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1. Einleitung

Die Digitalisierung verindert die Forschungslandschaft grundlegend, indem For-
schungsmethoden und Ergebnisse zunehmend digitale Form annehmen.” Neuerdings
sollen die Forschungsergebnisse, auch Forschungsdaten (FD), als Teil einer Open-Sci-
ence-Strategie in groBem Umfang fiir die Offentlichkeit und Wissenschaft zuginglich
und nachnutzbar gemacht werden’ und so zu innovativer, effizienter und transparenter
Forschung beitragen.” Fiir langfristige Zuginglichkeit und Nachnutzbarkeit werden
beschreibende Informationen zu den FD, die Metadaten, sowie zugehdrige Standards
wie Metadatenschemata als essenziell angesehen.” Sie sollen FD entsprechend den
FAIR-Prinzipien auffindbar (Findable), zuginglich (Accessible), interoperabel (In-

teroperable) und wiederverwendbar (Reusable) machen, besonders im Hinblick auf die

I Dieser Artikel basiert auf einer Hausarbeit, die wihrend des Bibliotheksreferendatiats an der Univer-
sititsbibliothek Stuttgart und der Bibliotheksakademie der Bayerischen Staatsbibliothek entstanden
1st.

2 Howe u. a. (2008, S. 47).

3 Rat fiir Informationsinfrastrukturen (2019, S. 38), Whyte & Pryor (2011, S. 207).

*Wilkinson u. a. (2016, S. 1), Alexander Ball, Datlington, Howard, McMahon & Culley (2012).

5 Wilkinson u. a. (2016, S. 5).
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maschinelle Verarbeitung.® In der Biologie kénnen FD beispielweise Genomdaten’ o-
der Arten-Erhebungsdaten® sein. Der Austausch von Daten, die Verwendung von Da-
tenbanken fur die Veroffentlichung dieser Daten, sowie eigene Metadatenstandards
sind in dieser Disziplin fest etabliert.” Dariiber hinaus haben sich verschiedene biolo-
gische Institutionen herausgebildet, die sich um Standardisierung bemiihen." Beson-
ders in der biologischen Teildisziplin der Genom-Forschung herrscht eine Kultur des
Datenaustausches, ebenso wie in den Sozialwissenschaften, der Astronomie, den Ge-
owissenschaften und einzelnen interdisziplindren Bereichen wie Polar-Wissenschaf-
ten.'" In den Ingenieurwissenschaften findet dagegen traditionell weniger Datenaus-
tausch statt.”” Hinzu kommt, dass die Daten dieses Fachgebiets eine grole Diversitit
aufweisen und oft aus interdisziplinirer Forschung stammen.” Dies ist ersichtlich
durch ingenieurwissenschaftliche Daten beispielsweise aus Computersimulationen',
Ergebnisse von Computertomografie oder von Zugfestigkeitstests."

Eine qualitativ hochwertige Datendokumentation stellt aufgrund der Komple-

xitit und des Aufwandes eine Herausforderung fiir Wissenschaftler' dar.!” Von Fach-

¢ Wilkinson u. a. (2016, S. 4-5) Die GO FAIR-Initiative beschiftigt sich mit der Implementierung der
FAIR-Datenprinzipien (GO FAIR - GO FAIR Initiative).

" Howe u. a. (2008, S. 47).

8 Hugo, Hobern, K&ljalg, Tuama & Saarenmaa (2017, S. 283-284).

9 Scott u. a. (2014, S. 38), Howe u. a. (2008).

10 Howe u. a. (2008), McQuilton u. a. (2019).

1T Austin u. a. (2017, S. 78).

12 Alex Ball & Neilson (2010, S. 5), Alexander Ball u. a. (2012).

13 Alexander Ball u. a. (2012), Howard, Darlington, Ball, Culley & McMahon (2010a, S. 19-21), Scott
u. a. (2014, S. 36-37).

14 Iglezakis & Schembera (2018, S. 48—49).

15 Scott u. a. (2014, S. 36) An den genannten Beispielen ldsst sich die Interdisziplinaritit der Ingenieur-
wissenschaften erkennen. Sie entsteht, da ingenieurwissenschaftliche Forschung praxis-orientiert ist
und dabei thematisch in einem Bereich wie beispielsweise Medizin verankert sein kann.

16 Mit ,,Wissenschaftler® sind an dieser Stelle auch Wissenschaftlerinnen angesprochen. Fiir die bessere
Lesbarkeit wird im Folgenden ausschlieBlich die maskuline Form verwendet. Trotzdem sind aus-
driicklich Menschen aller Geschlechter in diesen Formulierungen inbegriffen.

17 Castro u. a. (2017, S. 183), Rat fir Informationsinfrastrukturen (2019, S. 38), Hermann, Hahn, Girtner
& Fritze (2018, S. 33), Tristram u. a. (2015, S. 74-82).
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zeitschriften und Forschungsforderern wird sie dagegen in Form von Datenver6ffent-
lichung in Datenrepositorien und als Datenmanagementpline'® zunehmend erwartet."”
Hier konnen Bibliotheken als die Wissenschaft unterstitzende Infrastrukturen im Be-
reich Forschungsdatenmanagement einen wichtigen Beitrag leisten und durch Erfah-
rungen mit Metadaten® und Repositorien™ bei der Auswahl, Erarbeitung und Anwen-
dung entsprechender Standards unterstiitzen.”

Dieser Artikel befasst sich mit fachunabhingigen, generischen, Standards so-
wie Standards in den Disziplinen Biologie und Ingenieurwissenschaften. Ein Uberblick
tber die behandelten Schemata und Standards ist in Tabelle 1 (Anhang, Tab. 1) zu
finden. Darauf folgt ein Einblick in verschiedene Méglichkeiten der Integration von
Metadatenstandards in Software-Anwendungen, die wiederum die Dokumentation

von FD und ihrer Metadaten vereinfachen.

2. Forschungsdaten und Metadaten

Forschungsdaten lassen sich definieren als ,,Daten, die im Zuge wissenschaftlicher Vor-
haben entstehen‘®. Sie sind #uBerst divers:* sie stammen beispielsweise aus ,,Be-
obachtungen, Experimente[n], Simulationsrechnungen, Erhebungen, Befragungen,

> sowie

Quellenforschungen, Aufzeichnungen, Digitalisierung [und] Auswertungen‘
weiteren Forschungsaktivititen® und kénnen verschiedene Formen wie z. B. Bilder
aus der Stréomungsforschung, Messdaten aus der Chemie oder Computersimulatio-

nen?’ annehmen. Thre langfristige Nachnutzbarkeit entsprechend der FAIR-Prinzipien

18 Datenmanagementplidne beschreiben den Umgang mit FD wihrend und nach einem wissenschaftli-
chen Projekt und werden im Optimalfall vor Projektanfang erstellt. Oft werden strukturierte Vorla-
gen verwendet und ausgefillt mit einem Projektantrag eingereicht, wie z.B. auf Forschungsda-
ten.info dargelegt (Forschungsdaten.info - Datenmanagementplan). In Datenmanagementplidnen
sollte die Langzeitarchivierung geplant sein und im Falle einer geplanten Ver6ffentlichung festgelegt
werden, in  welchem Repositorium diese erfolgen soll  (Forschungsdaten.info -
Datenmanagementplan).

19 Castro u. a. (2017, S. 182).

20 Riley (2017, S. 5, 27-31), Greenberg, Swauger & Feinstein (2013, S. 141).

21 Simons & Richardson (2013, S. 3).

22 Rat fir Informationsinfrastrukturen (2019, S. 71).

23 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 11).

24 Castro u. a. (2017, S. 184).

2> Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 11).

26 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 11).

%7 Johannes u. a. (2013, S. 17-24) Die genannten Bilder der Strémungsforschung werden bei Forschung
am Windkanal aufgezeichnet und auf High Performance Computern (HPC) ausgewertet (Johannes
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(sieche 2.1) erfordert MaBlnahmen wie z. B. ihre Ver6ffentlichung. Diese Malinahmen
werden unter dem Begriff ,Forschungsdatenmanagement™ (FDM) zusammenge-
fasst.”® Speziell die Veroffentlichung von Forschungsdaten lisst sich definieren als das
Einstellen von Forschungsdaten und zugehérigen Metadaten ins Internet mit der Ab-
sicht, diese langfristic nachnutzbar zu machen.” Inzwischen wird zunehmend eine
Veroffentlichung der FD in Datenrepositorien erwartet”, in denen die zugehérigen
beschreibenden Metadaten der FD auch strukturiert vorliegen kénnen.”

Metadaten werden als ,,Daten iiber Daten‘* definiert. Sie haben die Funktion

,,der Beschreibung von Daten*”

und der Unterstiitzung von ,,[...] Datennutzer|[n] bei
der Recherche nach Daten, bei der Bewertung der Eignung recherchierter Daten fiir
die eigenen Zwecke und bei der Integration gefundener Daten in die eigene Systemum-

<34

gebung*™ zu dienen. Die Standardisierung der Datenstruktur unterstiitzt unter ande-
rem die maschinelle Suche, indem Metadaten verschiedener Datensitze in Beziehung
zueinander gesetzt, indexiert und so von Dritten, wie Datenbanken und Suchmaschi-
nen, automatisiert aggregiert werden kénnen.

Metadatenschemata helfen bei der Standardisierung von Metadaten, indem sie ei-
nen Satz an Metadatenelementen definieren, die Attribute einer Ressource reprisen-
tieren™ (z. B. das Attribut Autor der Ressource Datensatz; das Attribut wird in diesem

Fall durch das gleichnamige Metadatenelement Awfor reprisentiert). Metadatensche-

mata, die oft im XML-Format votliegen™, kénnen wiederum in Datenrepositotien und

u. a. (2013, S. 17)), die Messdaten kénnen aus der organischen Chemie stammen und in elektroni-
scher Form vorliegen (Johannes u. a. (2013, S. 22)) und die Computersimulation kénnen Proteinen
und Bewegungsabliufen in der Biophysik darstellen (Johannes u. a. (2013, S. 22)). Ein weiteres Bei-
spiel fiir FD sind Pulshéhenspektren der Neutronenspektroskopie (Johannes u. a. (2013, S. 23-24)).

28 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 11).

29 Austin u. a. (2017, S. 82) Austin und ihre Mitarbeiter spezifizieren fiir die Definition von FD-Publi-
kationen, dass bei diesen die zu den FD geh6rende Dokumentation und, falls verwendet, der zuge-
hérige Softwarecode zusammen mit den FD ver6ffentlicht werden. Dabei sollen durch die Nutzung
von Daten-Repositorien und (Daten-)Journals die publizierten Objekte gut dokumentiert, kuratiert,
langfristig archiviert interoperabel, zitierbar, auffindbar und von gesicherter Qualitit sein (Austin
u. a. (2017, S. 82)).

3 Candela, Castelli, Manghi & Tani (2015, S. 1755).

31 Castro u. a. (2017, S. 187-189).

32 Rat fir Informationsinfrastrukturen (2019, S. 16), Riley (2017, S. 1).

33 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 16).

34 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 16).

% Chamnongsri (2019, S. 244).

3% Riley (2017, S. 16-17) Neben XML kénnen Metadatenschemata auch als RDF modelliert werden, vgl.
Riley (2017, S. 16-17) und, unter anderem, im RDF/XML-Format votliegen (Riley (2017, S. 12—
14)).
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Datenbanken implementiert werden.”” Definiert ist ein Schemza nach ISO 23081.1% als
ein logischer Plan, der die Beziehungen zwischen Metadatenelementen aufzeigt. Der
Plan beinhaltet generell festgelegte Regeln der Nutzung und des Managements von
Metadaten beztiglich der Semantik, der Syntax und der Optionalitit (Pflicht-Level) von
Werten.” Jedes Element kann dabei einen Wert oder mehrere Werte annehmen® (z. B.
der entsprechende Name des Autors fur das Element Auxzor).

Metadatenmodelle und Anwendungsprofile”' sind weitere Standardisierungs-
und Dokumentationsmoglichkeiten. In Metadatenmodellen werden Metadatenstandards
grafisch dargestellt.” Metadaten-Anwendungsprofile (application profiles) dienten ur-
spriinglich zur Zusammenstellung von Metadatenelementen aus einer oder mehreren
Quellen zur optimierten lokalen Anwendung.® Sie kénnen fiir die Elemente auch zu-
gehorige Regelwerke, Richtlinien* und ein standardisiertes Vokabular bzw. die Sem-
antik festlegen.” Die standardisierte Semantik kann fiir die Beschreibung von Inhalten
verwendet werden und beinhaltet kontrollierte Vokabulare (z. B. Library of Congress
Subject Headings*) und Ontologien.*” Ontolggien sind Abstraktionen von Datenmodel-
len und Wissensdominen (z. B. die Wissensdomine Genetik), indem reprisentative Ar-

chetypen, typischerweise Klassen, Attribute und die Bezichungen dieser zueinander,

37 Castro u. a. (2017, S. 187-189).

3 ISO 23081.1 ist die ISO-Norm fur ,,Information und Dokumentation - Metadaten fiir Verfahren der
Schriftgutverwaltung — Teil 1: Grundsitze® (Deutsches Institut fir Normung e.V. (DIN) - ISO
23081.1.).

39 ISO 23081.1, Teil 1 Terms and Definitions, 3., zitiert nach National Information Standards
Otrganization o. J., S. 2]. Obwohl die ISO-Norm fiir die Schriftgutverwaltung erstellt wurde, lassen
sich ihre grundlegende Komponenten auch far Forschungsdaten verwenden. Der Originaltext lau-
tet: ,,A schema is a logical plan showing the relationships between metadata elements, normally through establishing
rules for the use and management of metadata specifically as regards the semantics, the syntax and the optionality
(obligation level) of values.” (ISO 23081.1, Teil 1 Terms and Definitions, zitiert nach National
Information Standards Organization o. J.]. Weitere ISO-Standards im Zusammenhang mit der For-
schungsdaten-Qualitit werden von dem Rat fiir Informationsinfrastrukturen evaluiert (Rat fir
Informationsinfrastrukturen (2019, S. A-6-A-8)). Mit Ausnahme der in diesem Artikel erwihnten
Dublin Core ISO-Norm 15836 scheint keine dieser Normen auf generische Forschungsdaten direkt
anwendbar. Spezifisch fiir Metadaten zu geografischen FD liegt eine ISO-Norm vor (International
Standard Organisation (ISO) - ISO 19115-1:2014).

40 Chamnongsti (2019, S. 244).

41 Thalhath, Nagamori, Sakaguchi & Sugimoto (2019, S. 116), Riley (2017, S. 24).

42 Coyle (2017, S. 4) Wie bei Coyle 2017 auf Seite 4 dargestellt, stellen Metadatenmodelle ihre Elemente
(wiederum z. B. Autor) und deren Beziehungen untereinander visuell dar wihrend Regeln fur z. B.
die Anwendung nicht enthalten sind. Schemata sind dagegen Text-basiert.

4 Heery & Patel (2000).

4 Thalhath u. a. (2019, S. 116).

4 Thalhath u. a. (2019, S. 116), Taylor u. a. (2008, S. 890).

46 Riley (2017, S. 17).

47 Caracciolo, Aubin, Whitehead & Zervas (2019, S. 340-341).
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definiert werden.” Werte (bei Ontologien ,,Instanzen®) sind generell nicht Teil der
Ontologie.” Thre Verwendung in Metadatenschemata erlaubt, Deskriptoren und deren
Bezichungen untereinander maschinenverwendbar zu machen.” Durch beispielsweise
die Nutzung der Gene Ontology’' mit der hinterlegten Genfunktion ,,DNA recombi-
nation“>” kénnen zwei Gene mit dieser Funktion in unterschiedlichen Datensitzen
sinnvoll gruppiert werden. Datensitze konnen so verlinkt und verglichen werden und
durch die hinterlegten Beziehungen der Klassen untereinander auch in Beziehung zu-
einander gesetzt werden.

Eine der méglichen Ontologie-Sprachen ist das Resource Description Framework
(RDF)”, das in dieser Funktion die Modellierung von Informationen unterstiitzt. RDF
erméglicht Informationsstrukturierung im semantischen Web™, indem es Informatio-
nen in Triplets (z. B. Gen X (Subjekt) gehirt zu (Pridikat) Gengruppe Y (Objekt))” mo-
delliert. Diese Informationen werden auf einer Webseite hinterlegt, die den Datensatz
von z. B. Gen X darstellt. Als Resultat konnen die Informationen so von (Such-) Ma-
schinen verwertet werden. Bei der Suche nach Ger X kann dann z. B. auch automatisch
die Gengruppe Y berticksichtigt werden.

In diesem Artikel wird der Fokus auf Metadatenschemata gelegt, allerdings
werden aufgrund der thematischen Uberschneidung ebenfalls allgemein Metadaten-
standards, unter anderem Metadatenmodelle, Metadaten-Anwendungsprofile und On-

tologien, beriicksichtigt.”

4 Gruber (2009, S. 1963).

4 Arroyo & Siorpaes (2014, S. 147).

50 Castro u. a. (2017, S. 186).

51 Ashburner u. a. (2000).

52 Ashburner u. a. (2000, S. 26).

53 Arroyo & Siorpaes (2014, S. 149-150).

54 Das Semantische Web ist eine Anreicherung des Internets mit Maschinen-verwendbarer Semantik
durch die Verwendung von Metadaten als semantische Annotationen, Ontologien fiir die Beschrei-
bung von Informationen im Internet und die Verbindungen von Annotationen mit Ontologien (An-
toniou & Plexousakis (2009, S. 2579)). Innerhalb des semantischen Webs soll es méglich sein, die
Sammlung von Metadaten und Ontologien zu prozessieren und abzufragen, indem Logik-basierte
Techniken verwendet werden (Antoniou & Plexousakis (2009, S. 2579)).

% Riley (2017, S. 9-15) RDF wurde von dem World Wide Web Consortium (W3C) fiir die Spezifizierung
von Metadaten im semantischen Web anerkannt (Riley (2017, S. 10)).

56 Sansone und Mitarbeiter haben diese thematischen Gruppen ebenfalls unter Metadatenstandards zu-
sammengefasst, indem sie Minimum-FEinreichungsleitlinien (minimum reporting guidelines), Termi-
nologie-Artefakte (terminology artefacts) wie Ontologien, Modelle und Formate (models and for-
mats) wie Metadatenschemata sowie Identifikator-Schemata (identifier schemata) unterscheiden

(Sansone u. a. (2019, S. 359)).
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Standardisierungsbestrebungen finden sich nun in verschiedenen Wissen-
schaftsbereichen” und kénnen bottom-up, beispielsweise von Forschergruppen, oder
top-down, von nationalen Standardisierungsstellen, ausgehen.” Nicht nur Institutio-
nen, die Standards erstellen, sondern auch Services, die Standards aggregieren und zu-
ganglich machen, haben sich herausgebildet. Zu diesen gehoéren der Metadata Standards
Catalog (MSC) und FAIRsharing, die sich aus der Notwendigkeit heraus entwickelt ha-
ben, eine Ubersicht iiber eine groBe Anzahl” von Metadatenstandards und -schemata
zu vermitteln. Der MSC wurde von der Metadata Standards Directory Working
Group der Research Data Alliance (RDA)’" aufgebaut und basiert selbst auf diesem Di-
rectory.” Er enthilt unter anderem Metadatenstandards und wird von Freiwilligen un-
ter der Aufsicht der RDA Metadata Standards Catalog Working Group betreut.”” Er
lisst sich daher als Service mit der RDA assoziieren. Die RDA ist eine internationale
Initiative, die von der Europiischen Union, den USA und der australischen Regierung
mit der Absicht unterstiitzt wird, bottom-up und kollaborativ den offenen Austausch
von FD zu férdern.** Sie entstand aus der Wissenschaft heraus® und bietet eine Platt-
form fir Interessens- und Arbeitsgruppen, in denen Wissenschaftler, Bibliothekare
und Interessierte aus weiteren Bereichen® Werkzeuge, Standards, Best Practices und
ihnliche Themen im Zusammenhang mit FD bearbeiten.”

Der zweite Service, F.AIRsharing, begann als ,,Minimum Information about a

Biomedical or Biological Investigation (MIBBI) portal und BioSharing.®® Er wird

57 Rat fir Informationsinfrastrukturen (2019, S. 16-18).

58 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 27), Brooksbank & Quackenbush (2006, S. 96-97)

% Sansone u. a. (2019, S. 358).

6 FAIRsharing: Sansone u. a. (2019, S. 359), MSC: Alexander Ball u. a. (2014, S. 143).

61 Research Data Alliance - https://www.td-alliance.org/.

62 Alex Ball, Greenberg, Jeffery & Koskela (2016, S. 16), RDA Metadata Standards Directory - http://td-
alliance.github.io/metadata-directory/.

63 Metadata Standards Catalog - Terms of use.

64 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 17-18), Research Data Alliance - About RDA.

% Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. A-11).

% Parsons (2013), Research Data Alliance - About RDA.

67 Alexander Ball u. a. (2014, S. 143), Parsons (2013), Berman (2019, S. 1).

% Sansone u. a. (2019, S. 366), FAIRsharing - Communities.
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nach eigenen Angaben von Daten-Forschern (,,data researcher“”), Forschungssoft-
ware- und Wissensingenieuren (,,research software und knowledge engineers“™) be-
trieben, die aus verschiedenen Wissenschaftsdisziplinen stammen.” Im Februar 2020
verzeichnete FAIRsharing 1376 Standards.”” Hinzu kommen Datenbanken, Richtli-
nien und Sammlungen.” Da fiir FAIRsharing ebenfalls eine zugehorige RDA-Arbeits-
gruppe existiert’* und die Initiative in Austausch mit den groBen Wissenschaftsvetla-
gen (Elsevier, Springer Nature BioMed Central, Springer Nature Scientific Data, Tay-
lor & Francis, Wiley und PLOS) steht”, scheint dieser Service stark in die Wissen-

schaftsgesellschaft integriert zu sein.

2.1 Fachunabhingige Standards

Bestrebungen, Metadaten fiir FD zu standardisieren, zielen auf die Etablierung von
Qualititskriterien fir Metadaten entsprechend den FAIR-Datenprinzipien ab. Diese
sind vergleichsweise allgemein formuliert, wodurch sie im FDM-Bereich weitliufig an-
genommen wurden.” In den FAIR-Prinzipien ist in Bezug auf Metadaten unter ande-
rem enthalten: umfangreiche Metadaten, die zutreffende und relevante Attribute ent-
halten, eine formale, zugingliche, 6ffentlich geteilte und breit anwendbare Sprache
nutzen, den fachgebietsrelevanten Community-Standards folgen sowie ein Vokabular,
das den FAIR-Prinzipien folgt.”” Existierende Metadatenschemata setzen die FAIR-

Prinzipien nicht unbedingt vollstindig um, unterstiitzen aber auf jeden Fall durch die

9 Data Readiness Group - People.

70 Data Readiness Group - People.

"I FAIRsharing - Communities, Data Readiness Group - People, Sansone u. a. (2019, S. 358).

72 FAIRsharing - Standards: Zu beachten ist, dass in diesen auch nicht mehr aktive Standards inbegriffen
sind.

73 FAIRsharing - https://fairsharing.org/.

74 Research Data Alliance - Arbeitsgruppe FAIRSharing Registry: connecting data policies, standards &
databases.

7> FAIRsharing - Communities, Sansone u. a. (2019, S. 262).

76 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 27).

77 Wilkinson u. a. (2016, S. 4), Leibniz-Informationszentrum Technik und Naturwissenschaften und
Universititsbibliothek (TIB) - Die FAIR Data Prinzipien fiir Forschungsdaten. Wilkinson und seine
Mitarbeiter nennen als Voraussetzungen fiir Daten, die den FAIR-Standards entsprechen, tiber die
im obingen Text genannten Bedingungen hinaus: einen einzigartigen und persistenten Identifikator,
Datennutzungs-Lizenzen, sowie Provenienz-Informationen und eventuelle Bezichungen zu anderen
Daten oder Metadaten, Metadaten, die frei verfiigbar sind, den eindeutigen Identifier der zugehori-
gen FD enthalten, sich in einem indizierten und durchsuchbatren Verzeichnis befinden und auf die
mit einem standardisierten, offenen und frei implementierbaren Kommunikationsprotokoll, das
auch die Authentifizierung und die Rechteverwaltung unterstiitzt, zugegriffen werden kann (Wilkin-
son u. a. (2016, S. 4)).
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Standardisierung von Metadaten die maschinelle Interoperabilitit. Zusitzlich enthalten
sowohl FAIR-Prinzipien wie auch Datenmanagementpline den Gedanken der Lang-
zeitarchivierung. Diese wird allerdings oft allein als Abgabe der Daten an ein FD-
Repositorium mit perspektivisch gesicherter Existenz verstanden.”” Der Aspekt des
aktiven Risikomanagements und die Ausrichtung auf zukiinftige Datennutzer wird
durch die neuen TRUST-Prinzipien (Transparancy, Reponsibility, User Focus,
Sustainability, Technology) fiir Repositorien eingebracht.” Speziell in Bezug auf Me-
tadaten wird die Nutzung von Metadaten- und Kurationsstandards der jeweiligen Da-
tennutzer-Community hervorgehoben.” Im Fall der Genomforschung kann das z. B.
das Genbank Sequence Format sein (sieche auch 3.1 und Anhang, Tab. 4), das Vorga-
ben zur Formatierung von Sequenzierungsdaten und zugehorigen Metadaten enthilt.™

Im Bereich der FD existieren verschiedene disziplinenunabhingige Metadaten-
standards, die unterschiedlich stark etabliert sind. Ein sehr weitverbreitetes Metadaten-
schema ist das Dublin Core Metadatenschema.” Dublin Core definiert 15 Simple Dub-
lin Core Elements, z. B. Titel einer Ressource (title) und Ersteller einer Ressource (cre-
ator)®” (Anhang, Tab. 2), die auch in einer ISO-Norm hintetlegt sind* und als Min-
destaustauschstandard fiir das OAI-PMH-Protokoll dienen.*”” Dartiber hinaus kénnen
Bedingungen (qualifier, Qualified Dublin Core®) benutzt werden, um die Bedeutung
eines Elements einzugrenzen oder um mithilfe der Bedingungen ein Codierungs-
schema fiir Dublin Core festzulegen.” Fiir die Nutzung im Semantic Web liegt Dublin

Core im RDF-Format (siehe Kapitel 2) vor.” Interoperabilitit mit anderen Schemata

78 Lindlar, Rudnik, Jones & Horton (2020, S. 19).

7 Lin u. a. (2020).

80 Lin u. a. (2020, S. 3).

81 Benson, Karsch-Mizrachi, Lipman, Ostell & Sayers (2011).

82 Rat fir Informationsinfrastrukturen (2019, S. 17), Caverlee, Mitra & Laarsgard (2009, S. 947-949),
Austin u. a. (2017, S. 90).

83 Cavetlee u. a. (2009, S. 948),

84 Cavetlee u. a. (2009, S. 947) Der Dublin Core ISO-Standard ISO 15836 ist auch bei der ISO-Organi-
sation zu finden: International Organization for Standardization - ISO 15836-1:2017 und
International Organization for Standardization - ISO 15836-2:2019.

8 Riley (2017, S. 24) OAI-PMH ist das Open Archives Initiative Protocol for Metadata Harvesting
(OAI-PMH), das als Minimum-Elemente Simple Dublin Core erkennt, sodass Dublin Core in vielen
Repositorien implementiert wurde (Simons & Richardson (2013, S. 61)).

86 Cavetlee u. a. (2009, S. 948).

87 Caverlee u. a. (2009, S. 948) Fur Dublin Core gibt es ebenfalls Anwendungsprofile, sodass die Dublin
Core-Anwendung stirker spezifiziert und damit gegebenenfalls bei breiter Anwendung dieser An-
wendungsprofile verstirkt interoperabel und maschinenverwendbar ist (Coyle (2017, S. 7-11)).

8 Caverlee u. a. (2009, S. 949).
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erreicht Dublin Core, indem es die Grundlage fiir diese bildet, z. B. fiir Darwin Core.”
Dublin Core ist allerdings als Schema fiir die Beschreibung von Ressourcen im Inter-
net wie z. B. elektronische Dokumente und Audiodateien™ konzipiert, weniger fiir die
Beschreibung von FD.

Ahnliches gilt fiir Schema.org", das als weiterer generischer Metadatenstandard
und RDF-Vokabular vorliegt. Es erlaubt die Auszeichnung von Webseiten-Text an-
hand Schema.org-Types und -Properties. So kann diese strukturierte Information von
Internet-Suchmaschinen weiterverwendet werden.” Interoperabilitit wird nicht nur
erreicht, indem fithrende Suchmaschinen das Schema.org-Vokabular unterstiitzen™,
sondern auch durch das Mapping von Schema.org-Properties auf Metadatenelemente
anderer Schemata und Standards.” Die Popularitit von Schema.org ist in FD-Kreisen
relativ hoch, ersichtlich durch die Zugehérigkeit zu den meist aufgerufenen (2018)”
und meist implementierten (2019)” Standards gemil3 der FAIRsharing-Datenbank.

Ein weiteres generisches Metadatenschema, das zunehmend an Wichtigkeit fir
Forschungsdaten gewinnt”, ist PREMIS (PREservation Metadata Implementation
Strategies). PREMIS stammt aus dem Bereich der digitalen Langzeitarchivierung und
wurde 2020 gemil3 des PREMIS Implementation Registries bereits von 50 Institutio-
nen, unter anderem FD-Repositorien, implementiert.”® Das Schema besitzt vier Enti-
titen: Objekte (Objects), Ereignis (Event), Akteur (Agent), Rechte (Rights) und Um-
welt (Environment) (Anhang, Abb. 1). Unter die Entititen fallen 88 Semantic Units”,
die im Data Dictionary beschrieben werden, und auf die Informationen iiber ein digi-

tales Objekt sowie Handlungen, die an diesem Objekt durchgeftihrt wurden, gemappt

8 Wieczorek u. a. (2012).

% Cavetlee u. a. (2009, S. 948), Simons & Richardson (2013, S. 59).

91 Guha, Guha, Brickley & Macbeth (2016).

92 Riley (2017, S. 19).

9 Riley (2017, S. 19).

% Research Data Alliance - Arbeitsgruppe Research Metadata Schemas: Schema crosswalks
visualizations.

% Sansone u. a. (2019, S. 359).

% Sansone u. a. (2019, S. 360).

97 Lindlar u. a. (2020, S. 16-17).

%8 Lindlar u. a. (2020, S. 17), Library of Congtress - PREMIS Implementation Registty.

9 Lindlar u. a. (2020, S. 16), Zu den 88 Semantic Units geh6ren Core Semantic Units, die wahrscheinlich
fur die meisten Archive von Relevanz sind, aber trotzdem nicht als Pflichtelemente auftreten
(PREMIS Editorial Committee (2015, S. 3)).
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werden kénnen. Dabei sind die Semantic Units im strikten Sinn keine Metadatenele-
mente, kénnen aber dhnlich verwendet werden.'" Sie lassen sich fiir die jeweiligen An-
wendungen flexibel zusammenstellen'”", PREMIS erlaubt aber auch die Verwendung
eigener Metadatenelemente. Konformitit wird in dann erreicht, indem diese Elemente
auf die PREMIS Semantic Units gemappt werden.'”” PREMIS erméglicht Informatio-
nen abzulegen, die notwendig fur die langfristige Verwendung von digitalen Objekten
sind."” Dazu konnen z. B. Informationen zur Hardware und Software gehdren, mit
der das digitale Objekt dargestellt werden kann, oder Informationen zu Verinderungen
des archivierten Objekts im Zuge dessen langfristiger Erhaltung.'”*

Spezifischer zugeschnitten auf die Anforderungen von FD ist im Gegensatz zu
Dublin Core, Schema.org und PREMIS das DazaCite Metadatenschema.'” Das Schema
legt sechs Pflichtangaben fest: Identifier (DOI'"), Creator, Title, Publisher, Publication
Year und ResourceType'”” (Anhang, Tab. 3). Zu den Pflichtangaben kommen weitere
empfohlene und optionale Angaben.'” Es wird primir von generischen Repositorien
genutzt'”, wihrend fachspezifische Repositorien tendenziell zusitzlich auch fachspe-
zifische Metadatenstandards verwenden. Da DataCite 2018 zu den 12 meist besuchten
Daten- und Metadatenstandards in FAIRsharing gehorte''’, scheint es weit verbreitet

zu sein. Hinzu kommt, dass DataCite fiir die Vergabe von DOIs fir FD die Nutzung

111
>

des eigenen Metadatenschemas, bzw. Elemente des Schemas, zur Bedingung macht

100 Caplan (2017, S. 5), PREMIS Editorial Committee (2015, S. 3).

101 Caplan (2017, S. 13-14), Lindlar u. a. (2020, S. 16), PREMIS Editorial Committee (2015, S. 22-24).

102 Caplan (2017, S. 13—14), Lindlar u. a. (2020, S. 16), PREMIS Editorial Committee (2015, S. 22-14).

103 Lindlar u. a. (2020, S. 16), PREMIS Editorial Committee (2015, S. 1).

104 Lindlar u. a. (2020, S. 106).

105 DataCite Metadata Working Group (2019), Wilkinson u. a. (2016, S. 5).

106 Als Wert des Elements Identifier soll der Digital Object Identifier (DOI) genutzt werden (DataCite
Metadata Working Group (2019, S. 12)). DataCite selber vergibt DOIs (DataCite - Assign DOIs).

107 DataCite Metadata Working Group (2019, S. 7, 12—-15) Die 6 Pflicht-Angaben bzw. Eigenschaften
besitzen zum Teil weitere Pflicht-Untereigenschaften (DataCite Metadata Working Group (2019, S.
7).

108 DataCite Metadata Working Group (2019, S. 8).

109 Austin u. a. (2017, S. 88).

110 Sansone u. a. (2019, S. 359).

11 DataCite weist darauf hin, dass DOIs mit einem Metadatenschema einher gehen (;,DataCite DOIs
come with a metadata schema that includes a controlled vocabulary of 15 different resource types
to describe the content being shared.” (DataCite - Getting Started). Die Registrierung eines Datens-
atze beinhaltet das Hochladen der zughérigen Metadaten unter Nutzung des DataCite Metadaten-
schemas (Neumann & Brase (2014, S. 1038)) und beispielsweise ein Metadatenschema aus den Ge-
owissenschaften hat aus diesem Grund DataCite-Elemente integriert (Specka u. a. (2019, S. 34)).
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was ein groB3er Anreiz fir die Verwendung dieses Schemas ist. Interoperabilitit zwi-
schen Dublin Core und dem DataCite Metadatenschema wird durch die Entwicklung
eines DataCite Dublin Core Anwendungsprofils (DC2AP) unterstiitzt.'?

Richtlinien beztiglich Metadaten werden zunehmend auch von Forschungsfor-
derern und Verlagen von Fachzeitschriften vorgegeben'”, sodass bei FAIRsharing
Februar 2020 bereits 130 entsprechende Richtlinien eingetragen sind."* Forschungs-
torderer und politische Akteure geben tendenziell eher generische Vorgaben zur Ver-
offentlichung von Forschungsdaten, primar die Einhaltung der FAIR-Prinzipien und
die Nutzung angemessener Repositorien, vor.'"” Wissenschaftliche Fachzeitschriften,
die zum Teil Forschungsdaten im Zusammenhang mit Artikeln erwarten'', verweisen
generell auf fachspezifische offentliche Repositorien mit entsprechend fachspezifi-
schen Standards."” Daraus wird ersichtlich, dass Verlage und Zeitschriften grundsitz-
lich die Standards und Datenrepositorien nutzen, die von den Wissenschaftsdiszipli-
nen erarbeitet werden. Um effektiven Datenaustausch zu erméglichen, der auf den
FAIR-Prinzipien und maschinenverwendbaren, detaillierten Metadaten beruht, ist

folglich eine starke Involvierung der jeweiligen Wissenschaftsdisziplinen notwendig.

3. Forschungsdaten und Metadaten in der Wissenschaftscom-

munity
Die Wissenschaftscommunity ist dullerst vielféltig, was sich auch im FDM widerspie-
gelt. Neben Naturwissenschaften (im Sinne von Sciences), zu denen die Biologie ge-

hort, fithrt beispielsweise der MSC funf weitere iibergeordnete Disziplinen an, wie z. B.

112 DataCite Metadata Working Group (2019, S. 4)

113 Castro u. a. (2017, S. 182).

114 FAIRsharing - Policies: Zu beachten ist, dass sich unter diesen ausgewihlten Richtlinien auch nicht
mehr aktive befinden kénnen.

115 Deutsche Forschungsgemeinschaft (DFG) (2019, S. 18-19).

116 Castro u. a. (2017, S. 182) Beispiele sind Plant Physiology (Howe u. a. (2008, S. 48)), Nature (Castro
u. a. (2017, 8. 182)) und PLOS ONE (Castro u. a. (2017, S. 182)).

117 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 50-51) Informationen zur Veréffentlichung von Daten
im Zusammenhang mit Artikeln in Plant Physiologie sind unter ,,Quick guide: Submission require-
ments“ und ,,Large-scale datasets and other supplemental data® (Plant Physiology - Instructions for
authors) zu finden. Fir Artikel in Nature sind diese Informationen bei Supplementary Information
(Nature - Supplementary information) und fiir Artikel in PLOS ONE unter Data Availability (PLOS
- Data availability) hinterlegt.
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Sozialwissenschaften oder Politik.""® Trotz der Vielfalt lassen sich bei der Einstellung
von Wissenschaftlern gegentiber FDM zunehmend Tendenzen in Richtung Datenaus-
tausch erkennen, wenn auch teilweise in disziplinenspezifischer Ausprigung. Zuneh-
mend ist nicht nur ein Interesse an der Weiterverwendung von verdffentlichten Daten
wahrnehmbar, sondern auch ein Verstindnis fiir die Notwendigkeit, Daten zu teilen,
besonders im Zuge der Big-Data-Forschung.'” Gleichzeitig lastet ein hoher Publikati-
onsdruck auf Forschern, sodass Zeit, die fir das Erstellen von Datenmanagementpla-
nen und fir die arbeitsintensive Datendokumentation wihrend des Forschungspro-
zesses und der Veroffentlichung der FD aufgewendet werden muss, als Biirde gesehen
wird.'?

Trotzdem haben sich mit der Zeit in einzelnen Disziplinen gut kuratierte, stark
integrierte Strukturen herausgebildet, die FDM ermdglichen und unterstiitzen,'' wih-
rend sie in anderen Forschungsbereichen weniger stark etabliert sind (Kapitel 3.1 und
3.2). Bei sehr diversifizierten und auch bei fehlenden Strukturen haben Bibliotheken
und andere forschungsnahe Einrichtungen die Méglichkeit, ihre Expertise einzubrin-
gen, indem sie die Entwicklung von Metadatenstandards fordern'”, diese Standards
der Forschung empfehlen'” und sie in institutionellen Repositorien implementieren.
Entsprechende Kooperationen mit Bibliotheken finden bereits sowohl fir die Biologie

als auch die Ingenieurwissenschaften statt.

31 Biologie
Die Biowissenschaften verindern sich ebenso wie viele andere Disziplinen in Richtung
verstirkten Informationsaustausch, begriindet in der Produktion von groflen Daten-

mengen und dem zunehmenden Interesse der Forscher an diesen.? Diese Tendenz

118 Metadata Standards Catalog - Index of subjects: Die sechs Disziplinen im MSC sind ,,Culture®, ,,Ed-
ucation®, |, Information and Communication®, ,,Politics, ,,L.aw and economics®, ,,Science®, ,,Social
und human sciences. Die Gruppen ,,Multidiciplinary* und ,,Countries and country groupings*
wurden nicht mitgezdhlt (Metadata Standards Catalog - Index of subjects).

119 Candela u. a. (2015, S. 1747-1748), Reilly, Schallier, Schrimpf, Smit & Wilkinson (2011, S. 21-22),
Howe u. a. (2008, S. 47).

120 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 71, 73-74), Tristram u. a. (2015, S. 74-75).

121 Wilkinson u. a. (2016, S. 2).

122 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. 71).

123 Jolezakis & Schembera (2018, S. 58).

124 Howe u. a. (2008, S. 47).
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ist vor allem in der molekularen Biologie erkennbar, im Zusammenhang mit der Ge-
nomsequenzierung, bei Daten zu Proteinen und Stoffwechselwegen, sowie in weiteren
Bereichen der Molekularbiologie.'” Neben der molekularen Biologie verfolgt auch die

Biodiversititsforschung intensive Datenauswertungm

, indem beispielsweise Verbrei-
tungsgebiete von Arten anhand der Datenaggregation einzelner Fundorte softwareba-
siert modelliert werden.'”’

Die biologische Forschung lisst sich am Beispiel der biologischen Institute nie-
dersichsischer Hochschulen 2001 in die stark vertretenen Forschungsfelder Bioche-
mie und Biotechnologie, Genetik, Mikrobiologie, Botanik und Zoologie'*® gliedern.'”
Weitere, zum Teil neue Forschungsfelder waren 2001 die organismische Biologie mit
Okologie und Systematik'”, die Biodiversitit"’' und die Bioinformatik."” Interdiszipli-
nire Uberschneidungen mit anderen Disziplinen wie Medizin, Chemie und Agrarwis-
senschaften' sind ebenfalls méglich. Fiir diesen Artikel wird der Fokus auf die Biolo-
gie entsprechend der molekularen Forschung im weiteren Sinne (oben genannte pri-
mire Forschungsfelder exklusive des nicht-molekularen Anteils der Botanik und Zo-
ologie) und die Biodiversitit gelegt.

Die molekulare Biologie besitzt entsprechend der verzeichneten Standards im
MSC Februar 2020 deutlich mehr Metadatenstandards als die Biodiversitit (Moleku-

larbiologie: 18", Biodiversitit: 5 Metadatenstandards'”

). Diese Tendenz ldsst sich ver-
mutlich durch eine lange Tradition des Datenaustausches in der molekularen Biologie
begrﬁndenm, die durch die Férderung von molekularbiologischen Datenbanken fir

Forschungsergebnisse aus 6ffentlichen Geldern begiinstigt wurde,"”’ sowie durch die

125 Howe u. a. (2008, S. 47).

126 Hugo u. a. (2017, S. 263-264).

127 Hugo u. a. (2017, S. 270-271), Graham, Loiselle, Velasquez-Tibata & Cuesta (2011).

128 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (20014, S. 15, 19, 26, 38).

129 Zu den primiren Forschungsfeldern kommen vereinzelte Schwerpunkte wie Anthropologie und
Entwicklungsbiologie (S. 19), sowie Biophysik (S. 26, 38), Geobotanik (S. 26) und Geo- und Um-
weltwissenschaften (S. 34) in Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001a).

130 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001a, S. 49).

131 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001a, S. 19, 24, 34).

132 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001a, S. 24, 48).

133 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (20014, S. 19).

134 Metadata Standards Catalog - Biology

135 Metadata Standards Catalog - Biological diversity

136 Leonelli (2016, S. 17-24).

137Leonelli (2016, S. 21-24) Beispiele fir Modellorganismus-Datenbanken sind FlyBase, WormBase,
The Arabidopsis Information Ressource (TAIR) und weitere (Leonelli (2016, S. 21)).
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138

Selbstverpflichtung der Disziplin zum Datenaustausch. ™ Generell ist auch die Tatsa-

che, dass FD bzw. Rohdaten keinen urheberrechtlichen Beschrinkungen unterliegen,

1 139

tir den Datenaustausch von Vorteil. ™ Heute sind es Biologen gewohnt, eine grof3e

149 und es haben sich

Menge an Daten in frei zuginglichen Datenbanken aufzufinden
verschiedene fachspezifische Institutionen, die Standards erarbeiten, etabliert."*' Dabei
sind vor allem Datenbanken fiir Daten iiber standardisierte Versuchsorganismen'*
(Modellorganismen, wie z. B. die Maus in der Medizin) sowie allgemeine Genom- und
Protein-Datenbanken'* und Ontolog:‘gien144 zu erwahnen. Als besonders erfolgreich hat

sich die Gene Ontology erwiesen'*

, die im Februar 2020 von 173 Datenbanken gemil3
FAIRsharing implementiert wurde.'* Datenkuratoren, auch Biokuratoren genannt',
die selbst in erster Linie aus der Wissenschaft stammen'*®, bereiten Datensitze und
Literatur fur die molekularbiologische und medizinische Forschung mit standardisier-
ten Metadaten auf.'”. Auch ein Repositorium, das urspriinglich fiir naturwissenschaft-

150

liche und medizinische Daten aufgebaut wurde"™, Dryad, hat sich global etabliert."
Aber auch in der Biodiversititsforschung haben sich inzwischen Infrastrukturen her-

ausgebildet, die Daten aggregieren und Standards etablieren, wie die Group on Earth

138 Austin u. a. (2017, S. 78) Austin und Mitarbeiter nennen die Bermuda Prinzipien und die Vereinba-
rung des Fort Lauderdale Treffens. Besonders die Bermuda Prinzipien von 1996 (Maxson Jones,
Ankeny & Cook-Deegan (2018)) hatten und hatten und haben einen gro3en Impact auf das zeitnahe
und 6ffentliche Teilen von Genom-Daten.

139 Enke u. a. (2013), forschungsdaten.info - Urheberrecht.

140 Brooksbank & Quackenbush (2000, S. 94).

141 Brooksbank & Quackenbush (2006, S. 94), McQuilton u. a. (2016). Zu diesen Institutionen lassen
sich auch die Konsortien zihlen, die sich im Zusammenhang mit den Ontologie gebildet haben
(Leonelli (2016, S. 47), Ashburner u. a. (2000)) und den Austausch zwischen der Wissenschaft und
politischen sowie internationalen Akteuren férdern (Leonelli (2016, S. 48)).

142 Leonelli (2016, S. 21).

143 Scott u. a. (2014, S. 38) Die in Scott und Mitarbeiter 2014 auf Seite 38 genannten Beispiele sind die
Genbank und die European Molecular Biology Laboratory Nucleotide Sequence Database (EMBL).

144 Leonelli (2016, S. 26-28) Biologische und biomedizinische Ontologien sind in der Open Biological
and Biomedical Ontology (OBO) Foundry hinterlegt (Open Biological and Biomedical Ontology
Foundty - http://www.obofoundry.org/). Die OBO Foundty bringt Gruppen zusammen, die sich
nach gemeinsamen Prinzipien der Ontologie-Entwicklung richten (Sansone & Rocca-Serra (2016,
S.9).

145 Leonelli (2016, S. 27), Ashburner u. a. (2000).

146 FAIRsharing - GO; Gene Ontology; letzte Verdnderung: 23. 09. 2019, 10:11 a.m..

147 Salimi & Vita (2000).

148 Leonelli (2016, S. 33)

149 Leonelli (2016, S. 24-20).

150 Akers & Green (2014, S. 121).

151 Wilkinson u. a. (2016, S. 2).
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Observations (GEO)"™, die Global Biodiversity Information Facility (GBIF)', die

RDA-Interessensgruppe Biodiversity Data Integration'™, die Organisation Biodiver-

155 156

sity Information Standards > und weitere.

Hinsichtlich der Popularitit von allen in FAIRsharing verzeichneten Metada-
tenstandards gehoren 2019 molekularbiologienahe Standards, neben generischen Stan-
dards, zu den meist empfohlenen.”” Insgesamt sind im Februar 2020 fiir Biologie und
Lebenswissenschaften im MSC 28 Standards hinterlegt'”®, bei FAIRsharing fiir Biolo-
gie dagegen allein 398."” Diese grole Anzahl zeigt, dass im Zuge dieser Arbeit eine
Behandlung aller Standards nicht méglich ist. Daher wurden einzelne Standards mit
groBflichiger Anwendung, die sich zwar nicht Metadatenschemata nennen, aber ent-
sprechende Funktion tbernehmen, ausgewihlt: das GenBank Sequence Format (imple-

160

mentiert von 30 Datenbanken™, darunter die Datenbank Genbank), die Systens Biology

Markup Language (SBML) (implementiert von 17 Datenbanken'®") und Darmwin Core (im-

plementiert von 20 Datenbanken'®).

Das Genbank Sequence Format'® ebenso wie die Auszeichnungssprache SBMI.'**
geben fast ausschlieBlich fachspezifische Metadatenelemente vor. Die meisten Felder

des GenBank Sequence Formats sind genetikspezifisch: es enthalt acht vorgegebene Felder

152 Group On Earth Observation - GEO Community, Lautenbacher (2006, S. 8-9).

153 Global Biodiversity Information Facility - What is GBIF?, Gaiji u. a. (2013).

154 Research Data Alliance - Interessensgruppe Biodiversity Data Integration.

155 Biodiversity Information Standards - https://www.tdwg.otg/, Hugo u. a. (2017, S. 265-266).

15 Hugo u. a. (2017, S. 260-261).

157 Sansone u. a. (2019, S. 359—-360) Bei der Sortierung von Standards anhand der Anzahl der Seitenau-
frufe auf FAIRsharing finden sich molekularbiologische Standards auf Platz 2, 3, 4, 6, 8 und 9. Der
medizinische Standard auf Platz 1 kann auch fiir biologisch-medizinische Forschung verwendet wer-
den (Sansone u. a. (2019, S. 359)). Bei Sortierung der Standards auf FAIRsharing anhand der Anzahl
der sie implementierenden Datenbanken und Repositorien werden alle 10 hchsten Plitze aufier die
Plitze 4 und 8 von molekularbiologischen Standards belegt (Sansone u. a. (2019, S. 360)). Dabei ist
zu beachten, dass FAIRsharing aus einer gezielt molekularbiologisch ausgerichteten Datenbank fiir
Standards, BioSharing, entstand (Sansone u. a. (2019, S. 366)), wodurch diese starke Prisenz von
molekularbiologischen Metadatenstandards beeinflusst sein kann. Die Existenz und der Bedarf nach
BioSharing selbst weist allerdings auch bereits auf eine hohe Anzahl und intensive Nutzung von
molekularbiologischen Standards hin.

158 18 Metadatenschemata unter Biologie (im Metadata Standards Catalog - Biology) und 10 Metadaten-
schemata unter Lebenswissenschaften (im Metadata Standards Catalog - Natural sciences).

15 FATRsharing - Standards; Biology.

160 FAIRsharing - GenBank Sequence Format; letzte Verinderung: 05. 02. 2020, 12:45 p.m..

161 FAIRsharing - SBML; Systems Biology Markup Language; letzte Verinderung: 10. 04. 2019, 10:49
a.m..

162 FAIRsharing - DwC; Darwin Core; letzte Verdnderung: 08. 01. 2019, 1:38 p.m..

163 Benson u. a. (2011, S. D33).

164 Michael Hucka u. a. (2019).
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(z. B. Locus, Definition, Identifikator (bzw. Accession), Version, Stichworter, Her-
kunft, Referenz, Eigenschaften, Ursprung) mit verschiedenen Unterfeldern'® (An-
hang, Tab. 4). Mit ,,Locus® ist der Genlocus gemeint, reprisentiert durch einen einzig-
artigen Genlocus-Namen. Zum Genlocus gehort auch eine Genbank-Bereichsangabe,
die Bereiche der Genbank-Datenbank widerspiegelt, und den Eintrag anhand 18 vor-
gegebener moglicher Abkiirzungen charakterisiert. Damit wird der Genbank-Daten-
bank die maschinelle Gruppierung von Eintrigen erlaubt. Als Referenz sind die allge-
meinen Daten Autor, Titel, Zeitschrift, in der Daten veréffentlicht werden, Pubmed-
Identifikator und Kontaktdaten des Einreichenden gefragt.'®

SBML. dagegen ist eine Auszeichnungssprache fir die Annotation von Com-
putermodellen fiir biologische Prozesse, z. B. biochemische Reaktionen.'”” Sie enthalt
keine Vorgaben fir allgemeine Angaben, sondern nur fachspezifische Elemente wie
mathematische Funktionen, Messeinheiten und weitere'® (Anhang, Tab. 5). SBML
wird von verschiedenen Datenbanken implementiert und ist mit mehreren anderen

169

Standards assoziiert. ™ Daher eignet sie sich gut als Austauschformat innerhalb der

Disziplin.
Darwin Core ist eines der bekanntesten Standards des Biodiversitats-Fachbe-

170 171

reichs’ ™ und leitet sich unter anderem von Dublin Core ab.”” Dadurch sind allgemeine

172

Angaben (Anhang, Abb. 2, Tab. 6) zu beispielsweise Ressourcen-Typ und Sprache

sowie Verinderungsdatum, Zugriffsberechtigung usw.'” iiber den Fachbereich hinaus

165 National Center for Biotechnology Information - Sample GenBank record. GenBank flat file format.
166 National Center for Biotechnology Information - Sample GenBank record. GenBank flat file format.
167 Michael Hucka u. a. (2019, S. 9), M. Hucka u. a. (2003).

168 Michael Hucka u. a. (2019, S. 9).

169 FAIRsharing - SBML; Systems Biology Markup Language; letzte Verdnderung: 10. 04. 2019, 10:49
a.m..

170 Global Biodiversity Information Facility - Data Standards, Castro u. a. (2017, S. 185).

" Wieczorek u. a. (2012, S. 2).

172 Die Darwin Core Elemente (Biodiversity Information Standards - Darwin Core quick reference
guide) lassen sich bei den Dublin Core Elementen wiederfinden (Dublin Core Metadata Initiative -
DCMI usage board: DCMI metadata terms. Elements).

173 Die Darwin Core Elemente (Biodiversity Information Standards - Darwin Core quick reference
guide) lassen sich bei den Dublin Core Begriffen wiederfinden (Dublin Core Metadata Initiative -
DCMI usage board: DCMI metadata terms. Terms).
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standardisiert. Begriffe aus weiteren Standards, z. B. des Access to Biological Collec-
tions Data (ABCD) Schemas,'™ wurden ebenfalls integtiert.'”” Auch wurde die fach-
spezifische Beschreibung von Daten ermdglicht (z. B. geologischer Kontext'™).
Dartber hinaus gibt es neben den oben erwihnten Ontologien weitere Gber-
greifende Projekte der Metadaten-Standardisierung. Ein prominentes ist das 2008 ein-
gefithrte Projekt MIBBI'”, dessen Portal fiir biologische Standards zu FAIRsharing
gefithrt hat (Kapitel 2). Neben MIBBI hat sich aullerdem Bioschermas herausgebildet.
Bioschemas unterstiitzt die Entwicklung von Auszeichnungsprofilen fiir verschiedene
Daten-Typen in den Lebenswissenschaften, die auf dem Schema.org-Standard (Kapi-
tel 2.1) basieren.'™ Die Diversitit der Standards in der Biologie spiegelt zum einen die
Vielfalt der biologischen Forschungsdaten wider, zum anderen das Bedirfnis der
Fachcommunity, passgenaue Standards in den einzelnen Fachbereichen zur Verfiigung
zu haben. Verstirkt wurde dies durch hochspezialisierte fachspezifische Repositorien,
die entsprechend spezifische Metadatenstandards und Kuratierung anbieten."” Die
gro3e Anzahl an etablierten Standards und Organisationen, die diese Standards bear-
beiten, weist darauf hin, dass Bibliotheken keine fiihrende Rolle in der Standard-Etab-
lierung fiir einen Grofteil dieser Disziplin ibernehmen kénnen oder sollten. Auf der
anderen Seite zeigt diese Fragmentierung, dass die Herstellung von Beziehungen zwi-
schen Standards, bzw. Mappings, die Integration von generischen Standards in fach-
spezifische oder dhnliche Bestrebungen in Richtung Interoperabilitit zunehmend n6-
tig werden. Hier kénnen Bibliotheken mit Wissenschaftlern und Daten-Kuratoren in-
nerhalb der bestehenden Strukturen, wie der RDA, zusammenarbeiten. Um bestimmte
wichtige, grundlegende Standards, wie die Zitierbarkeit Gber persistente Identifikato-

ren'™ oder die Provenienz von Metadatenschemata selbst,' zu férdern, kénnen sich

174 FAIRsharing - ABCD; Access to Biological Collection Data; letzte Verdnderung: 29. 10. 2019, 1:27
p.m., Holetschek, Drége, Glntsch & Berendsohn (2012)

175 Wieczorek u. a. (2012, S. 2).

176 Wieczorek u. a. (2012, S. 3).

77 Taylor u. a. (2008) MIBBI steht fir Minimum Information for Biological and Biomedical Investiga-
tions.

178 Bioschemas - What Is Bioschemas?, Gray, Goble & Jimenez (2017).

179 Austin u. a. (2017, S. 88).

180 Wilkinson u. a. (2016, S. 4).

181 Sugimoto, Li, Nagamori & Greenberg (2016, S. 47-48), Sansone & Rocca-Serra (2016, S. 11-15)
Metadatenstandards, inklusive der Metadatenschemata, sind ebenso wie FD dynamisch und unter-
liegen einem Lebenszyklus (Formulierung, Entwicklung und Pflege) (Sansone u. a. (2019, S. 358)),
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Bibliothekare in die Weiterentwicklung von allgemeinen Schemata wie Dublin Core
und DataCite einbringen. Falls die Entwicklung eines neuen Metadatenschemas notig
ist, sollte auf bestehende Schemata aufgebaut werden. Bibliotheken kénnen in diesem
Fall fachiibergreifende Grundlagen beisteuern und Hilfestellungen geben.'® Eine stir-
ker gestaltende Rolle bei der Standard-Entwicklung konnen Bibliotheken gegebenen-
falls auch disziplinenspezifisch einnehmen, sofern in einer Disziplin wenig Datenaus-
tausch und etablierte Standards existieren. Ein Beispiel fiir einen solchen Fachbereich

sind die Ingenieurwissenschaften.

3.2  Ingenieurwissenschaften

In den Ingenieurwissenschaften (IW) ist, im Gegensatz zur Biologie, Datenaustausch

weitaus weniger etabliert.'®’

Hinzu kommt eine starke Aufficherung der Disziplin,
sichtbar auch in der Evaluation der ingenieurwissenschaftlichen Forschung 2001 in
Niedersachsen.' In dieser wurden die IW grundsitzlich unterteilt in ,,Bauingenieurs-
wesen und Architektur, , Elektrotechnik und Informationstechnik®, sowie ,,Maschi-
nenbau®.'"” Zu diesen Bereichen kommen gemif3 der DFG Fachsystematik'® ,,Pro-

duktionstechnik®, | Verfahrenstechnik, Technische Chemie®, der Bereich thermische

3 %

IW und ,,Strémungsmechanik®, die Bereiche ,,Werkstofftechnik®, ,,Materialwissen-

schaft®, ,,Systemtechnik® und ,,Informatik* hinzu."”’. Unter diese Forschungsfelder

3 3

sodass sie als eigenstindige digitale Objekte ebenfalls den FAIR-Prinzipien entsprechen sollten (San-
sone u. a. (2019, S. 360)), inklusive Versionierung und Zitierbarkeit.

182 Jolezakis & Schembera (2018, S. 58-59).

183 Alexander Ball u. a. (2012), Iglezakis & Schembera (2018, S. 47).

184 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b).

185 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b, S. 3—4).

186 Deutsche Forschungsgemeinschaft (DFG) - Fachsystematik.

187 Deutsche Forschungsgemeinschaft (DFG) - Fachsystematik Die DFG unterteilt Ingenieurwissen-
schaften in ,,Produktionstechnik, ,, Mechanik und Konstruktiver Maschinenbau®, ,,Verfahrenstech-
nik, Technische Chemie®, ,,Stromungsmechanik, Technische Thermodynamik und Thermische
Energietechnik®, ,Werkstofftechnik®, ,, Materialwissenschaft®, , Systemtechnik®, , Elektrotechnik
und Informationstechnik®, , Informatik® und ,,Bauwesen und Architektur®. Von diesen Bereichen
wurde ,,Bauwesen und Architektur, , Elektrotechnik und Informationstechnik* und ,,Mechanik
und Konstruktiver Maschinenbau® mit der Einteilung der Wissenschaftlichen Kommission Nieder-
sachsen (Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b, S. 3—4)) gleichgesetzt, der Rest
wurde hinzufiigend aufgezihlt mit Ausnahme von ,,Strémungsmechanik, Technische Thermodyna-
mik und Thermische Energietechnik®. Dieser fachliche Bereich wurde fiir die bessere Lesbarkeit als
der Bereich thermische IW und ,,Strémungsmechanik® zusammengefasst.
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kann z. B.: Gebiudetechnik'® und Informationstechnologie'®, sowie Uberschneidun-
gen mit Mathematik, Medizin, Naturwissenschaften, Betriebswirtschaft, Geisteswis-
senschaften und Soziologie' fallen. In den IW ist Forschung und Lehre duBerst an-

. . 0
wendungsortientiert™’

und oft werden Kooperationen mit der Wirtschaft eingegan-
gen."” Als Folge vermuten Forscher selbst wenig Interesse in der Fachcommunity an
Ergebnissen ihrer eigenen spezifischen Projekte' und selbst bei vorhandenem Inte-
resse konnen Ergebnisse gegebenenfalls auf Grund von Vereinbarungen mit der In-
dustrie nicht veroffentlicht werden."” Hinzu kommen groe Datenvolumina und das
schnelle Veralten von Ergebnissen, wodurch Austausch erschwert wird."”” Aber auch
die starke Interdisziplinaritit von IW"® und die damit einhergehende Diversitit von
FD" verkompliziert das Erstellen von Standards, die die Disziplin weitreichend ab-
decken. Beispielsweise beziehen sich die Forschungsdaten in den IW oft auf Software
und Code'”, kénnen aber auch als Videoausschnitte, XSL.T-Dateien, Interview-Mit-
schriften oder Daten in Excel-Dateien'” vorliegen. Speziell Software und Code war in
den Anfingen des FDM nicht explizit als Forschungsdaten prisent, sodass in diesem

Bereich weniger Standards fiir den Datenaustausch vorhanden sind als fiir etablierte

FD-Typen.*"

188 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b, S. 12).

189 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b, S. 42).

190 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b, S. 64).

191 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b, S. 11, 41, 61).

192 Wissenschaftliche Kommission Niedersachsen (2001b, S. 12, 41, 61).

193 Howard, Darlington, Ball, Culley & McMahon (2010b, S. 5), Iglezakis & Schembera (2018, S. 50).

19 Howard u. a. (2010b, S. 9-10), Iglezakis & Schembera (2018, S. 52).

195 Jglezakis & Schembera (2018, S. 51-52).

19 Die Interdisziplinaritit zeigt sich auch bei der Darstellung der Disziplin durch FDM-Web-Angebote:
Im MSC werden die IW nicht als eigene Disziplin aufgefiihrt, sondern z. B. ,,Politics, L.aw and eco-
nomics® (darin: ,,civil, military and mining engineering®, ,,manufactoring and transport enginee-
ring*) oder den Wissenschaften (darin: ,,Environmental sciences and engineering®) zugeordnet (Me-
tadata Standards Catalog - Index of subjects). In FAIRsharing resultiert die Einschrinkung auf Stan-
dards der ,,Engineering Science® in Standards, die auch ,,Computer Science®, ,,Informatics® und
,»Natural Science® zugeordnet werden (FAIRsharing - Standards; Engineering Science). Fiir re3data
zeigen die IW in Abbildung 4 des Artikels von Kindling et al. vergleichsweise wenige Datenreposi-
torien, die nur den IW zugeordnet wurden (Kindling u. a. (2017)).

197 Alexander Ball u. a. (2012), Howard u. a. (2010a, S. 19-21), Scott u. a. (2014, S. 36-37).

198 Jglezakis & Schembera (2018, S. 48-51).

19 Howard u. a. (20104, S. 20, 21), Scott u. a. (2014, S. 30).

200 1i, Lin & Greenberg (2016, S. 1-3).
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Nur wenige Metadatenschemata sind, dem MSC zufolge, primir ingenieurwis-
senschaftlich (drei Schemata im Ingenieurwesen (engineering)™"), wihrend FAIRsha-
ring mit 478 Standards fiir Ingenieurwissenschaften eine grof3e Menge der interdiszip-
liniren Standards zu diesem Fachbereich zihlt.””” Da FAIRsharing aus dem biologisch
ausgerichteten BioSharing entstanden ist™”, ist zu erwarten, dass die verzeichneten Da-
ten vornehmlich biologisch ausgerichtet sind. Der MSC dagegen wurde unter anderem
von Alexander Ball aufgebaut®”, der auch im FDM im Bereich IW involviert war.””
Daher wurden fir diesen Artikel reprasentative IW-Standards entsprechend der im
KC)ZO()

MSC hinterlegten Standards im Ingenieurwesen (,,engineering

entific Metadata model (CSMD), Crystallographic Information Framework (CIF) und NeXus™.

ausgewahlt: Core Sci-

Zusitzlich wurde das Metadatenschema EngMeta”

als Beispiel fiir ein ingenieurwis-
senschaftliches Schema, das Elemente anderer Schemata inkorporiert, betrachtet. Es
wurde erstellt, um die vorhandenen, aber fir IW, speziell die Simulationswissenschaf-
ten, nicht ausreichenden Metadatenschemata zu erginzen.””

Das CSMD ist ein vergleichsweise allgemeines Metadatenmodell fiir die Be-
schreibung von wissenschaftlichen Aktivititen, sodass die Vorgaben auf ein Minimum

210

beschrinkt wurden™". Zu den hauptsichlichen Elementen (Anhang, Abb. 3) gehéren

allgemeine Angaben, wie Studien, Untersuchung, Probe, Apparat, untersuchende Per-
son und weitere*''; hinzu kommen Elemente, die genauere Angaben zu z. B. dem Na-
men des Nutzers (user_name) erlauben.”* Daran zeigt sich, dass wenige fachspezifi-

sche Angaben erwartet werden, was die allgemeine, fachiibergreifende Nutzbarkeit des

Schemas unterstreicht.

201 Metadata Standards Catalog - Engineering.

202 FAIRsharing - Standards; Engineering Science.
203 Sansone u. a. (2019, S. 366).

204 Alex Ball u. a. (2010).

205 Alex Ball & Neilson (2010), Alexander Ball u. a. (2012), Howard u. a. (2010b), (2010a).
206 Metadata Standards Catalog - Engineering.

207 Metadata Standards Catalog - Engineering.

208 Schembera & Iglezakis (2019).

209 Tglezakis & Schembera (2018, S. 47).

210 Matthews & Fisher (2013, S. 1).

211 Matthews & Fisher (2013, S. 2).

212 Matthews & Fisher (2013, S. 3).
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Das Metadata-Standard CIF dagegen ist dullerst fachspezifisch, indem sich die
Elemente (Anhang, Tab. 7) auf kristallografische Beschreibungen (z. B. atom, cell, che-

1) oder auf die Datenpublikation (journal und publ**) beschrinken, wihrend

mica
zum Autor keine Angaben erwartet werden. Ahnliches gilt fiir NeXus, ein Datenformat
tiir den Austausch und die Archivierung von Neutronen-, Rontgen- und Myonen-Da-
ten.”"” Das Format besteht aus Basisklassen®'® (Anhang, Tab. 8) und Applikationen®’,
die bis auf NXcite und NXuser*"® fachspezifisch sind. Mit den zwei allgemeinen Ele-
menten kénnen Literaturreferenzen®” und Kontaktdaten von Personen®’ hinterlegt
werden.

Ein neu entwickeltes Metadatenschema fiir die Simulationswissenschaften,
EngMeta™', reprisentiert die Moglichkeit, Metadatenschemata zu kombinieren, um den
Datenaustausch zwischen verschiedenen Datenbanken sowie Repositorien und die

Metadaten-Interoperabilitit zu unterstiitzen.??

Konzipiert ist es aus Komponenten
von DataCite (Zitation und generelle Metadaten), PREMIS (technische Angaben wie
Datei-Grofie) und CodeMeta (Software-Angaben) sowie weiteren Schemata, die Anga-
ben zum wissenschaftlichem Arbeitsablauf und Versuchshardware standardisieren®
(Anhang, Abb. 4). Das Schema ist inzwischen in ein institutionelles Daten-Reposito-

rium integriert.”**

Eine weitere Moglichkeit fir mehr Interoperabilitit zwischen den
verschiedenen Standards ist die Entwicklung eines flexiblen Metadatenmodells, das
gemil} des Entity-Attribute-Value-Modells fiir jedes Metadatenelement einen eigenen
Datensatz erstellt.”” Damit lassen sich Elemente flexibel hinterlegen und nach Bedarf

in Mustervorlagen zusammenfassen.”” Nichtsdestotrotz sollten diese Felder Elemen-

ten etablierter Metadatenschemata entsprechen, um Interoperabilitit zu sichern.

213 International Union of Crystallography - CIF; Data name categories.

214 International Union of Crystallography - CIF; Data name categories und International Union of
Crystallography - CIF; Appendix; CIF Dictionary (Core Version 1991).

215 Kénnecke u. a. (2015).

216 NeXus - 3.3.1. Base class definitions.

217 NeXus - 3.3.2. Application definitions.

218 NeXus - 3.3.1. Base class definitions.

219 NeXus - 3.3.1.7. NXcite.

220 NeXus - 3.3.1.55. NXuser.

221 Schembera & Iglezakis (2019).

222 Schembera & Iglezakis (2019, S. 130).

225 Schembera & Iglezakis (2019, S. 130).

224 Hermann, Iglezakis & Seeland (2019, S. 3).

225 Scott u. a. (2014, S. 39).

226 Scott u. a. (2014, S. 43).
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Standardisierungsbestrebungen in den Ingenieurswissenschaften scheinen in-
ternational nur von der RDA-Interessensgruppe Research Data Management in Engi-
neering”’ auszugehen, die sich aus Wissenschaftlern und Bibliothekaren zusammen-
setzt,”® und von dem weltweiten Berufsverband Institute of Electrical and Electronics
Engineers (IEEE)*. In Deutschland strebt die nationale Forschungsinfrastruktur
NFDI4ing ebenfalls Standardisierung von Metadatenschemata in den IW an.* Im Ge-
gensatz zur Biologie fiihrt der Mangel an etablierten Standards in einigen Bereichen
der IW dazu, dass Bibliotheken dort eine fiihrende Rolle bei der Etablierung neuer,
interoperabler und den FAIR-Prinzipien entsprechender Metadatenstandards einneh-
men konnen.”" Dabei kénnen Bibliotheken sich fiir die Integration wichtiger, fachun-
abhingiger Elemente, wie persistente Identifikatoren, Rechte und Lizenzen, zugehori-
ges Projekt, Aspekte der Langzeitarchivierung und weitere,”” einsetzen. Eine Zusam-
menarbeit mit Wissenschaftlern, um die tatsichlichen Anspriiche der Nutzer zu eruie-
ren, wie beispielsweise bei der Erstellung des neuen Metadatenschemas EngMeta™”, ist
trotzdem notig. Bei interdisziplindrer ingenieurwissenschaftlicher Forschung oder der
Nutzung von Methoden aus anderen Disziplinen sollte iiberpriift werden, ob fach-
fremde Metadatenschemata vorhanden sind, die sich fiir diese Forschungsdaten eig-
nen. Bibliotheken kénnten in diesem Fall Unterstiitzung und Beratung anbieten.”*
Vereinzelt werden in IW, in Abwesenheit von etablierten Standards und Infrastruktu-
ren, innovative Losungen fiir das ingenieurwissenschaftliche FDM eingeftihrt, wie das

flexible Metadatenmodell von Scott und seinen Mitarbeitern.? Angesichts der steigen-

227 Research Data Alliance - Interessensgruppe Research Data Management in Engineering, Hermann
u. a. (2019, S. 4).

228 Research Data Alliance - Interessensgruppe Research Data Management in Engineering; Members.

229 Rat fur Informationsinfrastrukturen (2019, S. A-10).

230 Hermann u. a. (2019, S. 4).

231 Jglezakis & Schembera (2018, S. 58-59).

232 Jglezakis & Schembera (2018, S. 54-55), Schembera & Iglezakis (2019, S. 130), Lindlar u. a. (2020)
Langzeitarchivierungsaspekte werden besonders relevant beim Transfer von FD aus FD-Reposito-
rien an Archive. Eine entsprechende Ubergabe von archivwiirdigen FD wird z. B. nach dem DINI-
Zertifikat fur Repositorien behandelt (Lindlar u. a. (2020, S. 2), Miiller u. a. (2017, S. 29-30)). Wird
Langzeitarchivierung nicht frith mitbedacht, entsteht das Risiko, dass FD nur mit groem Aufwand
oder, bei entsprechend strikten Vorgaben eines Archivs, gar nicht archiviert werden kénnen (Lindlar
u. a. (2020, S. 2)).

233 Schembera & Iglezakis (2019, S. 128), Iglezakis & Schembera (2018).

234 Jglezakis & Schembera (2018, S. 58-59).

235 Scott u. a. (2014).
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den Anzahl von Metadatenschemata ist ein flexibles Modell, allerdings mit standardi-
sierten, zentral hinterlegten Metadatenelementen, die als Ontologie oder als mehrere
Ontologien im RDF-Format modelliert sind, eventuell eine Moglichkeit um Flexibilitit
und Interoperabilitit zu gewihren. Aus den vorhandenen Elementen liefen sich An-
wendungsprofile fiir einzelne Disziplinen erstellen. Ein dhnliches Konzept verfolgt die
FDM-Plattform Dendro, in dessen System sich allerdings Anwendungsprofile fiir ein-
zelne Nutzer statt fiir Disziplinen erstellt lassen.” Das grundlegende Konzept lieBe
sich trotzdem moglicherweise auf Metadaten eines Fachbereichs oder sogar diszplin-
tbergreifend tibertragen.

Generell sind auch die Anzahl der Metadatenfelder insgesamt und der Anteil
an obligatorischen Feldern kritisch zu betrachten. Ist der Aufwand fir Wissenschaftler
zu grof3, Datensitze mit entsprechenden Metadaten zu veréffentlichen, stellt dies eine
Hiirde dar.”” Verschiedene Anwendungen und Software kénnen fiir Wissenschaftler
sowohl die Dokumentation von Metadaten im Forschungsprozess als auch die Ver6f-

fentlichung von Daten erleichtern.

4. Anwendungen fiir die Metadatendokumentation

Die Dokumentation von Metadaten im Zusammenhang mit Forschungsergebnissen
lisst sich auch als Forschungsdokumentation beschreiben und wird von Wissenschaft-
lern wihrend des Forschungsalltags durchgefiihrt.”® Im Optimalfall wiirde sie generell
zu hochqualitativen Metadaten fiihren, die eine Ver6ffentlichung von FD ohne Mehr-
aufwand ermoglichen.” Die Art der Dokumentation ist stark von der Art der For-
schung in der jeweiligen Disziplin abhingig. Beispielsweise wird die Dokumentation
der experimentellen Forschung in den Naturwissenschaften und der Medizin wihrend
des Forschungsprozesses (z. B. die Auswahl und Behandlung der Versuchsobjekte*")
in Laborbiichern festgehalten.*' Diese zum Teil immer noch analog gefithrten Biicher

enthalten dementsprechend die fiir eine Datenpublikation notwendigen Metadaten.

236 Castro u. a. (2017, S. 189-190).

237 Rat fir Informationsinfrastrukturen (2019, S. 38), Iglezakis & Schembera (2018, S. 59).
238 Krause (2016, S. 78-79), Alexander Ball u. a. (2012).

239 Iglezakis & Schembera (2018, S. 59), Hermann u. a. (2018, S. 34).

240 Krause (2016, S. 79).

241 Krause (2016, S. 78).
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Mit der Einfithrung von softwarebasierten elektronischen ILaborbiichern, ELNs
(electronic laboratory notebooks), liegen Metadaten nun elektronisch vor und die Ver-
kntipfung einzelner ELN-Eintrige und der digitalen Forschungsdaten ist moglich.*
Eine groBe Anzahl an kommerziellen ELNs wird bereits angeboten®”, allerdings liegt
der Fokus eher auf der Vereinfachung des Forscheralltags als der strukturierten Auf-
bereitung von Metadaten.”* Eine Ausnahme ist das ELN-Projekt LabBook** der IBM,
in dem Metadatenelemente in einem flexiblen Graph-Schema mit Beziehungen unter-
einander, dhnlich dem Semantic Web, hintetlegt sind.”* Diese Elemente basieren al-
lerdings nicht notwendigerweise®” auf bestehenden Standards oder integrierten Onto-
logien®®, sondern kénnen auch von Nutzern oder durch automatische Extraktion aus
Datensitzen dem Graphen hinzugefiigt werden.*”” Einen dhnlichen Ansatz verfolgen
Kanza und ihre Mitautoren mit dem Vorschlag, Technologien des Semantic Webs wie
RDF und Ontologien, allerdings in Ubereinstimmung mit Metadatenstandards, im
ELN breit zu implementieren.”” Sie sprechen sich auch fiir eine Etablierung der auto-
matischen Daten- und Metadaten-Ubertragung von Laborgeriten in ELNs aus.”' Die
Anbindung von ELNs an Repositorien tiber Schnittstellen wiirde zusaitzlich die FD-
Veréffentlichung aus dem ELN heraus einfach gestalten.” Verschiedene ELN-Open-
Source-Projekte (z.B. Chemotion®” und openBIS™*) ermdéglichen eine Beteiligung von
Bibliotheken an der Entwicklung dieser Anwendungen, im Zuge derer sie Expertisen
beztiglich Metadatenstandards, besonders im disziplinibergreifenden Bereich und Se-

mantic-Web-Technologien einbringen konnten.

242 Krause (20106, S. 79-80).

243 Kanza u. a. (2017, S. 2-3), Harvard University - Harvard Biomedical Data Management; Electronic
lab notebooks.

24 Kanza u. a. (2017, S. 10).

24 Kandogan u. a. (2015).

246 Kandogan u. a. (2015, S. 433—434).

247 Kandogan u. a. (2015, S. 432).

248 Kandogan u. a. (2015, S. 437).

24 Kandogan u. a. (2015, S. 434).

20 Kanza u. a. (2017, S. 2, 910, 11). Entsprechend plidieren auch Nussbeck und ihre Mitautoren fiir
die Implementierung von Metadatenschemata in ELNs (Nussbeck u. a. (2014, S. 633)), allerdings
ohne Bezug auf Technologien des Semantic Webs.

21 Kanza u. a. (2017, S. 10).

252 Hermann u. a. (2018, S. 38) Hermann und ihre Mitautoren erwihnen die Anbindung des ELNs
Chemotion (Chemotion - https://chemotion.net/) an ein Repositorium (Hermann u. a. (2018, S.
38)).

253 Tremouilhac u. a. (2017).

25 Bauch u. a. (2011).
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Neben ELNs existieren weitere Dokumentationsmethoden, wie die Virtuelle
Forschungsumgebung™’, das Workflow-Management®™® und das Workflow-Tra-
cking.” Da die Forschung der IW, besonders die Simulationswissenschaften, intensiv
mit Software-Code und selbstgeschriebener Software arbeitet™, wird in diesem Artikel
das Wokflow-Tracking niher betrachtet, das aus der Software-Entwicklung stammt.*”
Dabei wird innerhalb dieser Methode der Fokus auf Git* gelegt, dem populirsten
System zur Versionskontrolle (version control system, VCS).*" Git ermoglicht, mit
jeder Veranderung einer Computermodellierung, Softwareentwicklung oder informa-
tischen Datenauswertung, die zu einer neuen Version von Dateien und Code fihrt,
eine Momentaufnahme der Dateien zu speichern und zu dokumentieren.” Ein Bei-

263

spiel fir FDM mit Git-Instanzen ist die Anwendung MetaGit™” oder der Client des

24 yund mitsamt

Projekts RePlay-DH, der fiir die Digital Humanities entwickelt wurde
Metadatenschema an IW angepasst werden konnte.” Der RePlay-Client ermoglicht
sowohl die Metadaten-Dokumentation nach Schemata, die auf dem Dublin Core-Me-
tadatenschema basieren™, als auch eine zukiinftige Anbindung an ein Repositorium*”’,
sodass Forschungsergebnisse mit Metadaten aus dem Client heraus veréffentlicht wer-

den kénnen. Das Projekt wurde als Kooperation zwischen Wissenschaftlern und Bib-

liothekaren konzipiert.268

255 Hermann u. a. (2018, S. 35-37).

256 Hermann u. a. (2018, S. 38-39).

%7 Hermann u. a. (2018, S. 39-41).

2% Hermann u. a. (2019, 8. 1).

2% Hermann u. a. (2018, S. 39).

260 Blischak, Davenport & Wilson (2016).

261 Hermann u. a. (2018, S. 40).

262 Blischak u. a. (2016, S. 3—4).

263 Scott, Johnston & Cox (2017, S. 89-91).

264 Hermann u. a. (2018, S. 41-42), Girtner, Hahn & Hermann (2018).

265 Hermann u. a. (2018, S. 42).

266 Girtner u. a. (2018, S. 289).

207 Girtner u. a. (2018, S. 289-290), Hermann u. a. (2018, S. 42).

268 Die Autoren des Artikels tiber das Projekt gehéren dem Institut fiir maschinelle Sprachverarbeitung
(Institute for Natural Language Processing) der Universitit Stuttgart, dem Kommunikations- und
Informationszentrum (Communication and Information Centre) der Universitdt Ulm und der Bib-
liothek (Library) der Universitit Stuttgart an (Giértner u. a. (2018, S. 284)). Eine Projektbeschreibung
ist auch auf der Seite der Bibliothek der Universitit Stuttgart vorhanden (Bibliothek der Universitit
Stuttgart - RePlay-DH; Projektbeschreibung).
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5. Fazit

Um vor allem die Auffindbarkeit und Nachnutzung der Daten entsprechend der
FAIR-Prinzipien zu ermoglichen, missen die Daten ausreichend mit Metadaten anno-
tiert werden, die wiederum tiber Metadatenschemata bis zu einem gewissen Maf3e stan-
dardisiert werden. Standardisierungsbestrebungen inklusive Metadatenschemata kon-
nen sich fir verschiedene Disziplinen stark unterscheiden. Die molekular ausgerichtete
Biologie pflegt eine lange Tradition des Datenaustausches, besitzt eine grof3e Anzahl
an etablierten Metadatenstandards, Datenbanken, Repositorien sowie Organisationen,
die Standards entwickeln und Daten kuratieren. Generell geht Datenaustausch oft auf
eine Selbstverpflichtung der Disziplin, wie bei der molekularen Biologie, oder auf eine
gesetzliche Anforderung zuriick.”” In den Ingenieurwissenschaften besteht dagegen
eine geringer ausgeprigte Kultur des Datenaustausches, da in dieser Disziplin stirker
anwendungsbezogene und industrienahe Forschung mit groen Datenmengen betrie-
ben wird, wodurch Hiirden fir den Datenaustausch primir ingenieurwissenschaftli-
cher Daten entstehen. Durch die Interdisziplinaritit der IW existieren in dieser Dis-
ziplin einige Metadatenschemata, die sich eher anderen Fachbereichen zuordnen las-
sen, wihrend primir ingenieurwissenschaftliche Schemata rar sind.

Die fachspezifischen Standards beider Disziplinen zeigen in manchen Fillen
Interoperabilitit tber Disziplingrenzen hinweg, aber oft besitzen die Standards nur
wenige allgemeine disziplineniibergreifende Metadaten. Das ldsst sich bei vielen Sche-
mata, die schon seit lingerer Zeit etabliert sind, wie das GenBank Sequence Format,
SBML,, CIF und NeXus (Kapitel 3) beobachten. In diesen Fillen kann man vermuten,
dass die Standards spezifisch auf die Bedurfnisse der Fachcommunity ausgerichtet sind
und Datenaustausch iiber Disziplingrenzen hinweg bei ihrer Erstellung nicht in Be-
tracht gezogen wurde. Die Signifikanz des fachtubergreifenden Datenaustausches
nimmt allerding zurzeit im Zusammenhang mit den FAIR-Prinzipien zu.?’® Von Vor-
teil wire eine Erweiterung der bestehenden Standards mit etablierten fachunabhingi-
gen Standards, wie Dublin Core und vor allem dem FD-spezifischen DataCite. Eine sol-
che Kombination mit bestehenden generischen Standards ist beispielsweise bei den

Schemata Darwin Core und EngMeta ersichtlich. Wichtige allgemeine Metadaten kénnen

269 Austin u. a. (2017, S. 78).
270 Wilkinson u. a. (2016, S. 4).
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aber Giber die Méglichkeiten von DataCite hinausgehen, wie Elemente, die das zugeh6-
rige Forschungsprojekt oder Aspekte der Langzeitarchivierung beschreiben.?™ Tm-
pulse zur Einbeziehung solcher generischen Standards kénnen von Bibliotheken in
gegenwirtige Standardisierungsbestrebungen, beispielsweise die Entwicklung und Be-
arbeitung von Standards eingebracht werden. Dartiber hinaus kénnte von ihnen eine
Entwicklung in Richtung standardisierter Metadatenelementen in Ontologien mit fle-
xibler Zusammenstellung zu Schemata oder Anwendungsprofilen verfolgt werden, um
sowohl Fachspezifizitit als auch Interoperabilitit zu ermdéglichen. Weitere Unterstiit-
zung konnen Bibliotheken bei der Entwicklung von Anwendungen bieten, die eine
standardisierte Eingabe von Forschungsdaten wahrend des Forschungsalltags erleich-
tern, sodass ein vermehrter Arbeitsaufwand fur Wissenschaftler bei der letztlichen Ver-
offentlichung der Daten vermieden wird. Um Projekte und Entwicklungen auf Nut-
zerbedurfnisse aufzubauen, sollten existierende wissenschaftliche Institutionen und
Austauschplattformen wie RDA einbezogen werden. Generell ergeben sich viele Ge-
legenheiten der Forschungsunterstiitzung durch Bibliotheken im Zusammenhang mit
der starken Proliferation von Metadatenschemata und -standards sowie bei der Her-
ausforderung fiir Forscher, qualitativ hochwertige Forschungsdokumentation zu ge-

nerieren.

27 Jglezakis & Schembera (2018, S. 55), Schembera & Iglezakis (2019, S. 130), Lindlar u. a. (2020).
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Anhang
Tab. 1: Ubersicht iiber die in diesem Bericht erwihnten Metadatenschemata und -standards
Disziplin ~ Metadatenschema o- Behandeln-  Details Referenz
der -standard des Kapitel
Generisch
Caverlee u. a. (2009, S.
Dublin Core 2.1 Anhang, Tab. 2
947-949)
Schema.org 2.1 - Guha, Guha u. a. (2010)
PREMIS Editorial
PREMIS 2.1 Anhang, Abb. 1
Committee (2015)
DataCite Metadata
DataCite 2.1 Anhang, Tab. 3
Working Group (2019)
Biologie
National Center for Bi-
otechnology Infor-
GenBank Sequence For-
3.1 Anhang, Tab. 4 mation - Sample Gen-
mat
Bank record. GenBank
flat file format
Systems Biology
Michael Hucka u. a.
Markup Language 3.1 Anhang, Tab. 5
(2019)
(SMBL)
Anhang, Tab. 6,
Darwin Core 3.1 Wieczorek u. a. (2012)
Abb. 2
Bioschemas 3.1 - Gray u. a. (2017)
Gene Ontology 2,3.1 - Ashburner u. a. (2000)
Access to Biological Holetschek, Drége,
Collections Data 3.1 - Giuntsch & Berendsohn
(ABCD) Schema (2012)
Minimum Information
for Biological and Bio-
2,31 - Taylor u. a. (2008)

medical Investigations

(MIBBI)
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Disziplin ~ Metadatenschema o- Behandeln-  Details Referenz

der -standard des Kapitel

Ingenieurwissenschaften

Core Scientific Metadata

Matthews & Fisher

3.2 Anhang, Abb. 3
model (CSMD) (2013)
Crystallographic Infor- International Union of
mation Framework 32 Anhang, Tab. 7 Crystallography — CIF;
(CIF) Data name categories
NeXus 3.2 Anhang, Tab. 8 Koénnecke u. a. (2015)
Schembera & Iglezakis
EngMeta 3.2 Anhang, Abb. 4
(2019)
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Tab. 2: 15 Elemente von Simple Dublin Core?’? mit Definitionen aus derselben Quelle.?”

DC Element Name

Definition

1. Title “A name given to the resource.”
2. Creator “An entity primarily responsible for making the resource.”
3. Subject “The topic of the resource.”
4. Description “An account of the resource.”
5. Publisher “An entity responsible for making the resource available.”
6. Contributor “An entity responsible for making contributions to the resource.”
“A point or peroid of time associated with an event in the lifecycle
7. Date
of the resource.”
8. Type “The nature or genre of the resource.”
9. Format “The file format, physical medium, or dimensions of the resource.”
10. Identifier “An unambiguous reference to the resouce within a given context.”
11. Source “A related resource from which the described resource is derived.”
12. Language “A language of the resource.”
13. Relation ,,A related resource.
“The spatial or temporal topic of the resource, the spatial applica-
14. Coverage bility of the resource, or the jurisdiction under which the resource
ist relevant.”
15. Rights “Information about rights held in and over the resource.”

272 Cavetlee u. a. (2009, S. 948).
273 Cavetlee u. a. (2009, S. 948).

71



Markus / Perspektive Bibliothek 9.1 (2020), S. 41-93

Tab. 3: DataCite 4.2 Pflicht-Elemente. Die Definitionen sind entsprechend der DataCite Me-

tadata Working Group?™ zitiert (vgl. angegebene Seitenzahlen).

Property

Definition

Identifier

“The Identifier is a unique string that identifies a resource. For software, determine
whether the identifier is for a specific version of a piece of software, (per the

Forcell Software Citation Principles11), or for all versions. “ (S. 12)

Creator

“The main researchers involved in producing the data, or the authors of the publi-

cation, in priority order. To supply multiple creators, repeat this property.” (S. 12)

Title

“A name or title by which a resource is known. May be the title of a dataset or the

name of a piece of software.” (S. 13)

Publisher

“The name of the entity that holds, archives, publishes prints, distributes, releases,
issues, or produces the resource. This property will be used to formulate the cita-
tion, so consider the prominence of the role. For software, use Publisher for the
code repository. If there is an entity other than a code tepository, that "holds, ar-
chives, publishes, prints, distributes, releases, issues, or produces" the code, use the
propetty Contributor/conttibutor Type/hostinglnstitution for the code repository.”

(S. 13-14)

PublicationYear

“The year when the data was or will be made publicly available. In the case of re-

sources such as software or dynamic data where there may be multiple releases in
one year, include the Date/dateType/ datelnformation property and sub-propet-
ties to provide more information about the publication or release date details.” (S.

14)

ResourceType

“A description of the resource.” (S. 14)

274 DataCite Metadata Working Group (2019).
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Tab. 4 GenBank Sequence Format. Die Kommentare sind zitiert aus dem Sample GenBank

record.?75

Field

Comments

LOCUS

“The LOCUS field contains a number of different data elements, includ-
ing locus name, sequence length, molecule type, GenBank division, and

modification date. Each element is described below.

Locus

Name

“The RefSeq database of reference sequences assigns formal locus names
to each record, based on gene symbol. RefSeq is separate from the Gen-
Bank database, but contains cross-references to corresponding GenBank

records.”

Sequence

Length

“Number of nucleotide base pairs (or amino acid residues) in the sequence

record.”

Molecule

Type

“The type of molecule that was sequenced.”

GenBank

Division

“The GenBank division to which a record belongs is indicated with a

three letter abbreviation.”

Modifica-

tion Date

“The date in the LOCUS field is the date of last modification.

DEFINI-
TION

“Brief description of sequence; includes information such as soutce organ-
ism, gene name/protein name, or some description of the sequence's

function (if the sequence is non-coding).”

ACCESSION

“The unique identifier for a sequence record.”

VERSION

“A nucleotide sequence identification number that represents a single,

specific sequence in the GenBank database.”

GI

?”Genlnfo Identifier” sequence identification number, in this case, for the
nucleotide sequence. If a sequence changes in any way, a new GI number

will be assigned.”

KEYWORDS

“Word or phrase describing the sequence.”

SOURCE

“Free-format information including an abbreviated form of the organism

name, sometimes followed by a molecule type.”

Organism

“The formal scientific name for the source organism (genus and species,
where appropriate) and its lineage, based on the phylogenetic classification

scheme used in the NCBI Taxonomy Database.”

275 National Center for Biotechnology Information - Sample GenBank record. GenBank flat file format.
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Field Comments
REFE- “Publications by the authors of the sequence that discuss the data re-
RENCE ported in the record.”
AU-
“List of authors in the order in which they appear in the cited article.”
THORS
TITLE “Title of the published work or tentative title of an unpublished work.”
JOURNAL “MEDLINE abbreviation of the journal name.”
PUBMED “PubMed Identifier (PMID).*
Direct Sub- “Contact information of the submitter, such as institute/department and
mission postal address.”
“Information about genes and gene products, as well as regions of biologi-
FEATURES
cal significance reported in the sequence.”
“Mandatory feature in each record that summarizes the length of the se-
source
quence, scientific name of the source organism, and Taxon ID number.”
“A stable unique identification number for the taxon of the source ogan-
Taxon
ism.”
“Coding sequence; region of nucleotides that corresponds with the se-
CDS quence of amino acids in a protein (location includes start and stop co-
dons).”
206 “Base span of the biological feature indicated to the left, in this case, a
<1..
CDS feature.”
“A protein sequence identification number, similar to the Version number
protein_id
of a nucleotide sequence.”
- “"Genlnfo Identifier" sequence identification number, in this case, for the
protein translation.”
“The amino acid translation corresponding to the nucleotide coding se-
translation
quence (CDS).*
“A region of biological interest identified as a gene and for which a name
gene )
has been assigned.”
comple- ) )
“Indicates that the feature is located on the complementary strand.”
ment
Other Fea-
tures
“The ORIGIN may be left blank, may appear as "Unreported," or may
ORIGIN give a local pointer to the sequence start, usually involving an experimen-

tally determined restriction cleavage site or the genetic locus (if available).”
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Tab. 5 SBML (Level 3 Core, Ver. 2)-Komponenten. Die Bedeutungen sind entsprechend der

angegebenen Seitenzahlen zitiert aus der Language Specification von SBML.276

Compo- Meaning
nent
Function _ )
. “A named mathematical function that may be used throughout the rest of a model.” (5.9)
definition
Unit defini- . )
_ “A named denition of a new unit of measurement.” (S. 9)
tion
Compart-  “A well-stirred container of finite size where species may be located. Compartments may
ment or may not represent actual physical structures.” (S. 9)
) “A pool of entities of the same kind located in a compartment and participating in reac-
Species )
tions (processes).” (S. 9)
“A quantity with a symbolic name. In SBML, the termparameteris used in a generic sense
Parameter to refer to named quantities regardless of whether they are constants or variables in a
model.” (S. 9)
Initial As- _ ) _ o -
) “A mathematical expression used to determine the initial conditions of a model.” (S. 9)
signment
“A mathematical expression added to the set of equations constructed based on the reac-
Rule
tions defined in a model.” (S. 10)
~ “A means of detecting out-of-bounds conditions during a dynamical simulation and op-
Constraint o ' )
tionally issuing diagnostic messages.” (S. 10)
. “A statement describing some transformation, transport or binding process that can
Reaction }
change the amount of one or more species.” (S. 10)
“A statement describing an instantaneous, discontinuous change in one or more symbols
Event of any type (species, compartment, parameter, etc.) when a triggering condition is satis-

fied.” (S. 10)

276 Michael Hucka u. a. (2019).
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Tab. 6 Darwin Core Elemente in der Record-level-Klasse (Ver. 2014-12-23). Die Definitionen
sind zitiert aus dem Darwin Core Quick Reference Guide.?’”” Weitere Klassen wie Occur-

rence und Organism sind fiir Darwin Core spezifiziert, wurden aber nicht in diese Tabelle

mitaufgenommen.?’®
Term Definition
type “The nature or genre of the resource.”
modified “The most recent date-time on which the resource was changed.”
language “A language of the resource.”

“A legal document giving official permission to do something with the re-

license
source.”
rightsHolder “A person or organization owning or managing rights over the resource.”
“Information about who can access the resource or an indication of its security
accessRights status. Access Rights may include information regarding access or restrictions

based on privacy, security, or other policies.”

“A bibliographic reference for the resource as a statement indicating how this
bibliographicCitation
record should be cited (attributed) when used.”

“A related resource that is referenced, cited, or otherwise pointed to by the de-

references .
scribed resource.”
o “An identifier for the institution having custody of the object(s) or information
institutionID )
referred to in the record.”
collectionID “An identifier for the collection or dataset from which the record was derived.”
“An identifier for the set of data. May be a global unique identifier or an identi-
datasetID ' . o
fier specific to a collection or institution.”
o “The name (or acronym) in use by the institution having custody of the ob-
institutionCode . ] ' )
ject(s) or information referred to in the record.”
) “The name, acronym, coden, or initialism identifying the collection or data set
collectionCode _ )
from which the record was derived.”
datasetName “The name identifying the data set from which the record was derived.”

o “The name (or acronym) in use by the institution having ownership of the ob-
ownerlnstitutionCode ] ] )
ject(s) or information referred to in the record.”

basisOfRecord “The specific nature of the data record.”

) ) ] “Additional information that exists, but that has not been shared in the given
informationWithheld
record.”

277 Biodiversity Information Standards - Darwin Core quick reference guide.
278 Biodiversity Information Standards - Darwin Core quick reference guide.
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Term Definition

“Actions taken to make the shared data less specific or complete than in its
dataGeneralizations — original form. Suggests that alternative data of higher quality may be available

on request.”

_ _ “A list of additional measurements, facts, characteristics, or assertions about
dynamicProperties ) _
the record. Meant to provide a mechanism for structured content.”
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Tab. 7 CIF Data Name Categories. Die Beschreibungen sind zitiert aus International Union of

Crystallography — CIF; Data Name Categories.?”

Data name Description

category
audit “data provide a record of the CIF creation and subsequent updating”
“data are in two separate categories: those that describe atom sites in a crystal struc-
atom ture (i.e. _atom_site_ data names) and those that describe the properties of the atom
types that occupy these sites (i.e. _atom_type_ data names).”
cell “data record the cell parameters, method of measurement, conditions etc.”
“data specify the composition and chemical properties of the compound. The
chemical _chemical_formula_ items must agree with those that specify the density, unit-cell
and Z values.”
chemi-
“data specify the 2D chemical structure for molecular species.”
cal_conn
computing  “data record the computer programs used in the crystal structure analysis.”
“data are only specified by database managers and should only appear in a CIF if they
database
originate from this source.”
diffrn “data are the diffraction measurements.”
exptl “data record the crystal measurements, such as density, shape, size etc.”
“data describe the standard molecular and crystal geometry, as calculated from the
geom
contents of the _atom_, _cell_ and _symmetry_ data.”
journal “data are entries used by the journals' staff in processing a CIF.”
publ “data are used when submitting CIF data to a journal for publication.”
refine “data describe the structure refinement parameters.”
q “data specify the reflection items used to determine the _atom_ data items. The
e _refln_ data refer to individual reflections and must be included in looped lists.”
q “data specify the reflection items used to determine the _atom_ data items. The
e _reflns_ data specify the parameters that apply to all reflections.”
symmetry  “data specify the space-group symmetry.”

279 International Union of Crystallography - CIF; Data name categories.
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Tab. 8 NeXus Base Class Definitions (Ver. 2020.1). Die Beschreibungen sind zitiert aus dem

NeXus-Manual.?® Innerhalb der Klassen werden Applikationen verwendet, die in dieser

Tabelle nicht aufgefiithrt sind.?%!

Base Class Definiti- Description

ons
NXaperture “A beamline aperture.”
NXattenuator “A device that reduces the intensity of a beam by attenuation.”
NXbeam “Properties of the neutron or X-ray beam at a given location.”

NXbeam_stop

“A device that blocks the beam completely, usually to protect a detector.”

NXbending magnet “A bending magnet.*
NXecapillary “A capillary lens to focus the X-ray beam.”
NXCcite “A literature reference.”
NXcollection “An unvalidated set of terms, such as the description of a beam line.”
NXcollimator “A beamline collimator.”
NXecrystal “A crystal monochromator or analyzer.”
NXcylindrical_geo-
“Geometry description for cylindrical shapes.”
metry
NXdata “NXdata describes the plottable data and related dimension scales.”
NXdetector “A detector, detector bank, or multidetector.”
NXdetector_group  “Logical grouping of detector elements.”

NXdetector_module

“Geometry and logical description of a detector module.”

NXdisk_chopper

“A device blocking the beam in a temporal periodic pattern.”

NXentry

“(required) NXentry describes the measurement.”

NXenvironment

“Parameters for controlling external conditions.”

NXevent_data

>

“NXevent_data is a special group for storing data from neutron.’

NXfermi_chopper

“A Fermi chopper, possibly with curved slits.”

NXfilter “For band pass beam filters.”
NXflipper “A spin flipper.*
NXfres-

nel_zone_plate

“A fresnel zone plate.”

NXgeometry

“legacy class - recommend to use NXtransformations now.”

280 NeXus - 3.3.1. Base class definitions.
281 NeXus - 3.3.2. Application definitions.
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Base Class Definiti- Description

ons
NXgrating “A diffraction grating, as could be used in a soft X-ray monochromator”
NXguide “A neutron optical element to direct the path of the beam.”

NXinsertion_device

“An insertion device, as used in a synchrotron light source.”

NXinstrument “Collection of the components of the instrument or beamline.”
NXlog “Information recorded as a function of time.”
NXmirror “A beamline mirror or supermirror.”
NXmoderator “A neutron moderator.*
NXmonitor “A monitor of incident beam data.”
NXmonochromator “A wavelength defining device.”
NXnote “Any additional freeform information not covered by the other base classes.”
NXobject “This is the base object of NeXus”
NXoff_geometry “Geometry (shape) description.*
NXorientation “legacy class - recommend to use NXtransformations now.”
NXparameters “Container for parameters, usually used in processing or analysis.”
NXpdb “A NeXus transliteration of a PDB file, to be validated only as a PDB.”
NXpinhole “A simple pinhole.”
NXpolarizer “A spin polarizer.*
NXpositioner “A generic positioner such as a motor or piezo-electric transducer.”
“Document an event of data processing, reconstruction, or analysis for this
NXprocess .,
data.
NXreflections “Reflection data from diffraction experiments.”
NXroot “Definition of the root NeXus group.”
NXsample “Any information on the sample.”

NXsample_compo-

“One group like this per component can be recorded For a sample consisting

nent of multiple components.”
NXsensor “A sensor used to monitor an external condition.”
NXshape “legacy class - (used by NXgeometry) - the shape and size of a component.”
NXslit “A simple slit.”
NXSsource “The neutron or x-ray storage ring/facility.”

“Group of multiple application definitions for “multi-modal” (e.g.
NXsubentry

SAXS/WAXS) measurements.”
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Base Class Definiti- Description

ons

NXtransformations ~ “Collection of axis-based translations and rotations to describe a geometry.”

|

“legacy class - (used by NXgeometry) - general spatial location of a compo-
NXtranslation

nent.”

NXuser “Contact information for a user.”

NXvelocity_selector “A neutron velocity selector”

NXxraylens “An X-ray lens, typically at a synchrotron X-ray beam line.”

Rights Statement

Assertion of right or

permission.
L v ol >
Object A
Agent
Discrete unit of information i
subject to digital preservation. Environment ¢ Person, organization
Intellectual Entity, Representation, | or software.
File, or Bitstream. 2

——

Event

An action that involves
an Object or an Agent
known to the system.

Abb. 1 PREMIS Datenmodell, Version 3:252 Die Boxen reprisentieren Entititen, wihrend
Pfeile die Beziehung zwischen den Entitidten darstellen.?83 Abbildung entnommen aus dem
PREMIS Data Dictionary for Preservation Metadata, Seite 6.284

282 PREMIS Editorial Committee (2015, S. 6).
283 PREMIS Editorial Committee (2015, S. 6).
284 PREMIS Editorial Committee (2015, S. 6)
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Apple Core: 1
Vascular Plant GRSSC:
Specimen
Guidelines

Abb. 2 Darwin Core, inklusive der Zusammenhinge mit anderen Standards und Schemata
wie Dublin Core.?85 Abbildung entnommen aus Wieczorek et al. (2012), Seite 2.286

285 Wieczorek u. a. (2012, S. 2).
286 Wieczorek u. a. (2012, S. 2)
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Abb. 3 CSMD-4 Hauptelemente im class Core Entity Model (A)?7 mit dem Element ,,User
aus dem ,,UML Class Diagram for the full CSMD*?38 als Einsatz (B). Abbildungskomponen-
ten entnommen aus Matthews & Fisher (2013), Seite 2 und 3.2

287 Matthews & Fisher (2013, S. 2).
288 Matthews & Fisher (2013, S. 3-4).
289 Matthews & Fisher (2013, S. 2-3)
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