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RESUMO

Este trabalho apresenta uma interface para a integracao de andlise e armazenamento
em um sistema de informacdo de biodiversidade. Descreve-se o sistema em questio,
chamado TaxonomyBrowser e desenvolvido para auxiliar a organizagdo de dados cole-
tados por bidlogos, além de sistemas de informacdo de biodiversidade existentes e suas
caracteristicas. Apds, descreve-se os principais conceitos de andlise de dados do ponto
de vista do banco de dados, o ambiente R, utilizado pelos bidlogos para fazer andlise dos
dados, e as principais formas que possibilitam a integracdo. Ao final, a implementagdo da
interface é detalhada, assim como suas vantagens e desvantagens.

Palavras-chave: Anilise de dados, sistemas : integracdo, biodiversidade, banco de da-
dos.
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ABSTRACT

This work presents an interface for the integration of analysis and storage in a biodi-
versity information system. The system in question, which is called TaxonomyBrowser
and was developed to help organizing data collected by biologists, is described, as well as
existing biodiversity systems and their characteristics. Afterwards, we describe the main
concepts of data analysis in databases, the R environment, used by the biologists for data
analysis, and the main methods that can be used for the integration. Finally, we detail the
interface implementation, along with its advantages and disadvantages.
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1 INTRODUCAO

A expansdo da web impulsionou o desenvolvimento de portais para facilitar o acesso
a dados de biodiversidade, assim como o desenvolvimento de sistemas para organizar a
coleta destes dados. Entretanto, a maioria destes portais ndo oferece op¢des para andlise

dos dados, geralmente restrita a solu¢cdes de consultas analiticas em bancos de dados.

Este trabalho consiste na implementacdo de uma interface que faca a integracdo en-
tre um sistema chamado TaxonomyBrowser (TAXONOMYBROWSER, 2010), desen-
volvido em um projeto na Universidade Federal do Rio Grande do Sul, e o ambiente
R (http://www.r-project.org), um software utilizado para andlise estatistica. O Taxon-
omyBrowser € um sistema de informacdo de biodiversidade, projetado para auxiliar o
gerenciamento de dados coletados por bidlogos. A interface deve fornecer uma forma de
realizar uma andlise sobre esses dados sem a necessidade de conhecimento da linguagem

de programacdo R, possibilitando também que esta andlise seja feita a distancia.

Apesar da integracdo de andlise e armazenamento em bases de dados de biodiversi-
dade trazer beneficios aos usudrios dos sistemas, os maiores portais de acessos a dados de
biodiversidade ndo oferecem este tipo de servigo, principalmente por ndo incluirem efeti-
vamente dados que possam ser analisados. Sao os casos do portal do Global Biodivesity
Information Facility e do Species 2000, entre outros estudados. A ideia do Taxonomy-
Browser é também armazenar caracteristicas e medidas diversas de espécimes coletados

e nao somente informacdes de coleta, como data de coleta e localizacdo.

Desta forma, a integracdo fica restrita a softwares especificos. A partir do ambiente R,
por exemplo, é possivel acessar uma base de dados. Entretanto, ndo hd uma ferramenta
que permita o acesso completo 2 linguagem R no PHP. E neste ponto que surge a necessi-
dade da interface, através da qual serd possivel realizar andlise estatistica sobre os dados

armazenados pelos bidlogos no TaxonomyBrowser.

Neste documento, o TaxonomyBrowser é apresentado no capitulo 2, com a arquitetura
do sistema e detalhes do funcionamento das interfaces ja implementadas. No capitulo
3, é feito um estudo comparativo entre portais de dados de biodiversidade, considerando

diversos aspectos como usabilidade, op¢des de busca e exportacdo dos dados para uso em
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outras ferramentas. O capitulo 4 descreve a anélise de dados do ponto de vista do banco de
dados, o ambiente R e as possibilidades para integracao do ambiente R com a linguagem
PHP. A interface de consultas analiticas € apresentada no capitulo 5, assim como um
breve estudo de caso com os dados disponiveis no sistema no momento da escrita do
texto. O capitulo 6 apresenta as conclusdes sobre o trabalho, além das perspectivas de

desenvolvimento da interface apds a implementag¢do inicial.
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2 DESCRICAO DO SISTEMA TAXONOMYBROWSER

O TaxonomyBrowser surgiu a partir da necessidade do desenvolvimento de um sistema
de informacao de biodiversidade para auxiliar bidlogos no gerenciamento de dados que
descrevem espécimes coletados (CANETE et al., 2010). Como o armazenamento dos
dados, por parte dos bidlogos, ndo era consistente, a andlise de um conjunto de dados
envolvia uma manipulacio longa e complexa de vdrias planilhas de dados. A proposta do
TaxonomyBrowser € facilitar a coleta dos dados para andlise, além de integrar no proprio
sistema ferramentas de andlise. Assim, neste capitulo sdo apresentadas a arquitetura do

sistema, o modelo de dados e a aplicagdo.

2.1 Arquitetura do Sistema

O sistema pode ser separado em 4 componentes principais, ilustrados na figura 2.1:

a interface de geréncia da colecdo, na qual é possivel gerenciar os dados dos es-

pécimes;

e ainterface de consulta visual utilizando o Google Maps/Earth, que permite consul-

tas georeferenciadas a dados da colecdo;
e a interface de consultas analiticas, desenvolvida neste trabalho e

e a base de dados da cole¢do, armazenada em um SGBD MySQL.

O sistema preve o acesso de usudrios com diferentes autorizacdes: um usudrio comum
ndo tem acesso a interface de geréncia de dados, enquanto um bidlogo pode cadastrar
novas espécimes e também consultd-las utilizando as interfaces disponiveis. A escolha
pelo SGBD MySQL foi feita devido ao grande conjunto de ferramentas que facilitam o
desenvolvimento e administragdo de sistemas, a licenca GNU General Public License e

sua portabilidade para diferentes sistemas operacionais (CANETE et al., 2010).
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Figura 2.1: Arquitetura do sistema TaxonomyBrowser
2.2 Modelo do banco de dados

O banco de dados do sistema TaxonomyBrowser foi projetado para armazenar da-
dos de coleta e caracteristicas de espécimes. A estrutura da base incorpora elementos
do padrao Darwin Core (TDWG, 2009), que favorecem a interoperabilidade entre sis-
temas que armazenam dados de biodiversidade. O modelo parte da ideia de um nodo tax-
ondmico, que € a representacdo de um nivel na classificacdo taxondmica de seres vivos
(CANETE et al., 2010). Estes nodos sdo organizados hierarquicamente, formando uma

arvore taxondmica, mostrada na figura 2.2.

Hemichordata

Ctenomys argentinus

© Rodentia - € Hysticomorpna |- @ Clenomyidae Ctenomys

W Ctenomys minutus

O nimalia Chordata ——{ €} Mammalia Lagomorpha

Primates Haplorrhini Hominidae Homa H. sapiens

Conodonta

Figura 2.2: Exemplo de arvore taxonomica

No modelo Entidade-Relacionamento da base de dados, cada entidade Nodo Tax-
ondémico contém o nome do nivel no qual ele estd situado (Reino, Filo, Classe, Ordem,
Subordem, Familia, Género ou Espécie), o valor deste nodo (o nome da espécie, no caso
do nivel ser Espécie) e uma referéncia a um nodo taxondmico imediatamente superior a
ele na arvore. Uma entidade Espécime tem como atributos dados de coleta e tem uma re-
lagdo com um nodo do nivel Espécie Além disso, cada Espécime tem uma ou mais Carac-
teristicas morfométricas, taxondmicas e filogenéticas e cada uma das caracteristicas estd

associada a uma determinada entidade Edi¢cdo, que contém a informacdo da unidade de
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medida utilizada. Além de valores normais, as caracteristicas podem armazenar imagens
e sons. A ultima entidade importante diretamente relacionada ao contetido do sistema €
a Bibliografia, que estd relacionada a um determinado nivel taxondmico e contém infor-
magdes basicas como titulo e autor da obra. Para simplificar a visualizagdo, a figura 2.3

mostra o modelo E-R sem os atributos.

bl - Possui
Bibliografia  *| [1, %] <> [ 1] Nodo Taxonémico "[1 1]
g <> Pertence
[1,1] [1,1]

[1, %] Tem 1] B
<> . Contém
Contém L, 1] <> <> i
Espécime ~ [ *] ‘ '

Caracteristica >

[, 1] Medigdo '| [1, %]
[1, %] < > [1, 1]

Contém ‘ Tem

Figura 2.3: Arquitetura do sistema TaxonomyBrowser

2.3 Aplicacao

A aplicacao do TaxonomyBrowser foi implementada sobre uma arquitetura de ca-
madas Model-View-Controller (Modelo-Visualizagdo-Controlador), na qual os contro-
ladores fazem a ligacao dos dados (o modelo) com a interface (a visualizagdo). Cada
controlador implementado representa uma entidade do modelo. O usudrio que acessar
a interface de geréncia de dados ird interagir com uma visualizacdo que, por sua vez,
¢ suportada por uma classe controladora. Esta classe controladora é a responsdvel pela

alteracdo dos dados na base.

Além da divisdo das entidades entre classes controladoras, a interface também foi
separada em 4 componentes na implementacdo: a interface de geréncia, a interface de
consulta, a interface sobre o mapa e a interface de consultas analiticas. As interfaces
de consulta e sobre o mapa sd@o o ponto de partida de um usudrio que deseja utilizar a

interface de consultas analiticas.

A interface de consultas oferece um editor de consultas com operadores basicos de
comparacao: igual (==), maior (>), menor (<), diferente (!=), maior ou igual (>=), menor
ou igual (<=), similaridade (like) e intervalo (between). O usudrio pode escolher as carac-
teristicas cadastradas no sistema e também dados de coleta. O resultado pode ser exibido
como tabela para a andlise ou sobre um mapa, quando as coordenadas geograficas da

coleta estiverem disponiveis.

A interface sobre o mapa, ilustrada na figura 2.4, que também serve para que a con-
sulta inicial seja refinada, foi implementada utilizando a API do Google Maps, que através

da linguagem JavaScript permite a consulta a bancos de dados e desenho sobre um mapa.
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Name: teste
Color: [I] #6DFF57

Information:

Scientific Name:

Analysis Filters:

Result:

") oo s 8210 Kot S, etk 1
43294.12km?

Convex Hull 1 51486.52km?

Figura 2.4: Arquitetura do sistema TaxonomyBrowser

O usudrio também tem a sua disposi¢ao opg¢des para personalizacdo do resultado. Ele
pode, por exemplo, escolher as cores da marcacdo nos mapas. Entre as ferramentas para
consulta sobre o mapa, existe a possibilidade de demarcar areas com poligonos, agru-
pando espécimes. Também € possivel exibir a envoltoria convexa de uma consulta, que é

a demarcacdo da drea ocupada pelas espécimes que estdo no resultado da consulta.

2.4 Consideracoes finais

A proposta inicial do TaxonomyBrowser era resolver o problema do armazenamento
dos dados e também facilitar a consulta a eles para que sejam importados em outros
sistemas utilizados pelos bidlogos. Para este fim, foram implementadas as interfaces de
geréncia e de consulta visual. Com a base de dados e o sistema pronto, foi possivel

idealizar novas extensdes para auxiliar no trabalho dos bi6logos.

A interface de consultas analiticas, proposta e desenvolvida neste trabalho, € uma
destas extensoes. Utilizando a estrutura existente do TaxonomyBrowser, a interface foi
desenvolvida sobre PHP e preparada para suportar qualquer ferramenta de anélise de da-
dos. No entanto, a integracdo com o TaxonomyBrowser foi feita para utilizar o sistema
R, que oferece um ambiente e linguagem de programacgdo para andlise estatistica e € o

sistema utilizado pelos bidlogos participantes do projeto.
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3 REVISAO BIBLIOGRAFICA

A disseminacdo e a coleta de informacdo apresentam diversos desafios, tanto para
quem desenvolve sistemas de coleta como para instituicdes que desejam compartilhar seus
dados. Sistemas que agregam dados e oferecem consulta a estes dados t€ém preocupagao
com o desempenho do sistema, enquanto as instituicdes geralmente precisam exportar os
dados de acordo com algum padrao. Neste contexto, temos sistemas especializados em
informacdes sobre biodiversidade, que possuem solucdes para alguns problemas especifi-
cos da drea, além de organizagdes que estabelecem padrdes para troca destas informagdes.
Por exemplo, o sitio do Biodiversity Information Standards ' (em portugués: Padrdes de
Informacdo de Biodiversidade), grupo que desenvolve padrdes e protocolos para dados
de biodiversidade, lista centenas de projetos relacionados a dados de biodiversidade. Os
principais sistemas e portais, estudados para o desenvolvimento deste trabalho, sdo apre-

sentados e comparados a seguir.

3.1 Padroes para troca de informacao

Existem diversas organizagdes e iniciativas para estabelecer padrdes para troca de
informacao de dados de biodiversidade, de forma que estes dados sejam compativeis com
as mais variadas tecnologias existentes hoje em dia. Um destes grupos € o ja mencionado
Biodiversity Information Standards (também autodenominado TDWG), que foi formado
com o objetivo de estabelecer uma colaboracao internacional entre projetos de bancos de
dados biolégicos (TDWG, 2009).

Entre as suas atividades, o TDWG mantém diversos grupos de trabalho com o intuito
de promover a discussdo para o desenvolvimento dos padrdes requisitados pela comu-
nidade. A participacdo de especialistas de todas as dreas envolvidas - biologia, tecnologia

da informacgdo, entre outros - € inclusive encorajada pelo grupo.

O principal padrao estabelecido pelo TDWG € o Darwin Core, uma extensdao do

Thttp://www.tdwg.org/
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Dublin Core, padrao ISO para metadados de objetos digitais como videos, imagens e
textos. Os metadados sdo os dados que descrevem outros dados: palavras-chave, resumos
e informagdes de arquivo, entre outros. O padrdo Darwin Core foi concebido para de-
screver e facilitar o compartilhamento dados de biodiversidade a partir de um conjunto
de regras de formatacdo destes dados. Estas regras definem tanto um significado tnico
para termos com multiplos usos, como também os valores possiveis para alguns atributos.
Entre os sistemas apresentados a seguir, existem alguns que utilizam o Darwin Core para

troca de dados ou até mesmo como forma de exportar os resultados.

Além disso, o TDWG também definiu uma classificacdo sobre projetos de biodiver-
sidade, diferenciando os portais que agregam dados dos portais que fornecem os dados.

Esta classificacao inclui:

e portais agregadores de dados, que coletam dados de diversas fontes;

portais de indices, que fornecem listas de provedores de dados;

portais provedores, que compartilham dados de pesquisas ou cole¢des proprias;

padronizadores, que contribuem para a defini¢do de novos padrdes para dados;

e portais facilitadores, que de alguma forma facilitam o acesso a dados de biodiver-

sidade, ndo necessariamente via web.

Todos os sistemas estudados estio listados no site do TDWG e classificados de acordo

com 0s termos acima.

3.2 Sistemas e Portais de Dados de Biodiversidade

3.2.1 Species 2000

O Species 2000 € um programa que retine diversas institui¢des do mundo e possui
como objetivo a criacdo de um catdlogo de todas as espécies de animais, plantas, fungos e
micrébios do mundo. Os dados sdo fornecidos pelas instituigdes participantes e coletados
pelo sistema do projeto. Cada institui¢do executa um conjunto de softwares denominado
SPICE fornecido pelo préprio Species 2000, com instrucdes de uso em (SPICE, 2006),
que permite que o servidor central do Species 2000 colete os dados dos participantes.
Desta forma, mesmo que a origem dos dados seja diferente, os dados coletados estdo no

formato correto.

A natureza do Species 2000 é diferente do projeto deste trabalho, pois o primeiro,

de acordo com a classificagdo do TDWG, € um portal agregador de dados, enquanto o
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Species

indexing the world’s
@b1ms

Figura 3.1: Navegacdo na arvore taxondmica no portal do Species 2000

projeto deste trabalho se aproxima mais de um provedor de dados. Entretanto, existem al-
gumas similaridades, como o fato de os dois sistemas apresentarem ao usudrio a literatura
relacionada a cada espécie registrada na base e a possibilidade de navegacdo na arvore
taxonOmica. As consultas por texto no Species 2000 sdo feitas sobre os nomes das es-
pécies, incluindo nome cientifico € nome comum, e também sobre a drvore taxondmica.
Uma busca por Canis retorna o género Canis, além de espécies que contém a palavra

Canis no nome, como a planta Aloe canis e o chacal Canis adustus.

Além disso, a descri¢do do desenvolvimento do SPICE em (JONES et al, 2000) apre-
senta algumas solugdes para melhorar a eficiéncia do sistema, que € um fator importante
para qualquer projeto, seja de grande ou pequeno porte, como é este trabalho. Como o
Species 2000 coleta dados de diversas bases, uma destas melhorias € restringir a quanti-
dade de bases acessadas, diminuindo assim o tempo que o usudrio espera pelos resultados

de uma consulta.

3.2.2 GBIF - Global Biodiversity Information Facility

O GBIF, assim como o Species 2000, é um portal® agregador de dados. E uma ini-
ciativa multinacional, cujo objetivo, descrito em (GBIF, 2009), é oferecer gratuitamente
e abertamente dados de biodiversidade. Assim como no Species 2000, os participantes
devem fornecer os dados nos formatos esperados pelo sistema do GBIF, o Darwin Core
ou o0 ABCD (Access to Biological Collection Data), um padrido para compartilhamento
de cole¢des completas de dados bioldgicos. Um software chamado Integrated Publishing
Toolkit (IPT) foi desenvolvido com o objetivo de facilitar a publicacdo de dados pelos

participantes e é oferecido gratuitamente as instituicdes registradas.

Ao contrario do Species 2000, que é somente um catdlogo de espécies, os dados con-

tidos no portal de dados do GBIF incluem registro de espécimes. Entretanto, como o

Zhttp://data.gbif.org
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Actions for Felidae
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Figura 3.2: Ocorréncias de resultados da familia Felidae

nimero de fontes varia bastante, a disponibilidade dos dados também varia. Assim, 0 uso

correto do portal de dados do GBIF € essencial para obter os resultados desejados.

As consultas no GBIF sdo similares as do Species 2000 e sdo realizadas sobre os
nomes das espécies (cientifico ou comum) e niveis taxondmicos, além de ser possivel
procurar pelo nome de um pais ou de uma base de dados, desde que esta esteja cadastrada
no GBIF. O usudrio pode utilizar diversos filtros para facilitar a busca, como encontrar as
ocorréncias de outras espécies na mesma localizacdo, entre outros. Entretanto, estes filtros
surgem como op¢ao apds uma busca inicial, que deve ser feita entre os 3 tipos citados.
Além disso, o portal de dados permite que os resultados encontrados sejam visualizados

em um mapa ou exportados no formato XML.

3.2.3 MaNIS- Mammal Networked Information System

O MaNIS € um portal para compartilhamento de bases de dados de espécimes, prin-
cipalmente dados de museus. No sitio do portal®, é possivel escolher quais bases servirdo
de fonte para a consulta. Os critérios de busca sdo comuns a todas as espécies, nao sendo
possivel selecionar algum atributo especifico de alguma espécie. Os registros importados

pelo sistema devem estar no formato Darwin Core.

Entre os objetivos do projeto do MaNIS, listados em (MANIS, 2009), estd facilitar
o acesso a dados de espécimes em navegadores, que €, em geral, um dos objetivos da
maioria dos projetos pesquisados e também deste trabalho de conclusdao. Assim como

os outros sistemas, o MaNIS utiliza um protocolo ja estabelecido para recuperacdo de

3http://manisnet.org/portals.html
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Figura 3.3: Resultado visual de uma consulta no MaNIS

informacdes, 0 Z239.50.
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Figura 3.4: Estrutura do portal do MaNIS

Na figura 2.4, temos a estrutura do sistema do MaNIS mostrando o portal acessado

pelo usudrio no topo da estrutura. No meio da figura, temos os dados no padrao do MaNIS.

As bases de dados das colecdes sdo apresentadas na parte inferior da figura. As bases de

dados das colecdes estdao localizadas fisicamente em cada museu, porém, os dados sdo

exportados e o servidor do portal possui uma copia de cada base no formato especifico do

MaNIS. Alteragdes feitas nas colecdes dos museus sdo entdo replicadas nestas copias.

3.2.4 Sistema Arctos

O Arctos* é um site que retne dados de espécimes de colecdes de museus, desen-
volvido como um projeto no Museu de Zoologia de Vertebrados da Universidade de

Berkeley, localizada na Califérnia (EUA). Como os outros portais ji analisados, o objetivo

do Arctos também € facilitar o acesso aos dados destas cole¢des, porém, ao contrario dos

“http://arctos.database.museum/home.cfm
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outros, o sistema permite uma grande variedade de critérios de busca, como localiza¢ao
geografica, caracteristicas do espécime ou elemento taxondmico. Por exemplo, € possivel
procurar por todos os espécimes coletadas entre 1980 e 1990, da classe Amphibia, cujo

método de conservacao foi mumificagao.

% Collections Database
MUSEUM OF VERTEBRATE ZOOLOGY
Search My Stuff

Access o0 224370 records  Holdings Detsils

Search Clear Form Use Last Values | See results as: ~ Show Observations? Tist

Customize Show

Collection: MVZ Mammals v Number:

Identification and Taxonomy
Any Taxonomic Element:  Ctenomys

Spatial Query
Locality
Any Geographic Element: Bolvia

Date/Collector ‘Show More Options
Year Collected

Biological Individual
Part Name: oerfHTML Specimen Records
Map
Usage KL Shom N Optors
Specimen Summary

Basis of Citation ~ Define

=" |Graph
earch || Clear Form Use Last Values | See results as: Specimen Records [

Figura 3.5: Exemplo de consulta no Arctos

Uma das principais funcionalidades do sistema € permitir que o usudrio salve as con-
sultas feitas no site para uso posterior, além de permitir que os resultados das consultas
sejam exportados de diversas maneiras, como texto normal ou XML. O sistema permite
que cada colecdo tenha um funcionamento personalizado, permitindo que alguns critérios

de busca sejam utilizados somente naquela colecao.

3.2.5 Sistema de Informacao Ambiental do Biota

No Brasil, existe o programa BIOTA/FAPESP, formado com o "objetivo de sistemati-
zar a coleta, organizar e disseminar informagoes sobre a biodiversidade do Estado de
Sdo Paulo" (BIOTA, 2009), que desenvolveu o Sinbiota - Sistema de Informacdo Ambi-
ental do Biota. O Sinbiota, por sua vez, tem o objetivo de "integrar informagoes geradas
pelos pesquisadores vinculados ao Programa Biota/Fapesp e relaciond-las a uma base
cartogrdfica digital de qualidade" (SINBIOTA, 2009).

A partir do projeto Sinbiota foi desenvolvido o Atlas/Biota, um portal® para consultas
sobre os dados coletados pelo Programa Biota. As consultas sdo textuais, sobre 7 campos:
nome cientifico da espécie, autor da coleta, municipio, bacia hidrogrifica, ecossistema,
identificador interno e grupo taxondmico. Os resultados sdo exibidos em um mapa do
estado de Sdo Paulo, mas também € possivel ver com detalhes as ocorréncias, que incluem
referéncias bibliograficas e uma breve descricdao de como foi feita a coleta do espécime.
Nao existem dados sobre caracteristicas das espécies, nem métodos para exportacao dos

dados disponiveis.

Shttp://www.biota.org.br/
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Figura 3.6: Ocorréncias marcadas no mapa no Atlas/Biota

Como o nome Atlas sugere, o foco € na visualizacio dos resultados no mapa. Assim,
€ possivel mostrar no mapa os rios do estado de Sao Paulo, representacdes da vegetacao,
delimitacdo de drea urbana, entre outras op¢des. Apds uma consulta inicial, é possivel

selecionar no mapa um subconjunto de ocorréncias para visualizagdo detalhada.

3.3 Comparacao entre os sistemas estudados

Para comparar os sistemas estudados, foram definidos os seguintes critérios considerados

relevantes para este projeto:

e navegacgdo na drvore taxondmica - permite procurar diretamente na drvore e facilita

a busca de algum nivel especifico pelo usudrio;

e consultas visuais - permite a utilizagdo de mapas para demarcar consultas geogrifi-

cas;

e exportacdo de dados - permite a exportacdo dos resultados das consultas para uso

em outra ferramenta € fundamental;

e possibilidade de consultas sobre caracteristicas do espécime - este € um dos princi-

pais critérios de busca utilizados pelos usudrios de sistemas de biodiversidade;

e ¢ apresentagdo de bibliografia relacionada nos resultados.

Considerando a navegacdo na arvore taxondmica, o Species 2000 e o GBIF permitem
que o usudrio percorra os niveis taxondmicos existentes na base. No GBIF, é possivel
até mesmo salvar os resultados encontrados em um determinado nivel no formato Darwin
Core, por exemplo. No Arctos e no MaNIS € necessdrio realizar uma consulta para entao

saber se uma determinada familia ou ordem existe na base.
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O Arctos, o GBIF e o Atlas/Biota permitem que o usudrio faga uma busca utilizando
uma ferramenta visual. No caso do GBIF, a consulta € feita utilizando um plugin desen-
volvido pela prépria institui¢ao, enquanto o Arctos utiliza o servico do Google Maps. No
Atlas, a ferramenta visual € restrita a selecdo de um subconjunto dos resultados de uma

consulta.

Com excec¢ao do Species 2000 e do Atlas, que ndo t€m como objetivo disponibilizar
os dados, todos os outros sistemas oferecem a possibilidade de exportar dados, sejam
como tabelas ou no formato XML. O MaNIS inclusive permite que o usudrio escolha

quais campos das tabelas devem ser incluidos no resultado da busca.

A consulta sobre caracteristicas dos espécimes, como tamanho do cranio, sé € per-
mitida no Arctos. O GBIF e o MaNIS, por serem agregadores de dados, colocam como

critérios de busca somente aqueles comuns a todas as espécies.

Por fim, o Species 2000, o Arctos e o Atlas apresentam nos resultados bibliografias
associadas as espécies e aos espécimes, enquanto o GBIF e o MaNIS novamente deixam

isto a cargo dos fornecedores dos dados.

Assim, a andlise dos sistemas em fun¢ao destes critérios resulta na tabela 2.1 apresen-

tada a seguir.

Critério x Sistema Species 2000 | GBIF | MaNIS | Arctos | Atlas
Navegacdo na drvore taxondmica | Sim Sim | Nao Nao Nao
Consulta visual Nao Sim | Nao Sim Sim
Exportagdo de dados Nao Sim | Sim Sim Nao
Consulta sobre caracteristicas Nao Nao | Nao Sim Nao
Resultados com bibliografia Sim Nao | Nao Sim Sim

3.4 Consideracoes finais

Comparando as funcionalidades dos sistemas estudados, vemos que o sistema Arctos
€ o que mais se aproxima da necessidade do projeto sobre o qual este trabalho foi desen-
volvido. A busca sobre caracteristicas dos espécimes € a principal funcdo do trabalho e

as opg¢oes oferecidas pelo Arctos sdo bastante similares ao que era desejado no projeto.

Outra funcdo importante e comum a maioria dos sistemas € a possibilidade de exportar
os resultados da busca. No sistema resultante do projeto deste trabalho, o usudrio muitas
vezes precisa dos dados em outro software. Portanto, € fundamental que o sistema seja

otimizado para permitir isto de uma forma eficiente.

Em termos de interface, o GBIF é um modelo a ser seguido, pois mostra com clareza

todas as opg¢Oes disponiveis nos resultados da busca, além das funcionalidades citadas,
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como visualizacdo em mapa e exportacido dos dados.

Ainda que nenhum sistema estudado apresente todas as caracteristicas desejadas para
o projeto deste trabalho, todos servem como referéncia para o desenvolvimento do médulo

de consulta, que deve atender aos critérios selecionados o estudo.
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4 ANALISE DE DADOS E O AMBIENTE R

Este capitulo descreve os principais conceitos de andlise de dados do ponto de vista
do banco de dados, o ambiente R, utilizado pelos bidlogos participantes do projeto e as
possiveis forma de integracdo do R com bases de dados de biodiversidade. Facilitar a
andlise de dados com o ambiente R € o principal objetivo da interface desenvolvida neste
trabalho.

4.1 Analise de dados

Como o préprio nome sugere, um banco de dados tem a funcdo de armazenar os
dados para que sejam extraidos e manipulados em outra aplicacio, seja um visualizador de
banco de dados, um sife ou um aplicativo comercial. Assim, originalmente, a linguagem
SQL (Structured Query Language, em portugués: linguagem de consulta estruturada),
que € utilizada para consultas em SGBD, nao foi projetada para que fossem efetuadas
operacdes mais complexas de andlise. Ao longo dos anos, a SQL foi sendo alterada e,
atualmente, existe suporte nativo a algumas fun¢des de andlise. Entretanto, estas funcdes

normalmente ndo sdo otimizadas para um grande volume de dados.

Para suportar a andlise de dados de forma eficiente, foram desenvolvidos os sis-
temas para processamento analitico on-line (OLAP, de on-line analyitical processing).
Os primeiros sistemas OLAP armazenavam na memoria do computador cubos de dados
resumidos, resultantes da construcdo de tabelas pivo. Estas tabelas também sdo chamadas
de tabulagdes cruzadas, na qual se relacionam normalmente 3 ou mais atributos e cruzam-
se os valores destes atributos. Em uma base de dados de biodiversidade, por exemplo,
poderia ser criada uma tabela onde fosse armazenado o peso médio dos espécimes para

todas as alturas e latitudes encontradas na base.

Em um sistema com muitos atributos e tabelas, o espaco ocupado no disco deve
crescer rapidamente. Por isso, com o passar do tempo, os sistemas OLAP foram mo-

dificados para armazenar os dados resumidos em tabelas no préprio banco, recebendo a
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denomina¢do de OLAP relacional (ROLAP) (SILBERSCHATZ, 2006). Também foram
desenvolvidos sistemas hibridos, que armazenam parte das tabelas em memdria e outra
parte no banco de dados, chamados de OLAP hibrido (HOLAP).

No entanto, este método resulta em possivelmente dezenas de tabelas para muitos
atributos, além de ser ineficiente quando estes atributos variam. Para um projeto como o
TaxonomyBrowser, que pode armazenar milhares de espécimes com atributos diferentes,
um sistema OLAP se torna invidvel. Porém, como a maior parte dos SGBD permite a
extensdo dos comandos basicos do SQL, ainda € possivel integrar a andlise com o ar-

mazenamento dos dados.

4.2 O ambiente R

O ambiente R, utilizado pelos bidlogos participantes do projeto, inclui uma linguagem
de programacdo e uma interface de linha de comando e € considerado um ambiente padrao
de fato para desenvolvimento de softwares de estatistica (FOX; ANDERSEN, 2005). O
projeto do ambiente R foi tornado publico em 1993, sendo desenvolvido inicialmente por
dois pesquisadores do departamento de estatisticas da University of Auckland (IHAKA,
1998). A linguagem utilizada no ambiente R € bastante similar a S, que foi por muito
tempo linguagem padrdo para andlise estatistica, enquanto o funcionamento do sistema
deriva da linguagem Scheme. Logo apds o langcamento, o cédigo-fonte do sistema foi
disponibilizado com a licenca GNU General Public License, que resultou no desenvolvi-
mento de centenas de médulos de diversas dreas do conhecimento: biologia, computagio,
matematica, fisica, economia, entre outras. A maior parte dos médulos estd disponivel no
Comprehensive R Archive Network (CRAN)!, que classifica os médulos de acordo com
sua categoria. Além disso, o ambiente R faz o download e a instalacao automadtica a partir

do CRAN se um script necessitar de um moédulo que ndo esteja instalado.

Na linguagem R, qualquer dado € tratado como um objeto. O programador pode
declarar nimeros, cadeias de caracteres, vetores, arrays, entre outros; todos eles se tornam
objetos na sessdo que estd sendo executada. Para a andlise de dados, o principal tipo de
objeto € o data frame, que consiste em uma espécie de tabela. O data frame armazena as
linhas da tabela, na qual cada uma contém um par de chave e valor. E possivel construir
um data frame a partir de um arquivo ou inserir linha por linha no data frame com o

comando rbind.

Por ser um software desenvolvido para andlise estatistica, o ambiente R oferece funcdes
para modelagem e geracdo de graficos, de boxplots a histogramas. Os graficos podem ser

salvos em PDF, PS, PNG e outros formatos conhecidos. Se o programador tiver experién-

Thttp://cran.r-project.org/
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cia com a linguagem, pode inclusive desenhar seus proprios graficos utilizando comandos

de baixo nivel da linguagem R.

4.3 Integracao do ambiente R com outros sistemas

Para integrar o ambiente R com o TaxonomyBrowser, foram estudados os principais
métodos para que isso fosse possivel. Primeiramente, foi encontrada a PL/R (Procedural
language R, isto &, linguagem procedural R), uma extensao para o SGBD PostgreSQL
que permite que o usudrio do SGBD escreva funcdes na linguagem R como complemento
ao SQL. Quando a PL/R € utilizada, ndo had a necessidade de exportar os dados para
uma aplicacdo de andlise de dados, diminuindo a quantidade de recursos ocupados no
sistema. Um usudrio com experiéncia em R e SQL pode implementar fun¢des complexas
para a analise de dados, enquanto outros usudrios menos familiarizados com a linguagem
podem simplesmente utilizar estas fungdes. Entretanto, esta op¢do estd limitada a um
determinado SGBD que ndo € o utilizado pelo TaxonomyBrowser. Mesmo assim, caso o
TaxonomyBrowser seja alterado para utilizar PostgreSQL, a PL/R é uma boa opcdo para

melhorar a integracao.

No nivel da aplicagdo, acima do banco de dados, as formas de integra¢do variam entre
as linguagens de programacao e sistema operacional. Para a linguagem Java, por exemplo,
existe a biblioteca JRI (Java/R interface), que permite executar codigo da linguagem R em
um aplicativo Java. Para PHP, existe uma alternativa similar, o R-php. O R-php funciona
como uma interface entre o usudrio e o ambiente R, permitindo que o usudrio acesse uma
pagina web, insira comandos na linguagem R e receba o resultado na tela. Desta forma,

ndo € uma alternativa vidvel para ser utilizada.

No escopo do sistema operacional, existe o conceito de comunicacao entre processos
(IPC, de inter-process communication). A comunicac¢do entre processos ocorre quando
um ou mais processos necessitam coordenar suas atividades, por exemplo, ao acessar
um determinado recurso. (GRAY, 2003). Entre as solucdes de IPC implementadas em
sistemas UNIX, a que melhor atende as necessidades da integracdo do TaxonomyBrowser

com o ambiente R € o canal nomeado (named pipe), que serd descrito no proximo capitulo.
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5 INTERFACE DE CONSULTAS ANALITICAS
PARA O TAXONOMYBROWSER

Este capitulo descreve a Interface de Consultas Analiticas desenvolvida para o Tax-
onomyBrowser. A implementacdo da interface foi feita considerando que o portal foi
desenvolvido utilizando a linguagem PHP e que os usudrios do portal utilizam o ambiente
R para andlise de dados. Assim, a interface foi projetada com o objetivo de utilizar o que
estivesse disponivel para a integracdo tanto no lado do portal como no lado do ambiente
R.

)

D —| TaxonomyBrowser

Y

Interface de Consultas Analiticas

km—ﬁ

DataFormat

Figura 5.1: Componentes da interface

A figura 5.1 mostra os componentes da interface na arquitetura do TaxonomyBrowser.
Para o usudrio, ndo ha distin¢ao entre as interfaces do sistema, porém, internamente a
interface de consultas analiticas executa o R através da classe Task, apds a conversao dos

dados para o formato adequado de execugdo no R feita pela classe DataFormat.

5.1 Criacao de processos em PHP

A principal funcdo da interface é enviar os dados existentes no banco de dados e
transferi-los a um script na linguagem R para que sejam analisados. O usudrio acessa o

portal de dados, realiza uma busca, escolhe um script com o qual os dados serdo analisa-
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dos e depois recebe o resultado na tela, normalmente uma imagem. A implementacdo em
PHP da interface € responsdvel pela execugdo do sistema R e pela transferéncia dos dados.
Além de fungdes de PHP que executam programas com passagem simples de argumento,
existe a funcdo proc_open(), que permite executar um processo com varidveis de ambi-
ente exclusivas para o processo, como, por exemplo, caminhos de diretérios. Além disso,
através desta funcdo € possivel definir dois pipes para comunicacdo entre a pagina PHP e
o programa executado. Para esta funcionalidade da interface, foi desenvolvida uma classe
Task, responsavel pela execucdo do processo e envio e recebimento de mensagens através

do pipe, bem como a verificaciao do estado do processo.

5.2 Comunicacao entre processos e pipes

Como mencionado, um dos conceitos de comunicagdo entre processos € o canal, ou
pipe, que € um recurso criado no sistema operacional compartilhado entre dois processos.
O pipe € utilizado quando € necessdrio que um programa envie mensagens para outro,
como, por exemplo, um sinal para que um dos programas seja encerrado. A forma mais
basica de um pipe ocorre em terminais UNIX utilizando o comando "para que um pro-
cesso envie dados para outro. Este canal criado € também chamado de unnamed pipe
(canal sem nome), pois é temporario e aberto pelo terminal (também chamado de shell)
enquanto os processos sdo executados. Quando a execucdo termina, o canal € fechado.
Um unnamed pipe é geralmente utilizado quando um programa gera dados de saida e
outro programa recebe dados para a entrada. O pipe entdo serve como o canal pelo qual

um programa envia estes dados para o outro.

Esta forma de comunicagdo € insuficiente para programas que sdo executados ao
mesmo tempo e, principalmente, quando a execucdo de um depende de outro. Neste
caso, utiliza-se um named pipe (canal nomeado). Em sistemas UNIX, um named pipe é
um canal criado no sistema de arquivos do sistema operacional e tratado como se fosse
um arquivo, incluindo permissdes de leitura e escrita. Este canal funciona como uma fila
de mensagens FIFO (first in, first out, em portugués: primeiro a entrar, primeiro a sair).
Um processo com a permissdo adequada pode enviar mensagens por este canal e outro
pode "ler"o canal como estivesse lendo um arquivo e receber as mensagens. Quando é
necessario que um processo envie uma mensagem de resposta, cria-se outro pipe. Assim,
sdo abertos dois canais de comunicagdo entre os processos, com um sentido diferente de

envio de mensagens em cada um deles.
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5.3 Formatacao de dados para a linguagem R

Ap6s a criacdo do processo que executard o script R, é necessario enviar os dados do
banco. A linguagem R possui uma sintaxe propria, portanto, a interface deve formatar os
dados antes de passa-los para o script. Por outro lado, o script deve ser programado de
forma que possa manipular os dados oriundos do banco de dados. Isto significa seguir
um padrao definido para quem utilizar a interface em relacao a nomenclatura dos dados.
Por exemplo, um script deve esperar que coordenadas geograficas sejam chamadas de
Longitude e Latitude, com as letras iniciais em maidsculo, ou que tamanho do crdnio seja
enviado pelo script como TamanhoDoCranio. Como os scripts sdo executados em um
programa externo e enviados pelos proprios usudrios para que sejam utilizados no portal,
foi definido que a responsabilidade pelo funcionamento correto de cada script € do autor

do mesmo.

A interface, além de executar o interpretador R, envia os dados e os parametros basicos
para a execucdo de um script. Esta execugdo € feita simulando o uso do interpretador por
um usudrio, em que o programa PHP envia através do pipe os comandos para inser¢ao
dos dados no ambiente do interpretador R. Inicialmente, a interface deve importar os
dados da base. Cada pesquisa realizada por um usudrio é salva no portal e é recuperada
quando ele deseja analisar os dados resultantes. Para importar os dados, a interface 1€
um arquivo em formato XML (extensible markup language, em portugués: linguagem de
marcac¢ao estendivel) que contém os resultados da busca. Isto € feito através da classe
DataFormat, a qual percorre o conjunto de dados do arquivo e formata-os em strings
(cadeias de caracteres) que contém os comandos para a constru¢cdo de data frames na

linguagem R, descritos no capitulo anterior.

data + NULL;
data < rbind(data,data.frame("size"= 1111.21,"Latitude"= 29.92,"Dip"= "48n"));
session <— "images/2";
source("scripts/script_selecionado.r");
Algoritmo 1: Exemplo

0N A W N -

O primeiro passo para a execugdo do script € a inicializagdo de um data frame vazio,
através do comando da linha 1 no algoritmo 1. A seguir, o objeto do tipo DataFormat
itera sobre seus dados e envia, linha por linha, o comando para constru¢ao do data frame,
como exemplificado na linha 2. Por fim, antes que seja feita a andlise dos dados, também
€ criada uma varidvel que contém o nome da imagem gerada, na linha 3. Apds o envio
dos parametros iniciais, o comando da linha 4 é enviado pelo pipe. O comando source
carrega e executa do disco um script em R. Como dito, é esperado que este script acesse
as varidveis seguindo o padrdo de nomes: a varidvel data contém os dados e a varidvel

name contém o nome do arquivo da imagem. O script carregado também deve escrever
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na tela uma mensagem sinalizando o final da execucao.

Como o interpretador R foi executado a partir da funcao proc_open(), com a criacao de
um unnamed pipe para leitura por parte do PHP, qualquer texto gerado pelo interpretador
sera enviado através deste pipe. Portanto, quando a pdgina PHP termina a montagem
do script, passa automaticamente a um estado de espera até que receba esta sinalizacao.
Caso seja ultrapassado um limite de tempo estabelecido, a pagina ird interromper a espera,
verificar se a imagem resultante foi criada e, caso o arquivo ndo exista, informaré o usudrio

que ocorreu um erro durante a execugao.

5.4 Exemplo de execucao

As figuras 2, 3 e 4 mostram um exemplo do uso da interface. A figura 2 mostra a
tela de visualizacdo de uma busca no TaxonomyBrowser, quando o usudrio tem permissao

para fazer uma andlise sobre os resultados da busca.

Ao clicar no botdo Export, o usudrio € redirecionado para a tela exibida na figura 3.
Nesta tela, o usudrio visualiza a tabela com o resultado da busca e pode selecionar um

script R para ser executado.

view | edit | remove | export

))))) Name: Teste rafael

» Teste rafael
Color: [ #FFoz02

Information:
Scientific Name: Calomys sp

Analysis Filters:

Result:
Specimens Count: 47

11sal
satélite ‘ Hibrido ‘ Termeno | Eartn ‘

o BR BFlonandpok:
rcohn

d Lmzmrm de Uso

Figura 5.2: Visualizacdo de busca no TaxonomyBrowser



Analysis Filters:

Result:

Export:

Procesing:

] ] m o =

specimen_i /_idscient _rank_i 5|
&) 154 Calomys sp |species 1243 |z
&)1 154 Calomys sp  species idnumbe
Hps 154 Calomys sp |species 216
e 154 Calomys sp  species 20
Bz 154 Calomys sp |species 70
Ao 154 Calomys sp  species 572
20 154 Calomys sp species s05
[&]:3 154 Calomys sp  species 222
B[22 154 Calomys sp species 575
2 154 Calomys sp  species 261
Hi2s 154 Calomys sp species 870
[ 26 154 Calomyssp species 99
Az 154 Cal‘nmvs sp  lspecies ET

Opgdes de processam

Selecione um script

ento:

analise.r
histograma.r

executar

Figura 5.3: Selecdo de script
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Por fim, se o script foi executado com sucesso, 0 usudrio recebe a imagem resultante

deste script, como mostrado na figura 4.

Analysis B

- T

. | export analysis results

view | edit | remove | export

> Todos calomys sp

» Teste rafael

|
‘

]

;

£

o [
I i
,,

e o
1000 1050 1100 1150 1200

Tamanho
Retornar

Figura 5.4: Resultado do script
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5.5 Avaliacao preliminar da interface

Ao analisar as vantagens e desvantagens da implementacdo da interface, € preciso
considerar a relevancia de alguns aspectos. Por exemplo, em um sistema acessado por
muitos usudrios, a criacdo de um processo do R para cada usudrio poderia facilmente
causar uma sobrecarga no servidor. No entanto, no TaxonomyBrowser isto ndo devera ser

um problema, pois o ndmero de usudrios serd pequeno.

A principal desvantagem da implementacao estd no fato do ambiente R salvar as im-
agens geradas em arquivo. Em uma linguagem de programacdo de baixo nivel, normal-
mente € possivel acessar os bytes desta imagem. No R, entretanto, ao escolher um arquivo
como alvo da geracdo de um grafico, ndo ha forma de capturar estes bytes. Assim, apesar
da interacdo entre o PHP e o R ser feita através do canal nomeado, o resultado final da
analise ndo é retornado ao PHP, mas salvo no disco, fora do controle direto do PHP. A
interface verifica se o arquivo foi criado, como esperado, mas ndo pode garantir que o

arquivo foi criado. Isto fica a cargo do script, que é o proximo ponto avaliado.

O fato do script R ndo fazer parte do TaxonomyBrowser é uma vantagem para oS
usudrios € uma desvantagem para os administradores. Novos scripts podem ser desen-
volvidos sem a dependéncia do portal e os usudrios podem facilmente corrigir problemas
em scripts disponibilizados no TaxonomyBrowser. Para os administradores, a ocorréncia
de um problema com algum script torna dificil descobrir onde esta o problema: no script
ou no portal. Além disso, o administrador ndo tem como prever o que ird acontecer com
a execucdo do script. Mesmo que o upload de um novo script seja verificado por um
administrador, o usudrio pode enviar uma nova versao de um script e pode provocar pro-
blemas no servidor ou somente ter um script que nao funcione, deixando outros usuarios

na dependéncia tanto do administrador como do autor do script para a correcao de erros.

A maior vantagem da separa¢do entre a interface e o programa utilizado para anélise,
entretanto, estd na possibilidade de utilizacao de outro software além do R. Se em algum
momento o R deixar de ser a op¢ao principal para andlise dos dados ou surgir alguma outra
ferramenta util, a interface pode ser facilmente alterada para adotar a outra ferramenta.
Caso a integragdo ocorresse na camada do banco de dados, ndo haveria outra opcao que
ndo fosse desenvolver uma nova interface na camada da aplicagdo. Além disso, na forma
atual, a interface funciona efetivamente como um componente do sistema. Procedimentos
de manutencdo podem ser feitos sem a interrup¢ao do servidor e o funcionamento geral

do TaxonomyBrowser independe da interface.

Por fim, existe uma desvantagem que ocorreria de qualquer forma em uma solugdo
na camada da aplicagcdo, que € a restricdo de uma imagem por script executado. As
andlises se tornam restritas aquelas que obrigatoriamente resultam em um grafico, ex-

cluindo andlises mais simples como medidas de média e varincia. Resultados numéricos,
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portanto, devem ser exibidos na forma de um gréfico, ainda que isto seja ineficiente. Esta
regra do sistema podera ser flexibilizada no futuro com o constante desenvolvimento do
TaxonomyBrowser, mas foi estabelecida para o funcionamento correto até o final deste
trabalho.



36

6 CONCLUSOES

Este trabalho descreve uma interface que permite aos usudrios do TaxonomyBrowser,
um portal facilitador de acesso a dados de biodiversidade, realizar anélises estatisticas

sobre os dados cadastrados no sistema, dadas as caracteristicas apresentadas pelo portal:

e SGBD MySQL
e Portal desenvolvido com a linguagem PHP

e Analise estatistica realizada através do ambiente R.

Para atingir este objetivo, foram estudados os principais portais de dados de biodi-
versidade e métodos para a integracdo de andlise e armazenamento de dados, levando
em consideracdo as caracteristicas técnicas acima listadas. A implementacao da interface
se deu através da comunicagdo entre processos, um conceito da drea de sistemas opera-
cionais amplamente utilizado desde tarefas mais bésicas até interagdes complexas entre

softwares.

O uso de canais nomeados permitiu que a interface permanecesse independente do
software de analise R, possibilitando o uso de outros programas no futuro. Esta solugao
também apresentou a restricdo de uma imagem por script executado e a impossibilidade
de exibir resultados numéricos de forma textual. Como o controle dos scripts nao € feito
diretamente pela interface, esta regra foi imposta para garantir uma consisténcia destes
scripts. Assim, assume-se que todos os scripts enviados para o portal sempre tem o

mesmo resultado: uma imagem.

Por parte de quem utilizara o portal, a interface apresenta uma grande facilidade para
trabalhos de campo. Apesar do poder de processamento dos computadores ter aumen-
tado consideravelmente nos ultimos anos, aparelhos portateis ainda ndo apresentam um
desempenho satisfatorio para calculos demorados. A coleta e armazenamento de dados

no TaxonomyBrowser permite que o usudrio com um computador portétil possa realizar
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analises sobre dados recém coletados no site, sem a necessidade de ter o ambiente R ins-
talado em seu computador. Além disso, até mesmo usudrios que nao tem familiaridade

com linguagens de programacao e softwares de andlise estatistica podem executar scripts.

Apesar deste trabalho estar encerrado, o desenvolvimento do TaxonomyBrowser con-
tinuard, com o inicio do uso "publico" do portal e o armazenamento de muitos dados
coletados que no momento estdo desorganizados. Para a interface, futuramente, é de se
esperar uma flexibilizacdo da regra de que um script deve gerar somente uma imagem,
se o uso do portal ocorrer como esperado. Medidas de ocupagdo de espago de disco e
tempo para execugdo com andlises complexas s6 poderdo ser feitas apds a inclusdo de

uma grande quantidade de dados, o que também s6 ird ocorrer no futuro.
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