Konjunktionen vol-
lig isoliert voneinander betrachtet. Um die Antwortzeit zu reduzieren, kdnnen sie aber auch sinnvoll par-
allel berechnet werden, wenn die Ausdriicke nur eine geringe Selektivitat aufweisen, so daf’ die Gesamt-
bedingung mit hoher Wahrscheinlichkeit zu TRUE ausgewertet wird.

4.1.2 Phasenabarbeitung

Die bisherige Phaseneinteilung orientiert sich ausschlie3lich an den von Bedingungen betroffenen
Atomtypen und betrachtet noch nicht die Ausflihrung der einzelnen Phasen, sondern legt nur eine “Rei-
henfolge” fest, in der einzelne Teile des Molekiiltyps aufgebaut werden sollen. Gerade bei molekulori-
entierten Aufbaustrategien, die die Lokalitat der Seitenreferenzen im Zugriffssystem stark verringern
konnen, ist es deshalb wichtig, die Anzahl der Leseoperationen je Atomtyp auf ein notwendiges Mini-
mum zu reduzieren. Falls also mehrere Atome referenziert werden, sollen nur die unbedingt benétigten
gelesen werden. Dazu betrachten wir die Quantoren auf den betroffenen Atomtypen if. einer Q

Bei existentiell quantifizierten Ausdriicken kann jedes einzelne Teilmolekil des betroffenen AMT zur
Qualifikation des Ausdrucks fuhren. Deshalb missen ggf. alle Teilmolekile aufgebaut werden. Dies
kann folglich wieder parallel geschehen, ohne dal3 viel unnétige Arbeit geleistet wird, wenn alle Teil-
molekile auch ausgegeben werden. Zuviel geleistete Arbeit im Falle einer spateren Disqualifikation
(wenn dieser Ausdruck mit anderen Ausdriicken konjugiert wird, die in spateren Phasen bearbeitet wer-
den) ist hier vernachlassigbar, da zunachst die Ausdricke bearbeitet werden, die wahrscheinlicher zu
FALSE ausgewertet werden. (Die speziellen EXISTS-Quantoren sollen hier nicht weiter betrachtet
werden, da sie nur eine marginale Veranderung durch evtl. friher méglichen Abbruch des Molekilauf-
baus bringen). Falls die Teilmolekiile nicht Bestandteil der Ergebnismolekile sind, werden die Auswer-
tung und der weitere Aufbau solcher Teilmolekile unmittelbar nach der Qualifikation des gegebenen
Ausdrucks beendet.

Im Gegensatz zu den existentiellen Quantoren kann bei universell abgeschlossenen Bedingungen jedes
einzelne Molekil des AMT zur Disqualifikation des Molekiils fuhren. Deshalb kann hier der parallele
Aufbau aller Molekule erhebliche unnétige Arbeit verursachen. Aus diesem Grund wird in diesem Fall
zunéachst eine sequentielle Verarbeitung vorausgesetzt. Andererseits verlangsamen dieser streng sequen-
tielle Aufbau und die Bedingungsauswertung nach jedem einzelnen Molekil des AMT die AEM-Ope-
ratorausfihrung. Um diesem, hier erneut auftretenden Zielkonflikt (schnelle Antwort gegen geringe
Ressourcenbelastung) gerecht zu werden, muf3 hier ein Mittelweg zwischen moglicherweise tberflissi-
gem Aufwand und dem Parallelitatsgrad beim Aufbau der Molekile des AMT spezifizierbar sein. Dieser
hangt von der Wahrscheinlichkeit ab, mit der ein Molekil des AMT zur Disqualifikation fuihrt. Je hdher
diese Wahrscheinlichkeit fir die Disqualifikation ist, desto geringer ist der anzuwendende Parallelitats-
grad.
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4.1.3 Beispiele

AbschlieRend werden in Abb. 6 einige Beispiele fur die Spezifikation von Top-down-Strategien fur den
Molekulaufbau im AEM-Operator in Abhangigkeit von den angegebenen Bedingungen gezeigt. Die In-
dizes s bzw. p an den Atomtypen kennzeichnen, ob die betroffenen Teilmolekile fur die Bedingungs-
auswertung sequentiell bzw. parallel aufgebaut werden.
Beispiel 1: SELECT ALL
FROM A-(B, C-(D, E-H), F-G)
WHERE ( EXISTS B: B.attl = 7AND
FOR_ALL C: C.attl > 1) OR

Phase 1

ODER
Phase 3 Phase 3
Selektivitat von EXISTS B: B.attl = 7 hoher, Selektivitat von FOR_ALL C:C.attl > 1 hoher,
als die von FOR_ALL C: C.attl1 > 1 als die von EXISTS B:B.attl =7

Beispiel 2: SELECT ALL
FROM A-(B, C-(D, E))
WHERE (EXISTS E: E.attl = 7AND
FOR_ALL C:EXISTS D: D.attl = 8AND

Phase 1 Phase 1 ODER Phase 1
Phase Phase 3 Phase
S p
Phase 2 Phase 2 Phase ase 3
p
‘__'
Selektivitat von EXISTS E: Selektivitat von FOR_ALL C: Selektivitat von EXISTS
E.attl=7 am hochsten, dadurch  EXISTS D: D.attl = 8 am hdchs- C:C.att1=6 am hdchsten, dann
wird der AMT fur EXISTS ten, dadurch wird der AMT fur FOR_ALL C: EXISTS D:
C:C.att1=6 bereits mit aufge- EXISTS C:C.attl=6 bereits mit  D.attl = 8 und mit der gering-
baut, so daf3 dieser Teil nicht aufgebaut, so dal dieser Teil sten Selektivitat EXISTS E:
mehr behandelt werden muf3. nicht mehr behandelt werden E.attl=7.
muf3.

Abb. 6: Beispiele fur Phaseneinteilungen bei Top-down-Strategien

4.2 Bottom-up-Strategie

Eine inharente Schwache aller Top-down-Strategien ist der notwendige Molekulaufbau aller Molekile,
bis die gegebene Bedingung entschieden ist, auch wenn sich die Molekiile nicht qualifizieren. Dabei sind
immer die Pfade von der Wurzel des Molekiils bis zu den Atomen aufzubauen, die flr die Auswertung
bendtigt werden. Je langer diese Pfade sind und je weniger Atome auf diesen Pfaden fur die Auswertung
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der Bedingung tatsachlich benétigt werden, umso groéRer ist der Zusatzaufwand, der fir disqualifizierte
Molekiile geleistet werden muf3. Deshalb soll nun versucht werden, diesen Zusatzaufwand zu minimie-
ren, indem die Menge der mdglichen Ergebnismolekiile bereits vorher eingeschrankt wird.

Eine solche Einschrankung ist méglich, wenn man bei den Atomen mit dem Molekilaufbau anfangt, auf

denen ein Ausdruck entschieden wird. Von diesen Atomen ausgehend werden die Pfade zu den Wur-
zelatomen verfolgt. Die so bestimmte Wurzelatommenge schréankt den Suchraum fir den weiteren Mo-
lektlaufbau ein. Wesentlich fiir dieses sogenannte Bottom-up-Verfahren ist, dal} es mindestens alle
Wurzelatome der Ergebnismolekiimenge liefert. Wenn diese Eigenschaft nicht zugesichert werden
kann, ist es nicht anwendbar, da dann das Top-down-Verfahren trotz des Bottom-up-Verfahrens noch
vollstandig ausgefuhrt werden miRte, um die fehlenden Ergebnismolekile zu bestimmen. In diesem Ab-
schnitt werden das Verfahren sowie notwendige Voraussetzungen dazu im Detail erlautert.

Die grundlegende ldee ist, zunachst die Atome zu lesen, die eine Einatomtyp-(Teil-)Bedingung erflllen.
Aufgrund der Symmetrie der Referenzen ist es dann méglich, von diesen Atomen ausgehend die Pfade
zur Wurzel des gegebenen AEM-MT zu verfolgen. Das Ergebnis ist eine Wurzelatommenge, die eine
Teilmenge der existierenden Atome des Wurzelatomtyps ist. Fir die Atome dieser Wurzelatommenge
mussen anschliel3end im Top-down-Verfahren die Molekile um noch nicht gelesene Atome vervollstan-
digt werden. Dabei sind weiter, noch nicht berticksichtigte Bedingungen auszuwerten.

In Abb. 7 wird dieses Verfahren anhand eines sehr einfachen Beispiels illustriert. Unter Ausnutzung ei-

nes Zugriffspfades fur C.attrl wird zunachst nur c3 gelesen. In der Bottom-up-Strategie werden tber b3
und b4 die Pfade zu a2 und a3 verfolgt, um anschlieRend die Molekiile mit diesen Wurzeln zu vervoll-

standigen. Ohne das Bottom-up-Verfahren miuf3ten zur Auswertung der Bedingung alle Molekile vom

Molekiltyp A-B-C aufgebaut werden, um dann die Bedingung entscheiden zu kénnen.

Die mdglichen Vorteile dieses Verfahrens werden durch das Beispiel deutlich. Eine genauere Betrach-
tung dieses Verfahrens zeigt allerdings, daf3 es aufgrund einiger Einschrankungen nicht immer sinnvoll
bzw. tberhaupt nicht anwendbar ist. Die notwendigen Voraussetzungen und die Grenzen des Verfahrens
sollen im folgenden erlautert werden. Dazu werden $tétrtatomtyp/Startatomen der Atomtyp/die

Atome bezeichnet, von dem/denen das Bottom-up-Verfahren ausgeht, im Beispiel also C/(c1, .., c4).

- Zunachst hangt die sinnvolle Anwendbarkeit der Bottom-up-Strategie vddatencharakteristik der
zugrundeliegenden Datenbank ab. Falls die Anzahl der Atome vom Startatomtyp sehr hoch ist, ohne
durch Zugriffspfade sinnvoll eingeschrénkt werden zu kénnen, kann ein Scan uber diesen Atomtyp
teurer sein, als der Top-down-Aufbau der Molekiile. Dies ware in Abb. 7 dann der Fall, wenn bei-
spielsweise noch 10 weitere Atome vom Atomtyp C (kurz: C-Atome) existieren wirden. Aber auch
ein Zugriffspfad wirde das Problem nicht 16sen, wenn alle Atome im Attribut “attrl” den Wert
“wertl” hatten. Auch dann miuf3ten noch alle diese Atome gelesen werden, und ggf. weitere referen-

Abarbeitungsplan: Datenbank:

.EA !EXISTS C: C.attrl = wertl

Y
C

D

O . in der Bottom-up-Strategie gelesenes Atom
O . in der Top-down-Strategie zur Moleklvervollstandigung gelesenes Atom
‘ : ohne Bottom-up-Strategie zusatzlich bendtigtes Atom

Abb. 7: Beispiel fur die Bottom-up-Strategie
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Zierte B-Atome, selbst wenn es fur diese dann keine Referenz mehr zu A-Atomen gibt. In diesem Fall
waurden folglich wieder zu viele Atome unnétig gelesen.

Um Uber einen Einsatz der Bottom-up-Strategie zu entscheiden, muR3 also abgeschatzt werden, wieviel
Aufwand mit der Bottom-up-Strategie im Vergleich zum Aufwand fur die Top-down-Strategie ver-
bunden ist. Dies ist von den Kardinalitaten der beteiligten Atomtypen, der Anzahl der Referenzen in
den beteiligten Referenzattributen und den Werteverteilungen auf den zur Bedingungsauswertung be-
notigten Attributen abhéngig [Sch93].

- Im Beispiel wurde bewuf3t ein existentieller Abschluf? auf C gewahlt, weil das der einfachste Fall fur
das Bottom-up-Verfahren ist. Fir den universellen Abschluf3 ist das Verfahren mit einer leichten Mo-
difikation auch anwendbar. Nachdem alle C-Atome, die die Bedingung erfillen, gelesen wurden (im
Beispiel von Abb. 7 bei Ersetzung des EXISTS durch FOR_ALL: c3), werden alle referenzierten B-
Atome (b3, b4) gelesen, aber nur noch diejenigen weiter bericksichtigt, die nur C-Atome aus der be-
reits gelesenen Menge referenzieren (b3). Dieses Verfahren kann Gber mehrere Stufen bis zu den Wur-
zelatomen angewandt werden, so daf3 nur solche Wurzelatome (vom Typ A) bestimmt werden, von
denen keine Startatome erreicht werden, die die Bedingung nicht erfiillen. Dies entspricht der Umfor-
mung der Bedingung von (FOR_ALL x: Q(x)) in (NOT EXISTS x: NOT Q(x)).

Da ein universeller Abschlul? aber zur Erfullung der Bedingung die Existenz entsprechender Atome
nicht fordert, werden solche Bedingungen offensichtlich auch von Molekdlen erfullt, die Gberhaupt
keine Startatome enthalten (z.B. a5-d4). Um also eine vollstandige Wurzelatommenge durch das Bot-
tom-up-Verfahren in dieser Situation erzeugen zu kénnen, darf in einem Molekiil keine Referenz auf
dem Pfad vom Wurzelatomtyp zum Startatomtyp leer sein, wie dies bei d4 der Fall ist. D.h., zu jedem
Wurzelatom gibt es auch mindestens ein Startatom. Diese Eigenschaft des Pfads&vactiPfad”
genannt. Wére diese Bedingung nicht erfillt, dann wirde das Bottom-up-Verfahren nicht sicher eine
vollstandige Wurzelatommenge liefern und wéare somit nicht anwendbar. Die entsprechende Informa-
tionen ist in den Metadaten der Datenbank enthalten (Kardinalitatsrestriktionen in der Schemadefini-
tion der Referenzattribute).

- Unabhangig von den gegebenen Quantoren muf3 in PRIMA gefordert werden, dal3 die Referenzattri-
bute auf dem Pfad vom Wurzelatomtyp zum AMT keine undefinierten Werte aufweisen dirfen. Diese
Eigenschaft wird tiefinierterPfad” genannt. Sie ist notwendig, weil PRIMA zwischen einer sicheren
Ergebnismenge und einer unsicheren Ergebnismenge unterscheidet [Sch91]. Die sichere Ergebnis-
menge enthélt die Ergebnismolekiile, die die gegebene Bedingung erfillen, wahrend die Auswertung
dieser Bedingung bei den Molekiilen der unsicheren Menge nicht entschieden werden konnte (“unde-
finierter Wert”). Fur die Elemente der unsicheren Menge muf3 der Anwender selber entscheiden, ob
sie weiter bearbeitet werden sollen oder nicht. Ohne die Eigenschaft des “definierten Pfades” wiirden
im Bottom-up-Verfahren aber Wurzelatome der unsicheren Menge nicht gefunden (vgl. sicherer Pfad
bei universellem Abschluf3). Auch diese Informationen ist in den Metadaten enthalten (NOT_NULL-
Klausel in der Schemadefinition der Attribute).

- Wahrend der Algorithmus mit leichten Modifikationen auchQigantoren EXISTS_AT_LEAST und
EXISTS_EXACTLY behandeln kann, ist das Bottom-up-Verfahren fir EXISTS _AT_MOST Quanto-
ren Uberhaupt nicht anwendbar. Selbst wenn der Pfad sicher und definiert ist, kann es sein, dal3 vom
Wurzelatom nur solche Startatome referenziert werden, die die Bedingung nicht erfullen, im Beispiel
z.B. das Molekil mit der Wurzel al. Da solche Wurzelatome durch das Bottom-up-Verfahren aber
nicht gefunden werden kdnnen, ist das Verfahren hier nicht anwendbar.

Die bisher gezeigten Einschrankungen gelten fir einfache, nicht negierte Ausdriicke auf einzelnen
Atomtypen. Eine Erweiterung zur Behandlung negierter Ausdriicke ist leicht méglich, da sie nach ein-
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fachen Regeln in nicht-negierte Ausdriicke umgeformt werden konnen (z.B. NOT EXISTS_AT_MOST
n zu EXISTS_AT_LEAST n+1).

Neben den bisher betrachteten Ausdriicken kdnnen auch komplexere, d.h. konjunktiv oder disjunktiv
verkntpften Bedingungen behandelt werden. In diesen Féllen wird die Bottom-up-Strategie fiir die ein-
zelnen Ausdriicke getrennt angewandt, um so Wurzelatommengen zu bestimmen. Bei Disjunktionen
wird dann eine Vereinigung, bei Konjunktionen eine Durchschnittshildung dieser Wurzelatommengen
durchgefuhrt. Dabei wird fur die einzelnen Mengenoperationen die gleiche Reihenfolge eingehalten wie
sie bei den entsprechenden logischen Operationen definiert ist. Auf den resultierenden Mengen werden
dann die weiteren Abschnitte des Molekulaufbaus im Top-down-Verfahren durchgefiihrt. Um eine voll-
sténdige Wurzelatommenge zu bestimmen, ist bei Disjunktionen deswegen notwendige Voraussetzung,
daR alle disjunktiv verknupften Ausdriicke bottom-up bearbeitet werden.

Weitere Optimierungen sind moglich; sie sollen hier aus Platzgriinden aber nur kurz skizziert werden.
Zunéchst einmal muf3 die Durchschnittsbildung bei konjunktiv verknipften Ausdriicken nicht notwen-
digerweise erst auf der Wurzelatommenge erfolgen. In Abh&ngigkeit von den gegebenen Ausdriicken
kann diese auch bereits auf anderen gemeinsamen Atomtypen auf dem Pfad zum Wurzelatomtyp erfol-
gen. Bei existentiell quantifizierten Ausdriicken kann das Verfahren zusatzlich dadurch beschleunigt
werden, dal3 die Wurzelatommenge bestimmt werden kann, ohne alle Atome auf dem Pfad dorthin lesen
zu missen. Dabei lassen sich die Symmetrie der Referenzen und ihre Modellierung mittels der Identifier
ausnutzen. Diese ermdglichen es, ggf. nur Atome jedes zweiten Atomtyps lesen zu missen. Sei bei-
spielsweise auf dem Molekiiltyp A-B-C eine existentielle Bedingung auf C gegeben, seien ferner die be-
troffenen C-Atome gelesen und somit die referenzierten Identifier fur die betroffenen B-Atome be-
stimmt. Dann missen die B-Atome nicht unbedingt gelesen werden. Vielmehr kdnnen direkt die A-Ato-
me gelesen werden, die Referenzen auf die identifizierten B-Atome besitzen. Dieses Verfahren ist ins-
besondere dann sinnvoll, wenn die B-Atome nicht mit ausgegeben werden oder wenn in einer anschlie-
Renden Top-down-Verarbeitung auch noch Ausdriicke ausgewertet werden missen, so dal3 die B-Atome
moglicherweise Uberhaupt nicht bendtigt werden. Weitere Details und eine ausfuhrlichere Diskussion
dieser Optimierungen finden sich in [St94].

4.3 Vollstandiges Verarbeitungsmodell

Die beiden bisher beschriebenen Teilmodelle zum Molekulaufbau werden jetzt in ein allgemeines Aus-
fuhrungsmodell integriert. Jede Bearbeitung eines AEM-Operators beginnt, sofern vorhanden, mit einer
Bottom-up-Strategie, um die Menge der aufzubauenden Molekile einzuschranken. Daher ist dieses Ver-
fahren immer molekilmengenorientiert, d.h., es werden immer alle Atome eines Atomtyps zusammen
angefordert und bearbeitet. AnschlieBend an das Bottom-up-Verfahren werden in einer in verschiedene
Phasen zerlegten Top-down-Strategie die noch notwendigen Schritte zur endgultigen Auswertung der
Bedingung ausgefuhrt. Dieses kann in Abhangigkeit von der durch den Optimierer erfolgten Spezifika-
tion sowohl molekil- als auch molekilmengenorientiert geschehen. Dabei wird ein Molekil aus der
Menge der zu bearbeitenden Molekule entfernt, sobald seine Disqualifikation feststeht. Umgekehrt wird
zum phasenunabhangigen parallelen Molekilaufbau bergegangen, sobald die Qualifikation des Mole-
kils feststeht. AbschlieRend wird das fertig konstruierte Molekil ausgegeben.

4.4 Verallgemeinertes Verarbeitungsmodell

Die Bottom-up-Strategie im vollstandigen Verarbeitungsmodell erweist sich als besonders einfach,
wenn als Ausgangspunkte nur einzelne Atomtypen betrachtet werden, auf denen Einatomtyp-Ausdriicke
gegeben sind. Eine Verallgemeinerung dieses Verarbeitungsmodells 1aR3t auch komplexere Ausdricke
auf Teilmolekilen zu. Dazu werden diese Teilmolekile rekursiv unter Anwendung des verallgemeiner-
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ten Verarbeitungsmodells aufgebaut, und von den Wurzeln der so erhaltenen Teilmolekule, die die ge-
gebene Bedingung erfullen, wieder die Bottom-up-Strategie angewandt. In diesem Fall Gbernehmen die
Wurzelatome dieser Teilmolekile die Rolle der Startatome fur das Bottom-up-Verfahren. Allerdings
entfallt bei den Teilmolekilen deren Vervollstandigung, da diese erst ausgefihrt werden soll, wenn sich
das Molekil endgtiltig qualifiziert hat.

4.5 Zusammenfassung

Die wesentlichen Punkte fur einen an die Qualifikationsbedingungen angepaliten Molekilaufbau sollen
hier noch einmal zusammenfassend dargestellt werden:

In einem vorgeschalteten Bottom-up-Verfahren kann die mogliche Ergebnismenge eingeschrankt wer-
den. Dieses Verfahren ist nur bei sicheren und definierten Pfaden und nicht bei EXISTS AT _MOST-
Quantoren anwendbar. Dartuberhinaus kann es bei entsprechenden Datencharakteristika ungeeignet sein.
Das Verfahren wurde zunachst zur Behandlung von zusammengesetzten Einatomtyp-Ausdriicken ein-
gefuhrt und anschlieRend zum verallgemeinerten Verarbeitungsmodell fir Mehratomtyp-Ausdriicke er-
weitert. FUr einen Top-down-Molekilaufbau wurde ein Phasenmodell entwickelt, das eine bedingungs-
angepaldte AEM-Operator-Bearbeitung ermdéglicht. Dadurch kann unnétige Arbeit bei sich nicht quali-
fizierenden Molekilen bzw. auf Teilen, die nicht zur Ausgabe gehéren, bei sich qualifizierenden Mole-
kilen vermieden werden. Desweiteren kénnen die Molekile durch Ausnutzung paralleler Verarbei-
tungsstrategien schnell aufgebaut werden. Hier muf3 der Optimierer von Fall zu Fall entscheiden, welche
Strategie angewandt werden soll. Neben der atomtypspezifischen Festlegung von Phasennummern wur-
den weitere Erganzungen (Phasenabhéngigkeiten, paralleler vs. sequentieller Teilmolekllaufbau in ei-
ner Phase) gemacht, die einen schnelleren an die Bedingung angepal3ten Molekulaufbau ermdglichen.

5. Zugriffspfade

Nachdem wir nun in Abhangigkeit von der gegebenen Bedingung eine Strategie fur den Molekilaufbau
festlegen kénnen, mit der keine unvermeidbare Arbeit geleistet wird, wenden wir uns nun der Frage zu,
wie die Ausnutzung von Zugriffspfaden in diese Bearbeitung integriert werden kann. Wie eingangs er-
wahnt, bietet PRIMA dazu konventionelle Zugriffspfade fur den wertabhéngigen Zugriff auf einzelne
Atome und Atomcluster zum effizienten Lesen ganzer komplexer Objekte an.

5.1 Ausnutzung konventioneller Zugriffspfade

Aus der bisherigen Darstellung des Molekilaufbaus geht hervor, daf3 der zielgerichtete, wertabhdngige
Zugriff auf einzelne Atome zu Beginn der Verarbeitung notwendig ist, um so die Menge der aufzubau-
enden Molekule effizient einschranken zu kdnnen. Dies gilt fir Bedingungen auf dem Wurzelatomtyp
beim Top-down- und fiir Bedingungen auf den Startatomtypen beim Bottom-up-Verfahren. Dartiber
hinaus werden diese Zugriffspfade im Molekilaufbau nicht mehr ben6étigt, da der weitere Aufbau nur
noch aus der Verfolgung von Referenzen tber verschiedenen Atomtypen besteht. Das entspricht einem
vom Identifier abhangigen wertbasierten Zugriff, der aufgrund seiner Haufigkeit standardméanig tber
Zugriffspfade (in PRIMA Uber Hashverfahren) unterstitzt wird.

5.2 Ausnutzung von Atomclustern

Fur haufig bendtigte Molekiiltypen wird der Molekiilaufbau durch die in Kapitel 2 vorgestellten Atom-
cluster unterstitzt. Die in den Clustern materialisierten MolekUltypen entsprechen genau solchen, wie
sie im AEM-Operator aufgebaut werden. Durch die zusammenhangende Abspeicherung der Atome ei-
nes Molekils wird die molekulorientierte Bearbeitung des AEM-Operators besonders untersttitzt.
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Aufgrund des hohen Speicheraufwandes durch die redundante Speicherung der Daten verbietet es sich,
fur jeden moglichen Molekiltyp einen eigenen Clustertyp anzulegen. Deshalb ist genauer zu untersu-
chen, wie auch Teile von Atomclustertypen fur Anfragen genutzt werden kdnnen, deren Molekdltypen
nicht vollstandig durch einen Atomcluster materialisiert werden. Dazu betrachten wir die Uberdeckun-
gen zwischen dem AEM-MT und dem im Atomcluster materialisierten ClustermolekiliymT ),

d.h., inwieweit sich Teile des AEM-MT im CI-MT wiederfinden. Dabei kann der CI-MT natrlich auch
noch Teilmolekiltypen umfassen, die mit dem AEM-MT nichts zu tun haben. Eine Diskussion aller
maoglichen Situationen wirde hier zuweit fihren. Aufgrund folgender Eigenschaften, die der Optimierer
bei der Spezifikation des AEM-Operators in einem Abarbeitungsplan zu bertcksichtigen hat, 1&Rt sich
jedoch allgemein feststellen, dal? je genauer der AEM-MT im CI-MT reprasentiert wird, umso besser
kann der CI-MT ausgenutzt werden (siehe Abb. 8):

AEM-MT CI-MT
A A

Al A

v

C

>

B D

C

(@) (b) (€) (d)
Abb. 8: Beispiele fiir Uberlappungen von AEM-MT mit CI-MT
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- Falls der CI-MT einen (Teil-) Molekuiltyp des AEM-MT enthalt, wobei der Wurzelatomtyp des AEM-
MT dem Wurzelatomtyp des CI-MT entspricht (Abb. 8a), kdnnen die dort enthaltenen (Teil-) Mole-
kile direkt gelesen werden. Dies ist der denkbar gunstigste Fall.

- Falls der CI-MT einen Teilmolekiltyp des AEM-MT ohne dessen Wurzelatomtyp enthalt, aber der
Waurzelatomtyp des betrachteten Teilmolekultypen dem Wurzelatomtyp des CI-MT entspricht (Abb.
8b), so kdnnen entsprechende Teilmolekile direkt aus dem Cluster aufgebaut werden. Auch dies ist
noch ein sehr glnstiger Fall, da er keine weiteren Probleme macht.

- Falls der CI-MT Teile des AEM-MT enthélt, wobei aber die Referenzen in zum AEM-MT umgekehr-
ter Richtung modelliert werden (Abb. 8c), so ist eine Clusternutzung fur den Molekulaufbau nur noch
bedingt mdglich, weil die Atome der aufzubauenden Molekiile nicht mehr vollstandig in den Clustern
enthalten sein mussen. Allerdings eignen sich diese Strukturen in besonderer Weise fur die Bottom-
up-Strategie.

- Falls die Wurzel des CI-MT nicht auch gleichzeitig die Wurzel des (Teil-) Molekultypen des AEM-
MT ist, der im Cluster bearbeitet werden soll (Abb. 8d), so enthalten die Cluster nicht mehr alle még-
lichen (Teil-) Molekule, sondern nur noch solche, die von der Wurzel des CI-MT utber den Pfad zur
Wurzel des (Teil-) Molekiiltyps erreichbar sind. D.h., die Atomclusternutzung verliert an Bedeutung,
weil Teile des AEM-MT aulRerhalb der Atomcluster gelesen werden miissen.

- Ein CI-MT, der auch Teilmolekultypen enthalt, die nicht im konkreten AEM-Operator benotigt wer-
den (Abb. 8a-d), I&Rt sich umso besser nutzen, je kleiner die nicht benétigten Teilmolekile sind. Je
mehr unndtige Teilmolekile ein Cluster enthalt, umso mehr unnétige Seitenanforderungen werden
wahrend der Leseoperationen auf dem Cluster notwendig.

Bisher wurde die Eignung von Atomclustern nur zur Unterstlitzung von Lesevorgangen betrachtet. Zu-
satzlich zeigen sich weitere Auswirkungen auf das bisher vorgestellte Verarbeitungsmodell, so dal? die
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Spezifikation des Phasenmodells und der Atomclusternutzung nicht unabhéngig voneinander erfolgen
konnen. Darauf soll im folgenden kurz eingegangen werden.

Atomclustertypen, die Teile eines oder den ganzen bottom-up zu verfolgenden Pfad materialisieren, er-
maoglichen ein schnelleres Bottom-up-Verfahren, weil Gber einen Scan nur noch die Atome am End-
punkt dieses dort materialisierten (Teil-) Pfades gelesen werden miissen. Von diesen ausgehend kann
dann das Bottom-up-Verfahren fortgesetzt werden. Die Ubrigen, auf dem (Teil-) Pfad liegenden Atome
mussen nicht mehr gelesen werden.

Dartberhinaus bietet die erweiterte Funktionalitat mit der atomclusterinterne Auswertung von Bedin-
gungen auf Molekilen eine wesentliche Erweiterung gegeniiber der bisher angebotenen atomspezifi-
schen Bedingungsauswertung im Zugriffssystem. Diese Erweiterung ermdglicht vor allen Dingen eine
effiziente Verarbeitung auch von komplexeren Bedingungen zur Bestimmung von Startatomen fir das
Bottom-up-Verfahren.

SchlieRlich wirkt sich die Atomclusternutzung auch auf das vorgestellte Phasenmodell aus. Die dort er-
mittelte Phaseneinteilung erfolgte unter ausschlie3licher Berticksichtigung der Struktur der angegebe-
nen Qualifikationsbedingung. Dabei wurde implizit die Annahme gemacht, dal3 das Lesen von Atomen
verschiedener Atomtypen unabhéangig von der Phaseneinteilung immer mit dem gleichen Aufwand ge-
schieht. Diese Annahme gilt bei der Ausnutzung von Atomclustern aber nicht mehr. Hier kann es sinn-
voll sein, Atome, die bei einer nach den bisherigen Kriterien erstellten Phaseneinteilung nicht direkt in
der gleichen Phase bendétigt werden, trotzdem in dieser Phase zu lesen, weil die entsprechenden Seiten
bei der Clusterverarbeitung bereits vorliegen. Dieses Vorgehen widerspricht zwar der Forderung aus 3.2,
nur solche Atome zu lesen, die fiir den Molekilaufbau und die Bedingungsauswertung benotigt werden,
bedeutet aber ggf. wesentlich weniger Zusatzaufwand als das wiederholte Einlesen der Seiten mit diesen
Atomen.

6. Parallelitat

Die bisherigen Betrachtungen zur Ausfiihrung von AEM-Operatoren sind von Aspekten ihrer parallelen
Verarbeitung unabhangig, da Uber die zeitliche Abfolge der Molekillbearbeitung nichts ausgesagt wur-
de. Alle Diskussionen zum Aspekt der Parallelitat bezogen sich auf Anforderungen an das Zugriffssy-
stem. Deshalb soll dieser Aspekt der parallelen Bearbeitung eines einzelnen AEM-Operators ndher be-
trachtet werden. Dazu gehen wir zundchst auf die Vor- und Nachteile der Parallelitat ein, ehe konkrete
Realisierungsformen vorgestellt werden.

6.1 Beurteilung paralleler AEM-Operator-Ausfiihrungen

Da AEM-Operatoren haufig sehr umfangreiche Molekilmengen bearbeiten, sind parallele Verarbei-
tungsstrategien sinnvoll, um kurze Antwortzeiten des Systems zu garantieren. Zwar ist die Belastung im
Zugriffssystem deutlich gré3er als die der AEM-Operator-Verarbeitung, die nur auf Hauptspeicherin-
formationen zuriickgreift, aber es kann davon ausgegangen werden, dal3 im Zugriffssystem durch paral-
lele Verarbeitungsstrategien mehr Atome produziert werden, als sie von einer einzelnen Ausfiihrungs-
einheit fir den AEM-Operator verarbeitet werden kdénnen. Dies liegt unter anderem auch daran, dal3 der
CPU-Bedarf zur Bearbeitung komplexer Objekte, wie sie im AEM-Operator anféllt, deutlich hdher ist,
als der bei der Bearbeitung von Tupeln in relationalen Systemen (vgl.[SPS90]). Deshalb ist ein paralleler
Aufbau der Molekdle oft sinnvoll.

Die parallele Ausfiihrung eines AEM-Operators bedeutet in unserer Umgebung, die aufzubauende Mo-
lekiilmenge in verschiedenen Ausfiihrungseinheiten des AEM-Operators zu konstruieren. Dabei ist die
aufzubauende Molekilmenge eine (in den hier betrachteten Anwendungsklassen typischerweise sehr
groRe) Obermenge der auszugebenden Molekilmenge, weil auch die Molekiile, die sich gemalf? der ge-
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gebenen Qualifikationsbedingung nicht qualifizieren, zu einem bestimmten Teil aufgebaut werden mus-
sen. Eine parallele Bearbeitung disjunkter Teilmengen dieser aufzubauenden Molekilmenge kann die
Antwortzeit fir diesen Operator deutlich reduzieren. Allerdings zeigen sich bei der Untersuchung dieses
Problems neben den immer auftretenden zusatzlichen Verwaltungskosten weitere Abhangigkeiten zu
anderen Parametern der Verarbeitung, z.B. zu den benutzten Speicherungsstrukturen. Diese Abhangig-
keiten sollen im folgenden skizziert werden.

Bei der unabhéangigen Bearbeitung verschiedener Molekilteilmengen in verschiedenen Ablaufeinheiten
eines AEM-Operators entstehen als Folge dieser verschiedenen Ablaufeinheiten unabhangige Auftrage
an das Zugriffssystem. Wenn die benutzten Speicherungsstrukturen dann nicht an die Molektlverteilung
auf die einzelnen AEM-Operatorausfiihrungen angepalft sind, kann dies, wie bereits bei der molekdlori-
entierten Verarbeitung beschrieben, zu wiederholten Seitenanforderungen im Zugriffssystem fiihren,
wenn verschiedene, unabhéngige Leseoperationen unterschiedliche Atome in derselben Seite anfordern.

Weiterer Zusatzaufwand bei der Ausnutzung von Parallelitat kann durch magliche Uberlappungen bei
von verschiedenen Molekilen gemeinsam genutzten Teilmolekilen entstehen. Je groRer diese Uberlap-
pungen sind, umso gréfer ist auch der Zusatzaufwand durch wiederholten Aufbau der lberlappenden
Teilmolekdle. Deshalb muf3 dieses und damit das mehrfache Lesen von Atomen vermieden werden. Da
mit Ausnahme der Wurzelatome die Anforderungen tiber die Referenzen (Identifier) erfolgen, ist ein Er-
kennen dieser Uberlappungen und das Feststellen, ob ein Atom bereits gelesen oder angefordert wurde,
relativ einfach. Im Falle einer parallelen Ausfiihrung eines AEM-Operators in mehreren Ablaufeinheiten
muf3 ein Protokoll fur die Verwaltung entsprechender Informationsstrukturen eingehalten werden, das
natdrlich etwas komplizierter als bei der sequentiellen Verarbeitung ist. Dieser Zusatzaufwand entfallt,
wenn aufgrund der Datencharakteristik klar ist, daR diese Uberlappungen nur in sehr geringem MaRe
existieren, so daf3 dieses Protokoll mehr Aufwand verursachen wirde als die Mehrarbeit fur den wieder-
holten Teilmolekulaufbau.

6.2 Realisierungsformen

Im folgenden werde bei der Untersuchung, wie Parallelitat beim Aufbau eines oder mehrerer Molekiile
ausgenutzt werden kann, davon ausgegangen, daf3 der AEM-Operator wahrend seiner Bearbeitung nur
einmal aufgerufen wird und eine a priori unbekannte oder sehr grofl3e Molekilmenge aufbaut. Unter die-
sen Voraussetzungen sind zwei Verfahren zur Ausnutzung von Parallelitat denkbar.

Eine naheliegende, wertabhangige Partitionierung der Ergebnismolekilmenge, wobei jede Partition in
einem eigenen Operatoraufruf aufgebaut wird, ist dabei nicht sinnvoll, da sie sich wiederum, um die Lo-
kalitat der Seitenzugriffe nicht zu zerstéren, an den Speicherungsstrukturen orientieren mufite. Um diese
Lokalitat nicht zu vermindern, mif3ten die Atome der Molekile auch in der Basisspeicherungsstruktur
nach ihrer Molekilzugehdrigkeit zusammenhéngend abgespeichert werden, was aufgrund der Zugeho-
rigkeit von Teilmolekilen zu mehreren Ergebnismolekilen nicht mdglich ist (siehe 3.2.2). Aus diesem
Grund wird die folgende Strategie gewabhlt:

Nicht die konkrete Ergebnismenge wird partitioniert, sondern der zu bearbeitende Molekiiltyp wird in
verschiedene Teilmolekiltypen zerlegt, von denen jeder in einem eigenen Operator realisiert wird. Die
einzelnen Ergebnismolekiile werden abschlieBend zu den Endergebnissen zusammengesetzt (2. in Abb.
9). Dies entspricht einer Zerlegung des AEM-Operators in mehrere AEM- und Verbindungsoperatoren.
Dabei erledigten die Verbindungsoperatoren eine Teilaufgabe des AEM-Operators, namlich Verbindun-
gen zwischen Teilmolekilen herzustellen. So kénnen die tblichen, in [Ge94] beschriebenen Mechanis-
men zur Ausnutzung von Parallelitat genutzt werden. Dies ist zunachst die unabhangige Ausfiihrung der
Operatoren (Fall 1 in Abb. 9), die anwendbar ist, wenn fast alle Submolekile (C-Atome) des abgespal-
tenen AEM-Operators mit nicht leeren Referenzattributen zum Wurzelmolekultyp tatsachlich benétigt
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Beispielanfrage: SELECT ALL FROM A-(B,C);
Operatorgraph: Beispieldatenbank (logisch): al a2 a a4

AN R

A cl bl b3 c4c2 b2 c3 ¢c5 b4
B/ \C Abbildung der Atome in Seiten: al a2 a3 a4 |

b7 b8 b9| |c1c2c3|| c4 c5 ||b1b5 b2| |b3 b6 b4|

1. wertabhéangige Partitionierung ist nicht sinnvoll

2. transformierter Operatorgraph:
Referenz: A nach C

Referenz: A nach C Anforderung der Submolekiile (C)
unabhé&ngige Bearbeitung der erst nach Erhalt der
Suboperatoren Wurzelmolekiile (A-B)
E ﬁ (WHERE C.ref_to_A # EMTPY) E EC

(Identifikatorenliste vom
'|°\ c /|°\ connect-Operator)
B

Fall 1 B Fall 2

Abb. 9: Parallelitatsformen zur Erzeugung von Molekulen einfacher Molekiltypen

werden. Im gegebenen Beispiel gilt diese Voraussetzung. Wenn aber auf dem Molekiltyp A-B eine sehr
selektive Bedingung angegeben ware, wirden auch nur noch wenige C-Atom bendétigt. In diesem Fall
bietet sich die zweite Methode zur Ausnutzung von Parallelitat, das Pipelining an. Dort werden die Sub-
molekiile (C-Atome) erst nach Erhalt des Wurzelmolekiils im Verbindungsoperator angefordert (Fall 2

in Abb. 9) und wéhrend der erste AEM-Operator weitere Wurzelmolekile erzeugt, produziert der zweite

AEM-Operator die anzuhdngenden Submolekule fur die bereits hergestellten Wurzelmolekiile.

Bei dieser Zerlegung fur den AEM-Operator sind allerdings zwei Einschrankungen zu machen, da die
Zerstdrung der Molekilltypstruktur erheblichen Einflu3 auf die Anfrageverarbeitung hat. Zur Bedin-
gungsauswertung bendgtigte Atomtypen missen in den AEM-Operatoren auch zusammenhangend blei-
ben, da sonst die im Phasenmodell beschriebenen Strategien zur frihzeitigen Disqualifikation nicht
mehr anwendbar sind. AuBerdem miissen Molekultypstrukturen, die in Atomclustern ausgenutzt wer-
den, bestehen bleiben, damit die Nutzung dieser Speicherungsstruktur tiberhaupt moglich ist.

7. Vollstandige Spezifikation des AEM-Operators

Aus dieser Diskussion der fur den Aufbau von Molekilen baumartig hierarchischer Molekiiltypen we-
sentlichen Faktoren ergibt sich folgendes Modell zur Bestimmung eines geeigneten Verarbeitungsmo-
dells.

Zunachst wird die gegebene WHERE-Bedingung naher untersucht und in Abhangigkeit dieser Bedin-
gung ein Phasenmodell erstellt. Dieses Phasenmodell spezifiziert zunéchst unter Beriicksichtigung der
verfugbaren konventionellen Zugriffspfade und Atomcluster den Aufbau der fir die Bottom-up-Verfah-
ren bendétigten Teilmolekiltypen, die durchzufiihrenden Bottom-up-Verfahren selbst sowie die Ver-
knipfung der einzelnen fir den Wurzelatomtyp erhaltenen Identifiermengen. Anschlie3end werden die
weiteren, im Top-down-Verfahren notwendigen Abschnitte festgelegt. Dies umfafit die Beschreibung
der Reihenfolge, in der einzelne Atomtypen des AEM-MT behandelt werden, die dabei bestehenden Ab-
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hangigkeiten sowie die Festlegung, ob eine molekiil- oder eine molekiilmengenorientierte Verarbeitung
der einzelnen Atomtypen erfolgen soll.

Nachdem dieses Phasenmodell aufgestellt wurde, wird die Ausnutzung von Atomclustern fur das Top-
down-Verfahren definiert. Dazu werden zunachst die benutzbaren Atomcluster und die relevanten Teile
des aufzubauenden Molekiltyps identifiziert, ehe deren tatsachliche Nutzung festgelegt und die Phasen-
einteilung des Top-down-Verfahrens Uberarbeitet wird.

Abschlieend wird untersucht, ob durch eine Zerlegung des AEM-Operators ein aquivalenter kosten-
gunstigerer Verarbeitungsplan erzeugt werden kann, in dem auch ein paralleler Aufbau verschiedener
Molekilteile mdglich ist.

8. Zusammenfassung und Ausblick

In der hier prasentierten Arbeit wurden Strategien zum Aufbau komplexer Objekte, wie sie fir SODBS
bendtigt werden, diskutiert. Dabei wurden in der Datenbank vielfaltige und komplexe Strukturen wie
netzwerkartig und rekursiv verbundene Objekte angenommen, die sich nicht redundanzfrei in hierarchi-
sche Strukturen abbilden lassen. Von diesen Annahmen ausgehend, galt es, ein Verarbeitungsmodell zu
finden, das es erlaubt, deskriptive, mengenorientierte Anfragen an das Datenbanksystem in optimale Ab-
arbeitungsplane umzuformen. Aufgrund der Komplexitdt des Problems konzentrierte sich die Arbeit
hier auf den Aufbau einfacher, d.h. baumartig hierarchischer Objektstrukturen. Dabei wurde das an der
Universitat Kaiserslautern entwickelte Non-Standard-Datenbanksystem PRIMA als Beispiel fur die in
der Diskussion angesprochenen Probleme genutzt. Dort Ubernimmt der AEM-Operator, als ein speziel-
ler Operator des Verarbeitungsmodells in PRIMA, die vorgestellte Aufgabe.

Bei der Entwicklung des Verfahrens wurde darauf geachtet, dal3 es allgemein verwendbar ist, also nicht
nur auf bestimmte Anfragetypen zugeschnitten optimale Abarbeitungsplane erzeugt. Von sehr einfachen
Algorithmen wie z.B. Depth-first-Strategien ausgehend wurden deren Schwéchen identifiziert und an-
schlieRend durch verbesserte Strategien schrittweise behoben. Grundlegendes Ziel bei der Entwicklung
war dabei zunachst, die Verarbeitungsschritte auf ein notwendiges Minimum zu reduzieren. Dazu wur-
den mdgliche, auf den aufzubauenden komplexen Objekten entscheidbare Bedingungen untersucht und
eine flexible Top-down-Strategie entwickelt, die an solche Bedingungen angepalit werden kann. Dieses
Verfahren spezifiziert einen zielgerichteten Molekilaufbau, so dal? die gegebene Bedingung méglichst
frih entschieden werden kann. Eine Schwache dieses Verfahrens ist der notwendige Aufbau aller Mo-
lekiile, also auch solcher, die sich nicht fiir die Ausgabe qualifizieren. Ein dem Top-down-Verfahren
vorgeschaltetes Bottom-up-Verfahren, in dem die resultierende Ergebnismenge eingeschrankt wird,
kann dieses Problem I6sen. Wie gezeigt wurde, héngt die Anwendbarkeit dieses Verfahrens allerdings
von dem gegebenen Schema, der gegebenen Qualifikationsbedingung und der Datencharakteristik der
zugrundeliegenden Datenbank ab.

Im Anschlul an die Darstellung dieses flexiblen Verarbeitungsmodells wurden weitere Leistungsge-
sichtspunkte untersucht. Zunéchst ging es um die Integration von Zugriffspfadstrukturen. Es wurde ge-
zeigt, dal’ neben den konventionellen Zugriffspfaden auch die Atomcluster sowohl in der Top-down- als
auch in der Bottom-up-Phase einsetzbar sind, wobei ihre Nutzung allerdings Einflul3 auf die Phasenein-
teilung hat. Deshalb muf3 die in der Anfrageoptimierung zunéchst festgelegte Phaseneinteilung bei einer
Atomclusternutzung evtl. noch modifiziert werden.

AbschlieRend wurde untersucht, wie die parallele Verarbeitung eines AEM-Operators zu bewerten ist.
Hier zeigte sich, dafl? eine parallele Verarbeitung dieses Operators grundsatzlich maglich, aber nicht im-
mer tatsachlich sinnvoll einsetzbar ist. Eine wertbasierte Partitionierung der Ergebnismenge fir deren
parallele Bearbeitung im AEM-Operator ist nicht vorteilhaft, weil dazu nicht nur die Wurzelatommenge,
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sondern die ganzen Molekiile mit inren Uberlappungen angemessen auf die Speicherungsstrukturen ab-
gebildet werden miften. Daher erscheint es sinnvoller, den Molekiltyp zu zerlegen, einen daran ange-
pal3ten Operatorgraphen zu erzeugen und bei dessen Verarbeitung die in [Ge94] vorgestellten Mecha-
nismen zur Ausnutzung von Parallelitat in Anspruch zu nehmen.

Die Ergebnisse dieser Arbeit, die hier am Beispiel von PRIMA ermittelt wurden, kdnnen auf andere ob-
jektorientierte DBMS Ubertragen werden. Zur einfacheren Systembenutzung benétigen auch diese Sy-
steme deskriptive und mengenorientierte ad-hoc Anfragesprachen, die vor ihrer Ausfiihrung optimiert
werden mussen. Dabei ist es unerheblich, ob diese Sprachen eine SQL-ahnliche Notation mit SELECT,
FROM und WHERE-Klauseln zur Verfigung stellen [De90, Ca94], oder ob eine andere Notation ge-
wahlt wird [Ba89]. Fur alle diese Anfragesprachen gilt, daf? sie eine Ausdrucksmachtigkeit haben, die
die vom AEM-Operator realisierte umfaldt. Ein ausfuhrlicher Vergleich der verschiedenen Sprachen
wirde hier zuweit fihren. Deshalb sei hier nur ein sehr einfaches, selbsterkarendes Beispiel angegeben:
Die MQL-Formulierung laute “SELECT Student(hame) FROM Student.besucht kurse-
Kurs.gehalten_von-Professor WHERE Professor.fachgebiet = dbs;”. Eine in ihrer Funktionalitat &hnli-
che Formulierung, beispielsweise in OQL von ODMG [Ca94], sieht dann folgendermalen aus: “select
student.name from x in Studenten, y in x.besucht_kurse, z in y.gehalten_von where z.fachgebiet = dbs”.
Die fur die Bearbeitung der MQL-Anweisung hier vorgestellten Verfahren kinnen somit bei einer ent-
sprechenden Umsetzung der OQL-Anfrage in einen dem AEM-Operator ahnlichen Algebra-Operator
dort auch angewandt werden.

In weiterfihrenden Arbeiten gilt es nun, zu dem hier vorgestellten allgemeinen Verarbeitungsmodell ein
Kostenmodell zu erarbeiten, das in Abh&ngigkeit der verschiedenen Parameter (Phasenzerlegung, Zu-
griffspfadnutzung, Parallelitatsnutzung) unterschiedliche Verarbeitungsplane fir eine Anfrage bewerten
kann. Dazu soll das in [Sch93] beschriebene Modell, das sich auf eine einfachere Realisierung des AEM-
Operators bezieht, um die Aspekte der Phasenzerlegung und der Parallelitat erweitert werden. Mit der
Implementierung des hier vorgestellten Verarbeitungsmodells wird dann das Leistungsverhalten ver-
schiedener, semantisch aquivalenter Operatorgraphen gemessen und mit den durch das Kostenmodell
erfolgten Abschatzungen verglichen.
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