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Resumen

En el marco de la Estrategia Nacional de Conservacién y Utilizacién de Pa-
rientes Silvestres de los Cultivos (PSC) y Plantas Silvestres de Uso Alimentario
(PSUA), se dispone de informacién sobre el Inventario Nacional In Situ de PSC'y
PSUA organizada en 3 bloques principales: datos sobre las especies, poblaciones
y registros de observaciones.

Ademas, se cuenta con un diseno conceptual que refleja la configuracion de la
base de datos de manera organizada por entidades y atributos. Este diseno sera
fundamental para el desarrollo informético posterior.

Se han implementado en R [1] diferentes estructuras de los datos a partir de
los 3 datasets proporcionados, se ha cargado la informaciéon en la base de datos
NoSQL MongoDB [2] y se ha comparado el rendimiento de cada una de ellas en
términos de tiempo de lectura y escritura. También se ha tenido en cuenta el
tamano total resultante en la base de datos asi como el tiempo de ejecucién en
definir cada una de las estructuras.

Cada estructura implementada es fiel al modelo conceptual proporcionado y
se almacenard en su colecciéon o colecciones correspondientes en MongoDB. En
algunos casos se ha modificado la naturaleza de los datos de determinados atribu-
tos con el objetivo de aumentar la funcionalidad de la base de datos. También se
ha tenido que lidiar con dificultades y proporcionar soluciones a problemas para
conseguir que cada una de las estructuras funcionen de la mejor manera posible.

Los tiempos de lectura se mediran haciendo consultas a la base de datos
basadas en una lista de consultas frecuentes proporcionada en la que se distinguen
diferentes tipos de consulta.

Ademas de concluir cudl es la mejor estructura, se proporcionaran los scripts
desarrollados, un documento con las consultas que se han utilizado para medir
los tiempos de lectura y una guia para generar y cargar las estructuras en la base
de datos.
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Introduccion

Este trabajo de fin de grado se centra en la creacion de una base de datos que
almacenara informacion sobre el Inventario Nacional de Parientes Silvestres de
los Cultivos (PSC) y Plantas Silvestres de Uso Alimentario (PSUA) de Espana.
La estructura de la base de datos se generara a partir de un script de R imple-
mentado, barajando diferentes posibilidades sobre la organizacién de los datos.
Se propone como objetivo generarla en el menor tiempo posible, preparando los
datos y relacionandolos de tal manera que ocupen el menor espacio en la base
de datos de MongoDB, donde se alojara la informacién. Esta base de datos debe
ser rapida y eficiente, para ello se tendra en cuenta los tiempos en obtener res-
puesta ante determinadas consultas. Sera de vital importancia también evitar la
inclusion de informacién redundante en la base de datos.

Para el diseno de la base de datos, han sido proporcionados 3 datasets con
informacion correspondiente a 3 dreas. Por un lado, un dataset con la informacion
sobre las 521 especies prioritarias de PSC y PSUA de Espana. Por otro lado, la
informacion correspondiente a los registros de ocurrencia de dichas especies, en
total hay 1806711 observaciones. Y por ultimo, la informacién correspondiente a
las poblaciones. Una poblacién es un conjunto de registros de ocurrencia de una
misma especie en un area determinada. En total se ha proporcionado informacién
sobre 611611 poblaciones.

La estructura general de la base de datos esta definida en base a un proceso
iterativo previo a la realizacion de este proyecto. En este proceso se han analizado
los estandares europeos e internacionales para la recopilaciéon de los datos, se han
seleccionado fuentes externas, entidades y caracteristicas relevantes a la par que se
ha procedido al filtrado, limpieza y transformacion de los datos. En base a esto,



se ha disenado la organizacién de los datos, es decir, el conjunto de entidades
y atributos que la forman, asi como las relaciones entre ellas. La Figura 1.1
representa el proceso iterativo empleado:

Presentaci6n
informacién

Recopilacion de datos Almacenamiento

Seleccion de fuentes externas. Filtrado, limpiezay Estructura de
Seleccién de las entidades y transformacioén de los almacenamiento que acogera
caracteristicas relevantes. datos. a los datos recolectados

Figura 1.1: Procedimiento iterativo para la determinacion de la estructura de la
base de datos

Esto es un procedimiento previo a la realizacién de este proyecto. En otras
palabras, para completar este trabajo, la estructura de la base de datos y su
informacién han sido proporcionados de antemano. Destacar también que la re-
copilacion de los datos que se manejaran y almacenaran esta basada en el siguiente
trabajo: [3].

Para el diseno de la base de datos, se pueden implementar diferentes tipos de
organizaciones. Estas organizaciones representaran la manera en la que estaran
estructuradas cada una de las entradas a la base de datos. Cada una de ellas
se implementaran en R, estableciendo el objetivo de optimizar el tiempo en su
configuracion y la minimizacién del espacio resultante en la base de datos. Es
importante también comprender la naturaleza de los datos y sus caracteristicas
ya que, de esta manera, se tendran conocimientos para estructurarlos de tal forma
que aumente la funcionalidad de la base de datos. Para esto, se puso a mi dis-
posicién un documento de apoyo en el que se proporciona una descripcion sobre
cada uno de los datos que alberga la base de datos.

Tras la implementacién de las diferentes organizaciones en R, se debe cargar
la informacién en MongoDB, gestor de bases de datos elegido para almacenar los
datos. Debido a las peculiaridades de cada organizaciéon de los datos, habré orga-
nizaciones que ocuparan mas espacio que otras, otras incluso que sera necesario
ajustarlas para que se pueda almacenar toda su informacién. Una vez los datos
estén cargados, es importante valorar el tiempo empleado en cargarlas asi como
el espacio de almacenamiento empleado. También se realizaran consultas basadas
en una lista de consultas frecuentes proporcionada, donde se distinguen diferentes
tipos de consultas. Se mediran los tiempos empleados en obtener respuesta a di-
chas consultas. Este es, sin duda, el tiempo mas importante en comparacién con
otros tiempos que se puedan evaluar (generacién de estructuras, carga de datos
a MongoDB; etc.) ya que las consultas se realizan diariamente, mientras que el
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Capitulo 1. Introduccion

resto de tareas solo se ejecutan una vez.

Tras la implementaciéon y evaluacién de los aspectos relevantes para la investi-
gacion, se proporcionard una conclusion sobre cual de todas las organizaciones es
la que mejores resultados ofrece. Sera esta la encargada de definir la forma en la
que los datos sobre el Inventario Nacional In Situ de PSC y PSUA se almacenaran
en la base de datos.

La metodologia empleada durante el desarrollo del proyecto es la metodologia
de Ciencia de Datos , sin duda se ha adaptado muy bien al desarrollo ya que su
proceso iterativo ha facilitado la forma en la que se recopila informacién, modela
y evalia antes de ofrecer la solucién al problema. A continuacién se presenta una
imagen que muestra cada una de las etapas de dicha metodologia:

o8 G

ENTENDIMIENTO ENTENDIMIENTO
01 DEL NEGOCIO DE LOS DATOS

PREPARACION
DE LOS

DATOS %
T

DESPLIEGUE

EVALUACION MODELADO

Figura 1.2: Metodologia Ciencia de Datos

Al ser un proceso iterativo, se han realizado tantas iteraciones como se han
necesitado. En cada iteracion, ha sido necesario prescindir de alguna etapa en
funcién del rumbo que ha ido tomando el desarrollo del trabajo de fin de grado.
A pesar de que la primera etapa se nombra como Entendimiento del negocio, las
particularidades del proyecto han llevado su modificacién a Entendimiento del
contexto, etapa dirigida a la recopilacion de informacién e investigacién acerca de
asuntos y tecnologias que se trataran en dicha iteracion. La etapa de Despliegue
solo se tratard en la ultima iteracion, ya que es en esta cuando el diseno estara
concluido y las evaluaciones hayan permitido ofrecer una conclusién sobre cual
de las organizaciones de los datos (estructuras) es la mejor.

3



1.1. Contexto y alcance

1.1. Contexto y alcance

El propédsito de este trabajo de fin de grado es el desarrollo de una base de
datos para el Inventario Nacional de Parientes Silvestres de los Cultivos (PSC) y
Plantas Silvestres de Uso Alimentario (PSUA) de Espana, siguiendo los principios
FAIR (Localizable, Accesible, Interoperable y Reutilizable) [4]. Estos principios
son un conjunto de guias para mejorar la gestién de los datos y se han trata-
do de seguir lo mejor posible, dentro del marco en el que soy capaz de actuar,
considerando los recursos y capacidades disponibles.

La base de datos debe servir para gestionar la conservacién in situ de los
recursos fitogenéticos en Espana y potenciar su uso. Su implementacion aporta
valor a la Estrategia Nacional de Conservacion y Utilizacién de Parientes Silves-
tres de los Cultivos y Plantas Silvestres de uso Alimentario [5], cuyos objetivos
principales son mejorar el conocimiento sobre los PSC/PSUA e inventariar los
PSC/PSUA del Catalogo. Con esta estrategia, se pretende que Espana contri-
buya informacién a la base de datos EURISCO [6], que recoge la informacién
sobre los recursos fitogénicos en Europa y a la base de datos del Sistema Mundial
de Informacién sobre Recursos Fitogenéticos (GLIS) de la Organizacién de las
Naciones Unidas para la Alimentacién y la Agricultura (FAO). [7].

Este proyecto concreto forma parte de la Estrategia Nacional comentada an-
teriormente, en la cual estan involucradas una gran cantidad de investigadores
y técnicos, asi como organismos como el Ministerio de Agricultura, Pesca y Ali-
mentacion [8] y el European Cooperative Programme for Plant Genetic Resources

(ECPGR)|9).

Una de las posibilidades barajadas sobre el futuro del proyecto es la publica-
cién de estos datos a través una interfaz web, en concreto en un servidor alojado
en el Ministerio de Agricultura, Pesca y Alimentacion o en la Universidad Rey
Juan Carlos. Esto facilitaria el acceso a los datos, ofreciendo un servicio de con-
sultas adaptados a los usuarios. También se podrian implementar formas para
introducir datos a la base de datos desde esta interfaz. De esta manera, no sera
necesario generar un nuevo script o modificar el que ya se dispone.

1.2. Estructura del documento

El documento estd estructurado en base a la plantilla sugerida que proporciona
la ETSII [10]. En primer lugar se dispone de una introduccién y una enumeracién
de los objetivos. El apartado de Desarrollo del proyecto esta organizado en funcién
de las distintas iteraciones que se han llevado a cabo siguiendo la metodologia de
Ciencia de Datos. Por ultimo, se exponen las conclusiones obtenidas y se reservan
otras dos secciones para referencias a datos bibliograficos y apéndices.
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Objetivos

El trabajo fin de grado persigue un objetivo tnico, el cual puede descom-
ponerse en varias tareas especificas que, en su conjunto permitiran alcanzar el
resultado deseado.

2.1. Objetivo principal

Se tratara de realizar todo el ciclo de vida de desarrollo de una base de datos
optima ya que es importante que se construya y funcione de la mejor manera
posible. Entre las tareas relacionadas con su analisis, diseno e implementacién
destacan las siguientes:

2.1.1. Estudio y comprension del contexto y los datos

Comprender el contexto en el que se esta desarrollando el trabajo, investigar
sobre las tecnologias que se van a usar y familiarizarse con los datos proporciona-
dos que se manejaran serd de vital importancia como paso previo en cada etapa
de cada iteracion de la elaboracién del proyecto. De esta forma se asentara una
base sélida antes de modelar, que permitira realizar el trabajo de manera maés
efectiva.



2.1. Objetivo principal

2.1.2. Analisis de diferentes opciones de diseno

La informacién que se dispone se puede organizar de diferentes maneras, sien-
do por supuesto fiel a la estructura de los datos que desde un principio esta
fijada. Al ser un desarrollo dirigido por consultas, las posibles organizaciones de
los datos a implementar estaran basadas en una lista de consultas frecuentes
proporcionada.

2.1.3. Modelado de cada una de las opciones

Tras seleccionar las posibles organizaciones de los datos, sera necesario im-
plementar los diferentes scripts en R que, tras su ejecucion, fijaran la forma en
la que la informacién dentro de cada entrada a la base de datos estara ordena-
da. Se tendra en cuenta el tiempo invertido en la generacion de cada una de las
organizaciones de los datos.

2.1.4. Insercion de datos a MongoDB

La informacién sobre los PSC/PSUA se almacenard en MongoDB. Sera nece-
sario realizar el proceso de carga de manera correcta, de modo que la base de datos
no contenga informacién irrelevante. Se tendra en cuenta el tiempo empleado en
cargar la informacion a la base de datos.

2.1.5. Evaluacion de rendimiento y conclusiones

Una vez se haya almacenado en MongoDB la informacién sobre cada una de
las opciones, se deberd evaluar el rendimiento general de cada una de ellas. Para
ello se pondréa sobre la balanza el tiempo empleado en generar las estructuras,
el tiempo empleado en cargar la informacion a la base de datos, el espacio que
ocupara en ella y la velocidad de respuesta ante determinadas consultas. Todo
esto en conjunto permitird proporcionar una conclusién sobre cual es la mejor
configuracion de los datos a implementar para almacenar la informacién






Desarrollo del proyecto

3.1. Primera iteracion

En esta seccion se detallaran las etapas que se han llevado a cabo durante la
primera iteracién de la metodologia de Ciencia de Datos.

3.1.1. Entendimiento del contexto

Para desarrollar un buen trabajo es fundamental establecer las bases sobre las
tecnologias que se van a utilizar asi como entender la naturaleza y el contexto en
el que se desarrollara el proyecto. Es por esto que antes de iniciar el desarrollo
informéatico, me vi en la necesidad de adquirir un conocimiento sélido en R y
MongoDB ademés de indagar en la documentacién proporcionada para tener
mas claro el contexto en el que se esta desarrollando el proyecto, su alcance y las
caracteristicas de la base de datos que se quiere implementar.

A continuacion se desglosan las partes fundamentales que se exploraron y
comprendieron en esta etapa.

3.1.1.1 R

Fue en mi primer ano de carrera cuando entré en contacto con R, apenas
recuerdo los contenidos y tareas de la asignatura de Estadistica. Lo que si recuerdo
es que utilizdbamos R para crear graficos, ajustar rectas de regresién y lo mas
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significativo para mi actual proyecto, manipular dataframes.

Si bien esto supone no adentrarme en una tecnologia completamente des-
conocida para mi, ha sido necesario refrescar conceptos ademéas de entender y
considerar las particularidades de mi proyecto para centrarme asi en el manejo
de dataframes, dejando de lado aspectos como el andlisis estadistico.

Mi formacion en R se ha basado principalmente en la exploracién de recursos
en internet. En un primer lugar, como toma de contacto viendo videos intro-
ductorios, donde te ensenan las bases de la programacion en R, el manejo de
dataframes y operaciones bésicas como bucles.

Hay que destacar que R es un lenguaje ampliamente utilizado que cuenta con
una comunidad activa. Gracias a esto es posible encontrar soluciones a problemas
que otras personas han resuelto con anterioridad ademas de una gran cantidad
de recursos aparte de los que la documentacién oficial [11] aporta.

A pesar de que al principio se asentaron las bases y conceptos fundamentales
de R, a medida que avanzaba el proyecto fue necesario seguir formandose, ya que
se emplearan librerias que en un principio no se tuvieron en cuenta.

3.1.1.2 MongoDB

A diferencia de R, MongoDB es una tecnologia con la que no habia trabaja-
do anteriormente. De hecho, no tenia experiencia previa con bases de datos no
relacionales, ya que unicamente habia utilizado bases de datos relacionales como
PostgreSQL, SQLServer o H2 en aplicaciones web.

Si bien no tuve que elegir MongoDB como sistema de gestion de bases de
datos debido a que el proyecto demandaba su uso, entendi que era necesario y
adecuado en cuanto me puse a investigar acerca de las caracteristicas de las bases
de datos no relacionales. Dada la naturaleza de los datos que estamos tratando
asi como la propia naturaleza de la base de datos final, se busca un diseno flexible,
capaz de adaptar nueva informacién sobre el Inventario Nacional In Situ de PSC
y PSUA ya que la metodologia que se usa para completar la informacion de la
base de datos es iterativa. Es decir, es probable que en un futuro se introduzcan
nuevas caracteristicas y atributos que amplien la informacién de los documentos
de la base de datos. Por lo tanto, MongoDB es una buena opcién dada su alta
flexibilidad y escalabilidad. A modo de aclaracién, un documento en MongoDB
representa la unidad basica de almacenamiento, cada entrada a la base datos.
Ademas, cada uno de estos documentos, dentro de una misma coleccion puede
tener una estructura distinta.

De la misma forma que con R, antes de adentrarme en el desarrollo de los
scripts para establecer las distintas estructuras de la base de datos, decidi in-
formarme e investigar en internet sobre MongoDB. No tardé mucho tiempo en
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darme cuenta de que esta tecnologia cuenta con una comunidad activa asi como
una gran cantidad de recursos oficiales [12] para aprender.

Sobre MongoDB aprendi bastante y adquiri una base sélida de su funciona-
miento. Desde como crear colecciones o insertar datos hasta realizar consultas
avanzadas usando su lenguaje de consulta MQL(Mongo Query Language) [13].
Esto ultimo me resulto de gran valor ya que una de las partes del proyecto consis-
te en hacer consultas a la base de datos en base a una lista de consultas frecuentes
y comparar los tiempos de respuesta entre las diferentes estructuras implemen-
tadas. También dediqué tiempo a evaluar las ventajas y desventajas sobre los
diferentes tipos de esquemas que se pueden implementar en la base de datos.

Por tltimo, destacar que aprendi a manejar herramientas afines a MongoDB,
como son MongoDB Atlas [14], un servicio para implementar y administrar la
base de datos, asi como MongoDB Compass [15] como interfaz grafica de usuario
que facilita la exploracién del contenido de la base de datos y permite realizar
consultas gracias a su Shell integrada MongoDB Shell (mongsh) [16].

3.1.1.3 Naturaleza y contexto de la base de datos

Entender el contexto en el que se esta desarrollando el proyecto, las carac-
teristicas de los datos que se van a tratar y las especificaciones de la base de
datos es fundamental como paso preliminar al desarrollo informatico. Esto ha
sido posible gracias a un documento de apoyo proporcionado en los inicios del
proyecto que facilita la comprensién de todos estos aspectos. Este documento no
es publico.

El documento detalla la metodologia que se ha seguido para recopilar, filtrar y
transformar los datos que posteriormente haré uso y completaran la informacién
de la base de datos asi como su procedencia. También se habla de los estandares
europeos e internacionales que se han seguido como punto de partida para definir
su estructura. Se presenta también el diseno conceptual de la base de datos,
donde se describen las diferentes entidades y sus respectivos atributos, asi como
los dominios en los que estan definidas y las relaciones entre ellas.

También se dejan claros los objetivos y alcance del proyecto, proporcionando-
me una visién de la magnitud del mismo, asi como los diferentes organismos
y personas involucradas en su ejecucion. Se plantea la idea de desarrollar una
interfaz web para ofrecer un servicio de consultas a los usuarios.

En resumen, el documento de apoyo proporcionado contiene toda la informa-
cion relativa al proyecto que se esta desarrollando y me ha sido de gran ayuda
para llevar a cabo la implementacion informatica, asegurando que mi trabajo esté
alineado con las expectativas del proyecto.
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3.1.2. Entendimiento de los datos

Tal y como se comentaba anteriormente, junto a los datasets proporcionados
en los cuales albergan todos los datos que se van a manejar, se proporciona un
documento de apoyo cuyo objetivo es proporcionar una vision global del proyec-
to, con la finalidad de comprender los objetivos y alcance del mismo. En este
documento se habla sobre los diferentes tipos de datos que se almacenan, orga-
nizandolos en tres areas donde en cada una de ellas residen entidades que a su
vez tienen atributos. Las entidades también presentan relaciones entre ellas.

La organizaciéon general de la base de datos se muestra a continuacién:

Rasgos ecolégicos
— TAXONID_LP Integ ]
Rasgos bicldgicos Life_Strategy NVarchar(10) M
TAXONIDLP _ Integer M Pl Edaphic_Preferenc Nvarchar(50) M
Plant_Habit Nvarchar(100) M Habitat_Type NVarchar(100) M
Life_Form NVarchar(100) M Elevation Range  NVarchar(2s) M
Height Range  NVarchar(s0) M Temp_50 Number(3, 1} M
Propagatin_Typ NVarchar(50) M Temp_Range  Nvarchar(25) M
Sexual_System NVarchar(50) ™M Prec_50 Integer M
Breeding_Syste NVarchar(150) M Prec_Range NVarchar(25) M
Flowering Seaso NVarchar(s0) M Salt 50 Number(3, 1} M
Pallen_Vector  NVarchar(50) M Salt_Range NVarchar(50) M
Seed_Dispersal NVarchar(50) M pH_50 NVarchar(100) M
Fruit_Type Nvarchar(50) ™M pH_Range NVarchar(100) M
Seed_size NVarchar(so) M

t i 6mi TAXONID_LP Integer M PI
Usos TAXONID_LP Integer M ——o—{Nerom _bas  Integer M
USE_VALUE  Nvarchar(10) M Pl[=o FAMILY Varchar(120) M Nerom_2n  Integer M
- GENUS Varchar(100) M
SPECIES Varchar(100) M
SPAUTHOR Varchar(100) M
SCIENTIFICNAME_LP NVarchar(120) M Detalle Mejora gendtica
- — SPECIES_LP NVarchar(120) M PI
Proteccion autonomica NATIONAL. CAT Varchar(30) M Num_Trait  Integer Tl
e RELATEDCRO NVarchar(100) M
CCAA Varchar(100) M P|5‘>3—0— LEGSTATUS varchar(30) M
protection_lev NVarchar(100) M DIST_STATUS Varchar(30) M GENEPOOL  NVarchar(100) M
- ACCEPTEDTAXONKEY ger M Referencias Trait NVarchar(150)
ACCEPTEDSCIENTIFICNAM NVarchar(120) M Breeding_typ NVarchar(150)
CP_NATIONAL_LEV varchar(s) M Num_Ref Integer M PI Breeding_Not NVarchar(150)
Ref_bib Text(500) M [SOb Certainty  NChar(1)
Taxén Ref_notes Text(500) Graftstock  Integer

i o ]
I | 1
{ Conservacion ex situ Poblacién n Registro de ocurrencia ]
| |OTHERNUMB NVarchar(100) M PI POPID Integer MPI = UNIQUEID Integer [ |
| OBSDATE te M Pt GBIFID Integer i
i ORIGCTY NChar(3) M | H——————————OK BASISOFRECORD NVarchar(125) M Hartmrt I
i ADM1 Nvarchar(100) M - BIBLIOGRAPHIC_CITATION NVarchar(120) erbario ]
0 ADM2 NVarchar(100) M I 1 RECORDEDBY Nvarchar(50) UNIQUEID Integer M Pl i
| OCCURSITE Nvarchar(150) M »n SCIENTIFICNAME GBIF  NVarchar(50) M q— SPECNUMB Nvarchar(20) M ]
| DECLATITUDE LongFloat M Vo FILTERPOPID Nvarchar(3) M HERBCODE Integer 1
1 Links DECLONGITUDE LongFloat M - YEARMONTHDAY Date M HERBNAME NVarchar(100) 1
| COORDUNCERT Integer M n ]
i URL NVvarchar(300) M Pll, BIOGEOGRAPHIC NVarchar(50) M o ]
| ECOGEOGRAPHIC Integer M » '
| SPECIES_LP_ECO NVarchar(s0) M Vo — ]
| REMARKS NVarchar(150) = Descripcion del lugar ]
| ELEVATION Integer M Vo UNIQUEID Integer M Pl ]
i DHprot Integer M 1| | STATEPROVINCE NVarchar(120) M I
— i OUNTY NVarchar(120) ]
{ Gestion o MUNICIPALITY NVarchar(120) 1
| |mMNGINsTCODE M Pl » LOCALITY Nvarchar(120) M 1
| |MNGINSTNAME ~ Nvarchar(100) M 5 | 1 |istanp NVarchar(120) ]
i | LIAISONCODE Integer Inventario Nacional 1| |DECIMALLATITUDE LongFloat M I
| | LIAISONNAME Nvarchar(120} POPID Integer M PI ! | | DECIMALLONGITUDE LongFloat M ]
I < Integer M po COORDINATEUNCERTAINTYINMETER  LongFloat M 1
| NICODE Integer M » VERBATIMELEVATION LongFloat ]
| MLSSTAT Integer M Ly [ssue NVarchar(100) ]
i Medidas de conservacion e Integer 1 |1 | habitat N¥archar{150) ]
I 0 nteger Vo 1
| CONSACTION Integer M PI SITEPROT Integer M b ]
i STORAGE Integer M » Registros de observaciones 1
i
i
| L J
i Poblacién 1
i

’2’ Vertabelo

Figura 3.1: Diseno conceptual de la base de datos

Tal y como se aprecia en la Figura 3.1, se distinguen tres dreas de informacion
a los que me referiré a ellos como areas. Por un lado, de color amarillo se dis-
tingue entre la informacién relativa a las especies del catalogo Nacional de PSC
y PSUA. Por otro lado, de color azul se presenta la informaciéon relativa a las
poblaciones, una poblacién consta de varios registros de ocurrencias asociados a
una misma especie en un area determinada. Por tltimo, de color verde se muestra
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la informacion correspondiente a los registros de ocurrencia. Un registro de ocu-
rrencia es una observacién documentada de una especie en un lugar y momento
especifico. Este diseno conceptual ha sido modelado con la herramienta Vertabelo
[17] y proporcionado de manera previa al desarrollo del trabajo de fin de grado.

La informacion que se almacenara en la base de datos ha sido proporcionada en
tres datasets distintos, cada uno se corresponde con un area diferente. Un dataset
es el conjunto de datos que se van a manipular. En mi caso, fue proporcionado
en formato .r, aunque también se pueden manejar en R datasets con formato
.csv. Tenemos el dataset 20231220_PSC_taxon, correspondiente al area Taxdn
(amarillo), el dataset 20231220_PSC_poblacion para el area Poblacion (azul) y el
dataset 20231220_PSC_registro para el area Registro de observaciones (verde).

Dentro de cada una de las areas hay diferentes entidades, las cuales a su vez
tienen atributos. Destacar que no se tiene informacion como tal de las entidades
en los datasets proporcionados, se tiene informacién de cada uno de sus atributos
que, en su conjunto dan significado a la entidad. Por ejemplo, el dataset corres-
pondiente al area de Registro de observaciones contiene la informacion correspon-
diente a los atributos UNIQUEID, SPECNUMB, HERBCODE y HERBNAME
que, agrupandolos dan como resultado la entidad Herbario.

Agrupando los atributos para formar cada una de las entidades que aparecen
en el diseno conceptual, se aprecia que hay una entidad principal por cada una de
las dreas. Para el area Taxon, la entidad principal es Informacion taxonémica para
el &rea Poblacion es Poblacion y para el area Registro de observaciones es Registro
de ocurrencia. Estas entidades principales son las encargadas de representar el
area en el que se encuentran y establecer el punto de entrada para el resto de
entidades principales del resto de areas.

Dada la informacién anteriormente nombrada, podemos establecer el signi-
ficado de estructura como la organizacion interna que tendra cada uno de los
documentos de la base de datos, dicha estructura estarda modelada de manera
general, teniendo en cuenta todos los datos de la base de datos. Cada una de las
estructuras que se implementaran se cargaran a su coleccion o colecciones corres-
pondientes en la base de datos. Por lo tanto, todos los documentos de una misma
coleccion compartiran la estructura que les corresponda.

Una vez se ha comprendido la forma en la que los datos se organizan y rela-
cionan, se pueden ampliar conocimientos gracias al documento de apoyo, donde
se encuentra toda la informacién relativa a cada uno de los atributos que se con-
templan. En él se proporciona una descripcion til sobre cada atributo de cada
entidad, descripcion que nos ayuda a comprenderlo. En algunos casos se incluyen
también los posibles valores que pueden tomar los datos de estos atributos. Por
ejemplo, el atributo LEGSTATUS puede tomar tinicamente los valores HD, NAT
y SUB.
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Conocer los datos que estamos manejando es de vital importancia para la
siguiente etapa de esta iteracion ya que se realizaran diversos ajustes en base a su
naturaleza y caracteristicas. Ademas, para realizar consultas a la base de datos
es primordial entender el significado de estos, ya que debemos estar completa-
mente seguros de que lo que estamos consultando es realmente lo que queremos
consultar.

3.1.3. Preparaciéon de los datos

Una vez se han analizado cada una de las descripciones de los atributos de
cada entidad de la base datos y se ha entendido lo que representa cada uno
de ellos, se ha llegado a la conclusion de que es posible modificar la naturaleza
y caracteristicas de los mismos, con el objetivo de mejorar la forma en la que
se representa la informaciéon y aumentar asi la funcionalidad en cuanto a las
operaciones que se puedan llevar a cabo en la base de datos. A continuacién se
explica el proceso de tratamiento y refinamiento de los datos de la base de datos.

3.1.3.1 Identificacion y refinamiento de datos potencialmente mejo-
rables

En primer lugar, comentar que las futuras estructuras que se implementaran
haran uso de estos datos refinados de la misma manera. Es decir, todas las co-
lecciones de MongoDB albergaran los datos que se han refinado en esta etapa y,
por lo tanto, los datos de las diferentes colecciones seran de la misma naturaleza.

Si bien no todos los datos se han modificado, se han detectado atributos
potencialmente mejorables a nivel funcionalidad, estética o relevancia.

Empezando por estos ultimos, se entiende por atributo con poca relevancia a
aquellos que no guardan informacién. En MongoDB los atributos que no guardan
informacion directamente no se anaden a la base de datos, esto es un proceso
que hace automaticamente MongoDB a la hora de insertar los datos pero solo
lo hara si en R, el valor correspondiente del documento para ese atributo es
"NA”. Son muchos casos en los que se da que el valor asociado a un atributo en
un determinado documento es la cadena vacia. Esto Mongo lo interpreta como
informacion y por lo tanto anade esa informacién irrelevante a la base de datos.
De nada nos sirve almacenar en la base de datos informacién que no aporta nada,
lo tinico que se consigue es aumentar el tamano final de la base de datos.

Ante este problema, en primera instancia no se ha hecho nada en R. Serd mas
adelante, al realizar el proceso de insercion a la base de datos cuando estos datos
se trataran, no insertandolos en la base de datos. Pero ante todo, es importante
ser consciente de este aspecto y saber que este problema existe.
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Siguiendo con el proceso de identificacién de datos potencialmente mejorables,
se han identificado datos estéticamente mejorables. Es el caso del atributo Year-
monthday de la entidad Poblacion. En muchos casos, los datos asociados a este
atributo aparecen como cadena vacia pero son otros los que aparece la siguiente
cadena: YYYYMMDD. Esta cadena representa al igual que la cadena vacia que
este dato no ha sido introducido y por lo tanto no representa informacién. Apro-
vechando que en un futuro no se insertaran los datos que contengan la cadena
vacia, se ha implementado una funcién que transforma todos los datos con la ca-
dena YYYYMMDD en la cadena vacia. De esta manera, los datos que contengan
esa cadena no se introduciran tampoco en la base de datos.

Por ltimo, se han identificado atributos que contienen informacién la cual se
puede modificar con el objetivo de aumentar la funcionalidad de la base de datos.
Es en este caso donde mas atributos con informaciéon de estas caracteristicas
se han encontrado. Especificamente se han refinado los datos correspondientes
a los siguientes atributos: Para el area de Taxén se han refinado USE_VALUE,
LEGSTATUS, GENEPOOL y RELATEDCROP. Para el area de Registro de
ocurrencia se han refinado ISSUE y RECORDFEDBY y para el area de Poblacién
unicamente URL.

Como se comentaba antes, el refinamiento de estos atributos tiene el objeti-
vo de aumentar la funcionalidad de la base de datos. Explicando esto con mas
profundidad, todos estos atributos tienen algo en comiin, almacenan la informa-
cién como una lista de elementos pero en forma de cadena de texto, donde cada
elemento esta separado por un punto y coma. Aumentar la funcionalidad supone
transformar estas cadenas de elementos en una lista convencional de elementos,
y asi poder realizar otro tipo de operaciones mas intuitivas y logicas con la base
de datos.

Por ejemplo, centrandonos en el atributo USE_VALUE, hay taxones que tie-
nen ese valor a “CWR”, otros a “WFP” y otros a “OTHER”, hay algunos casos
incluso que un taxén tiene varios de estos valores (separados por punto y coma).
Tras el refinamiento de estos datos, la cadena de caracteres con los elementos
separados por punto y coma pasara a ser un array y se podran realizar consultas
en la base de datos mucho mas especificas. Un ejemplo seria recuperar los taxones
que tengan mas de 1 elemento de el campo USE_VALUE. Otra podria ser recupe-
rar los taxones que tengan unicamente el elemento “CWR”, ninguno més. Otra
podria ser recuperar el nimero de elementos que tiene un determinado taxén
en el campo USE_VALUE. Estas consultas no se podian hacer anteriormente de
manera directa ya que la informacion que guardaba el atributo era una cadena
(string). Teniendo ahora una lista, se podran realizar este tipo de consultas.

La tnica manera de obtener este tipo de informacién sin realizar ningin tra-
tamiento y refinado de datos es, sabiendo que en un futuro se tiene pensado
implementar una aplicacién web para manejar la informacion de la base de da-
tos, obtener la informacién en forma de cadena (string) y realizar en back-end el
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tratamiento para, dada una cadena con elementos separados por punto y coma,
convertirla en lista. Al poder hacerse esto directamente en R y guardar la infor-
macién correctamente en MongoDB, se ha optado por implementar esta solucién
ya que evita futuros problemas.

Para llevar a cabo la transformacién se ha implementado la funcién Conver-
tirEnLista, la cual recibe el string que se quiere modificar y lo transforma a lista,
de manera que el punto y coma delimita cada uno de los elementos de la lista.

Por 1ltimo, dejar claro que los datos no han sido alterados a nivel de infor-
macion, unicamente se ha aplicado una transformacion en la forma en la que se
almacenara la informacién en la base de datos.

3.1.3.2 Dificultades encontradas

En los atributos para los que se aplica la funcion ConvertirEnLista, no siem-
pre se dispone de un dato para todas las entradas del dataset. Por ejemplo, para
el atributo RECORDEDBY, el cual representa el nombre de la persona, perso-
nas, grupo u organizacion responsable de registrar el registro de ocurrencia, es
posible que en el dataset no figure ningiin dato para alguna entrada. Esto se debe
simplemente a que no se dispone de dicha informacién. Ocurre con la mayoria
de los atributos a refinar. Unicamente los atributos USE_.VALUE y LEGSTA-
TUS poseen informacién para todas y cada una de las entradas de su dataset
correspondiente (Taxén).

Lo primero que intenté para aplicar la funcion a los atributos potencialmente
mejorables a nivel de funcionalidad fue aplicarla a todas las entradas de ese
atributo, sin distinguir los NAs o las cadenas vacias(“”). Hice uso del comando
lapply, el cual sirve para aplicar una funcion a cada elemento de una lista. En
mi caso le estoy aplicando la funciéon a una columna de un dataframe de R que,
técnicamente es una lista.

El c6digo que en un primer lugar empleé para realizar esta operaciéon es el
siguiente:

RegistroDeOcurrencia$recordedBy <- lapply(
RegistroDeOcurrencia$recordedBy, transform_to_list)

Cadigo 3.1: Cédigo para aplicar la funcion ConvertirEnLista a todos los elementos
de la columna

Pero esto se puede llevar mas alld planteandose lo siguiente: Si no todas las
entradas tienen un dato asociado, jpor qué no aplicar la funcion a aquellas entra-
das en las que se dispone de un dato para transformar?. Esto es una buena idea
para reducir el tiempo de ejecucién. Se ha implementado de la siguiente manera:

15



1

2

3.1. Primera iteracion

indices_validos <- which(!is.na(RegistroDelOcurrencia$recordedBy)
& RegistroDeOcurrencia$recordedBy != "")

RegistroDeOcurrencia$recordedBy [indices_validos] <- lapply(
RegistroDeOcurrencia$recordedBy [indices_validos],
transform_to_list)

Cédigo 3.2: Cédigo para aplicar la funciéon ConvertirEnLista a los elementos que
no son NA ni cadena vacia

En un primer lugar se detectan los indices de aquellas filas que no son NA ni
cadenas vacias para posteriormente aplicar la funcién a los elementos correspon-
dientes a dichos indices. Esto mejora en cierto punto el tiempo que se demora
en generar las entidades en comparacion con el cédigo anterior, pasando en el
caso de la estructura Registro_TazonPoblacion de 1 minuto y 35 segundos a 57
segundos, una notable mejora.

Si bien esta es la solucién final que se ha implementado, presenta el siguiente
problema: tras transformar en lista alguno de los elementos de la columna asocia-
da al atributo que se quiere refinar, el resto de elementos que no se han tratado
porque son NAs o cadenas vacias han pasado a ser de tipo lista también. Esto
es algo que en principio no tiene sentido ya que esos datos no se estan tocando,
pero tiene que ver con cémo R realiza la coercién de tipos en estos casos con
el objetivo de que todos los datos de la columna sean consistentes, es decir, del
mismo tipo.

En R, es imposible tener una columna de un dataframe que contenga multiples
tipos de datos diferentes. En este caso, R convierte los NAs de tipo logical a tipo
list, v las cadenas vacias de tipo character a tipo list. En este caso R convierte
todos los elementos al tipo mas general que pueda abarcar todos los valores,
asegurando asi la consistencia dentro de la columna.

Todo esto supone un problema ya que cuando se insertan los datos a Mon-
goDB, se insertan listas con un unico valor donde ese valor es None en el caso
de los NAs o “” en el caso de que la lista indeseada creada surja a partir de una
cadena vacia.

Esto es algo que no se puede permitir, por lo que se buscaran soluciones
alternativas en la siguiente iteracion.

3.1.4. Modelado

Modelar es la parte de cada iteracion en la que sin duda mas horas he invertido.
He tratado de perfeccionar al maximo cada una de las estructuras que se han
implementado, buscando optimizar el espacio resultante en la base de datos dentro
de lo que permite cada una de las soluciones. También me he esforzado en reducir
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al maximo el tiempo que se demora en la creacion de cada una de ellas. Considero
que he hecho un buen trabajo ya que he logrado ambos objetivos en las etapas
de modelado. A continuacién se detalla todo lo relacionado con el modelado en
esta iteracion.

3.1.4.1 Definicién de las diferentes estructuras

Las decisiones sobre los diferentes tipos de estructuras a implementar se han
tomado en base a la lista de consultas frecuentes proporcionada. Es en esta lista
donde se distinguen 3 tipos de consultas, a nivel de taxén, de poblacion y de
registro de ocurrencia. Por esto, se ha decidido implementar varias estructuras
donde cada una guarda en primera instancia la informacion relativa al area al
que pertenecen.

Con el objetivo de aclarar las diferencias entre los distintos tipos de estructuras
que se han implementado, a continuacién se expondra un resumen de cada una de
ellas, con una imagen explicativa en la que se aprecia la estructura interna de cada
documento de la coleccién de MongoDB a la que corresponde dicha estructura.

» Estructura Taxon Poblaciones Registros

e Estructura organizada por especie (taxén). Con esta organizacién, ca-
da uno de los documentos que se aloja en la base de datos tendran
en primera instancia los atributos correspondientes a la informacién
taxonémica. Seguidamente aparecera una lista cuyos elementos contie-
nen la informacion relativa a cada una de las poblaciones asociadas a
esa especie y dentro de cada una de esas poblaciones se tendra otra lista
cuyos elementos son cada uno de los registros de ocurrencia asociados
a dicha poblacién.

Esta estructura se almacenara en la coleccion Tazon_Poblaciones_Re-
gistros de la base de datos. Dicha colecciéon posee 521 documentos.

Atributo 1 -
Informacién Atnbut_o 1
taxonomica Poblacion o
Atributo N Registrode
i : i Registrode ocurrencia
AtributoN Poblacion 1 €
Informacién Poblacién ocurrencia 1 e er
taxondmica Registrode
Poblacién 2 'j;'“ Registros :-‘fl‘m‘; ocurrencia
Lista
Poblaciones .
Poblacién N ::95"'04:‘

Figura 3.2: Estructura Taxon_Poblaciones_Registros

= Estructura Poblacion_TaxonRegistros

e Estructura organizada por poblacion. Con esta organizacion, cada uno
de los documentos de la base de datos albergara en primera instancia
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los atributos correspondientes a la entidad Poblacién. Ademas, los do-
cumentos almacenaran la especie (taxén) asociada asi como una lista
con cada uno de los registros de ocurrencia de dicha poblacién.
Esta estructura se almacenara en la coleccién Poblacion_TaxonRegistros
de la base de datos. Dicha coleccién posee 611611 documentos.

Figura 3.3: Estructura Poblacion_TaxonRegistros

» Estructura Registro_TaxonPoblacion

e Estructura organizada por registro de ocurrencia. Cada uno de los
documentos de la base de datos almacenard en primera instancia los
atributos correspondientes a la entidad de Registro de ocurrencia. A
su vez, se almacenard la informacién relativa al taxén y poblacion
asociada.

Esta estructura se almacenara en la coleccion Registro_TaxonPoblacion
de la base de datos. Dicha coleccién posee 1806711 documentos.

Figura 3.4: Estructura Registro_TaxonPoblacion

18



Capitulo 3. Desarrollo del proyecto

» Estructura ColeccionesSeparadas

e En este caso, los documentos se almacenaran en tres colecciones dis-
tintas en base al area al que pertenezcan.

El nombre de las colecciones donde se almacenaran los datos son
colSepInformacionTaxonomica, que posee 521 documentos, colSepPo-
blacion, que posee 611611 y colSepRegistroDeOcurrencia que posee
1806711.

Taxonémica

Figura 3.5: Estructura ColeccionesSeparadas

En cuanto a la nomenclatura que he utilizado para las estructuras, el guion
bajo (_) representa el nivel de anidamiento de los datos. En otras palabras, la
estructura Tazon_Poblaciones_Registros tiene dos guiones porque en los docu-
mentos asociados a esa coleccién, un taxon tiene un conjunto de poblaciones que
a su vez, estas tienen un conjunto de registros. Por otro lado, la estructura Po-
blacion_TaxonRegistros solo tiene un guién porque una poblacién tiene un taxoén
asociado asi como un conjunto de registros de ocurrencia asociados.

Aparentemente la mejor estructura parece ser Tazon_Poblaciones_Registros
ya que por cada taxén (en total hay 521) tenemos su informacién ademads de su
lista de poblaciones que, a su vez, cada una de estas poblaciones tiene todos los
registros de ocurrencia correspondientes. Parece ser una estructura ordenada y, en
el fondo lo es. Junto con la estructura ColeccionesSeparadas, son las inicas que no
presentan redundancia en los datos. Sin embargo, por tener una gran cantidad de
informacion embebida en cada documento, en la base de datos nos encontraremos
con documentos muy pesados, con una gran cantidad de informacién la cual nos
costard mas tratar y recuperar.

Con esto se concluye que hasta que no se realicen pruebas y validaciones de
tiempo y espacio, no se podra concluir con total certeza cual es la mejor de las
estructuras que se han implementado.



3.1. Primera iteracion

Por 1dltimo, cabe destacar que se podria haber implementado también la colec-
cién Taxon_RegistrosPoblacion ya que el contexto lo permite. En esta coleccién
se almacenarian documentos que guardan en primera instancia la informacién
relativa a los taxones, seguido de su lista de registros de ocurrencia que a su vez
cada uno de estos guarda su poblacién correspondiente. No se ha implementado
debido a que ya existe una coleccién en la que en primera instancia se guarda la
informacién relativa a los taxones (Tazon_Poblaciones_Registros) y, comparando
el rendimiento de ambas colecciones, en términos de espacio y redundancia de
datos es peor. Se repetirian los datos de las poblaciones asociadas a los registros
de ocurrencia, conllevando asi a un aumento de tamano en la base de datos.

3.1.4.2 Evolucion en la creacion de las estructuras

Uno de los principales objetivos a la hora de implementar las estructuras es
tratar de minimizar al maximo el tiempo de ejecucién en crearlas asi como el
espacio que ocuparan en la base de datos. Tratar de cumplir estos objetivos es lo
que sin duda mas tiempo me ha llevado.

Siendo mas preciso en mi explicacion, el tiempo de ejecucién en crear una
estructura se traduce como el tiempo que se demora en generar el dataframe en
R que posteriormente se cargara a la base de datos. Este dataframe guardara los
datos organizados en funcién de la estructura que se esté implementando.

En esta etapa de esta iteracion se ha procedido a modelar cada uno de los di-
ferentes scripts asociados a cada una de las estructuras que se van a implementar,
lo que supone la etapa en la que mas tiempo se ha invertido. Se han implementado
de forma paralela ya que encontrar una solucién para el modelado de un script,
supone replicar esa solucién en el resto, realizando pequenas modificaciones en
base a las peculiaridades especificas de cada estructura.

Aunque las diferentes estructuras implementadas organizan los datos de ma-
nera diferente, el punto clave es encontrar la manera 6ptima de embeber los datos
dentro de otros. Poniendo un ejemplo, en la estructura Tazon_Poblaciones_Registros
hay que intentar recopilar todas las poblaciones asociadas a cada uno de los ta-
xones, y posteriormente todos los registros asociados a cada una de estas pobla-
ciones. Puede parecer tarea facil pero la dificultad se encuentra en realizar esto
optimizando el tiempo y espacio invertido.

Comenzando con la explicacién del desarrollo en la creacion de estructuras,
el primer paso es cargar cada uno de los datasets de informacion que se pro-
porcionan. Como dije antes, cada uno corresponde con un area de informacion
diferente (Taxén, Poblacién y Registro de observaciones). Al estar estos datasets
guardados en una computadora local, sera necesario modificar los scripts de R
para cambiar la ruta donde se encuentran. De esta manera, R podra cargarlos
correctamente. Esta modificacion debera hacerla la persona que vaya a ejecutar
el script.
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Una vez los datasets se hayan cargado a R, estos conjuntos de informacion
tomaran el nombre de dataframes. Al fin y al cabo es la representacion del dataset
en R, donde las filas representan observaciones y las columnas los atributos.

Una vez hecho esto, se llevara a cabo el proceso de generacion de entidades,
en la cual se agruparan de forma adecuada los atributos de cada uno de los
dataframes ya que como se comentaba anteriormente, los datasets guardan la
informacion de todos los atributos de todas la entidades, no las entidades como
tal. Ademas de generar las entidades, como pueden ser Descripcion de lugar,
Inventario nacional o Rasgos ecolégicos, se han generado también las relaciones
entre cada una de ellas, embebiendo la informacién sobre una tunica entidad que
se situara en primer plano representando a cada area.

Destacar que muchos de los atributos que aparecen en el diseno conceptual,
sobre todo en el area de Taxén, no estan recogidos en su dataset correspondiente.
Las entidades Rasgos biologicos, Rasgos ecologicos, Mejora genética y Detalle
mejora genética no estan completas. Ademsds, la entidad Referencias ni siquiera
se ha podido formar ya que ninguno de los atributos estd contemplado en su
dataset.

Este proceso de carga de la informacion y generacién de entidades se lleva a
cabo en todos los scripts implementados ya que la organizacion de las entidades
son comunes en todas las estructuras. Fue algo con no mucha dificultad, basto
con aplicar los comandos adecuados para cargar informacién a R y realizar ope-
raciones como agrupar o embeber datos utilizando dataframes. Esto establecié un
punto de partida para relacionar las diferentes entidades principales de cada area,
ya que en este momento las tenemos totalmente estructuradas, con las entidades
secundarias correctamente integradas.

En este momento, tenemos 3 entidades principales, organizadas como datafra-
mes. Por un lado tenemos la entidad Informacion taxonémica, la cual consta de
521 filas, cada una guarda la informacién de un taxén (especie). Por otro lado esta
la entidad Poblacion que consta de 611611 filas, cada una guarda la informacion
sobre una poblacién (conjunto de registros de ocurrencia de la misma especie en
un area reducida determinada). Por dltimo contamos con la entidad Registro de
ocurrencia con 1806711 filas, cada una correspondiente a una observacién de una
especie en un determinado momento. Como se puede apreciar, las tres entidades
guardan una relacion entre ellas. Para que quede mas claro, a continuacién se
detallan cada una de las relaciones:
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= Un taxon puede tener de 0 a N poblaciones. Sin embargo, una poblacion
pertenece Unicamente a un taxon.

= Un taxon puede tener de 0 a N registros de ocurrencia. Sin embargo, un
registro de ocurrencia pertenece tinicamente a un taxon.

= Una poblacion consta de 0 a N registros de ocurrencia. Sin embargo, un
registro de ocurrencia pertenece tinicamente a una poblacién.

Estas relaciones se deben implementar en R y, durante gran parte del desa-
rrollo he hecho uso de una versién reducida de los datasets proporcionados con el
objetivo de que los tiempos en ejecutar haciendo pruebas sea mucho menor. Estas
versiones las he ajustado yo, escogiendo 50 de 521 especies, asi como un ntimero
poblaciones asociadas a estas especies y un nimero de registros asociados a estas
poblaciones. Es decir, no he reducido aleatoriamente los datasets, escogiendo los
50 primeros elementos de cada uno de ellos ya que, de esa manera se puede dar
el caso de estar cogiendo poblaciones que no estan asociadas a ninguna especie
asi como registros que no estan asociados a ninguna poblacién. En resumen, los
datasets fueron ajustados de tal manera que cualquier tipo de prueba tenga el
suficiente contenido. El objetivo es que una vez que las pruebas funcionen para
estos datasets reducidos, se puedan replicar en los datasets originales con toda la
informacion.

Para establecer las relaciones entre las entidades principales lo primero que
se me ocurrié fue lo que considero que se le ocurriria a cualquier persona que
se enfrente a este problema. En el caso de relacionar los taxones con las pobla-
ciones por ejemplo, pensé en recorrer cada una de las poblaciones y, en funcién
del taxén al que pertenezca esa poblacién (se sabe por el atributo species_LP),
introducir esa poblacion como parte de las poblaciones de ese taxén. Un ejemplo
en pseudocodigo seria el siguiente:

for poblacion in dfPoblacion:

# Obtener el nombre de la especie asociada a la poblacion
actual

especie_actual = poblacion.species_LP

# Asignar la poblacion actual al conjunto de poblaciones del
taxon correspondiente

dfTaxon [especie_actual].listaPoblacionesAsociadas <-
poblacion

Cédigo 3.3: Pseudocddigo para asignar las poblaciones a un taxon.
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Esto puede parecer una buena idea pero presenta varios problemas. Uno de
ellos es que nos estamos recorriendo el dataframe Poblacion entero y, por cada
fila estamos realizando una operacion. A nivel tiempo de ejecucion esto es muy
costoso.

Otro problema es que a pesar de que parece totalmente intuitivo el poder
asignar una poblacién (que en este caso es una fila del dataframe Poblacion, y a
su vez, un dataframe) a una lista, R solo permite realizar esta operacién una vez.
Es decir, no se permite tener una lista y anadir varios dataframes como elementos
de la lista de forma que la lista resultante sea una lista de dataframes. R solo
permite tener una lista con un unico dataframe. La tnica manera de introducir
varios dataframes a la lista, es envolviendo cada dataframe en una lista, dando
como resultado una lista con un tnico elemento (el dataframe) y que sea esa
lista la que se mete a la lista de poblaciones asociadas. Si se lleva a cabo esta
solucion, la lista de poblaciones asociadas para cada taxdén serd una lista de
listas de dataframe. Esto trae un problema critico y es que la base de datos
aumentaria mucho su tamano ya que estariamos desaprovechando espacio de
almacenamiento en guardar listas de 1 elemento para almacenar los dataframes.
Ademas, si queremos recuperar la lista de poblaciones asociadas a un taxdn,
estarfamos recuperando una lista de listas de poblacién. Obligando a invertir
tiempo en desenvolver cada una de las listas, ya sea a nivel de consultas a la base
de datos o en el back-end de la aplicacién web que se implementara en un futuro
(se debe acceder al primer elemento de cada lista de dataframe ya que estas listas
guardan unicamente un dataframe, la poblacién).

No cabe duda que esto es muy costoso en cuanto a espacio y tiempo de
ejecucion. Si nos tuviéramos que recorrer el dataframe Registro de ocurrencia
para meter los registros en las poblaciones, nos estariamos recorriendo 1806711
filas. El tiempo en recorrernos todo el dataframe y el tamano final en la base de
datos seria desproporcionado.

Para minimizar este problema recordé un comando de R que habia apren-
dido durante mi formacién en esta tecnologia. Este es el comando 7"split”. Este
comando es una funciéon muy util para dividir un dataframe en una lista de sub-
dataframes en base a una columna especifica. Esta funcion recibe 2 parametros,
el primero es el dataframe sobre el que se realizara la operacion y el segundo es
el nombre de la columna sobre la que se dividira el dataframe. El objetivo de
usar este método es dividir el dataframe Poblacion en listas de subdataframes
en base a la columna species_LP. De esta manera obtendremos una lista de 521
subdataframes en los que cada uno de estos guardara los datos de las poblaciones
correspondientes a una especie diferente. Por ejemplo, el primer subdataframe de
la lista guardard todos los datos (todas las poblaciones) asociadas al taxén n®l,
el segundo de la lista los datos (poblaciones) asociadas al taxén n®2, etc.

El pseudocddigo quedaria de la siguiente manera:
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3.1. Primera iteracion

listaSubdataframes <- split(dfPoblacion,dfPoblacion.species_LP)
for subdataframe in listaSubdataframes:
# Obtener el nombre de la especie asociada a ese subdataframe
especie_actual = subdataframe[[1]].species_LP
# Asignar el dataframe al taxon correspondiente
dfTaxon [especie_actual].Poblacion <- subdataframe

Cédigo 3.4: Pseudocddigo para asignar las poblaciones a un taxén usando la
funcién de R split

Tal y como se comentaba antes, R no permite tener una lista de dataframes.
Lo que en realidad el comando split devuelve es una lista donde cada elemento no
es un dataframe, si no una lista con un tnico elemento (ese dataframe). Se puede
comprobar esto observando el tipo de cada elemento de la lista usando el comando
class(), accediendo a él con corchetes, por ejemplo: class(listaSubdataframes[1])
devuelve que es de tipo lista. Sin embargo si accedemos al elemento que guarda esa
lista con dobles corchetes de la siguiente manera: class(listaSubdataframes/[1]])
nos devuelve que es de tipo dataframe. De esta manera verificamos que el comando
split devuelve una lista de listas de dataframe.

R tampoco permite asociar un dataframe a un campo especifico de otro data-
frame ya que si se hace saltaria el siguiente aviso: ”Warning message: El nimero
de items para para sustituir no es un multiplo de la longitud del reemplazo”. Al
saltar este aviso, R inserta tunicamente la primera columna del dataframe, cosa
que no queremos. Esto no lo estamos haciendo ya que lo que estamos asignando
es una lista con un dnico elemento (el dataframe con todas las poblaciones del
taxén).

A pesar de presentar una lista de un unico elemento donde ese elemento es
el dataframe, MongoDB lo interpreta como si fuera un array donde cada fila de
ese dataframe es un elemento en el array. Eso es justo lo que se busca, por cada
taxdn, tener la lista de poblaciones asociadas.

De esta manera hemos logrado solucionar el problema que anteriormente se
planteaba, evitando guardar las poblaciones individualmente como listas de un
unico elemento. También hemos minimizado el problema del tiempo de ejecucién
ya que hemos evitado recorrernos las 611611 filas del dataframe Poblacion para
recorrernos 521 elementos de la lista listaSubdataframes. Sin duda un gran avan-
ce ya que el numero de iteraciones que realiza nuestro bucle for ha disminuido
bastante.

El problema de esto es que a pesar de que el nimero de iteraciones sea el
menor de los dos dataframes que vamos a relacionar, si queremos relacionar los
dataframes Poblacion que tiene 611611 filas y el de Registro de ocurrencia que
posee 1806711 filas, igualmente el bucle for realizard 611611 iteraciones ya que la
lista que el comando split genera tiene 611611 subdataframes, cada uno de estos
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guarda la informacion de los registros de ocurrencia asociados a cada poblacion.

3.1.5. Evaluacion

Aunque el numero de iteraciones sea elevado, se ha evaluado el tiempo que
tardaria el ejecutarse el fragmento de cédigo que introduce los registros de ocu-
rrencia en las poblaciones dando lugar a los siguientes resultados:
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00:00:17 00:01:22 -
— I

10000 20000 40000 80000 160000
Primeras N poblaciones

Figura 3.6: Tiempos en insertar los registros en las primeras N poblaciones

En este experimento se han hecho 5 pruebas diferentes. En cada una de ellas
se ha escogido las primeras N poblaciones del dataframe Poblacion donde N
comienza en 10000 y se va doblando su nimero en cada una de las pruebas. En
cada una de ellas, se han asociado los registros correspondientes a esas poblaciones
y los tiempos de ejecucion que han dado como resultado son bastante diferentes
de lo que pensaba.

Al doblar las poblaciones, es légico pensar que el tiempo de ejecucion se
doblaré a su vez. Como se puede observar esto no ocurre. En lugar de doblarse los
tiempos, el tiempo de ejecucion en cada prueba es aproximadamente 4.45 veces
veces mayor que el de la prueba anterior. Esta relacion se ha calculado de la
siguiente manera:
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Prueba Tiempo Tiempo (segundos) Relacién
Prueba 1 00:00:17 17 -
Prueba 2 00:01:22 82 f—? ~ 4,82
Prueba 3  00:05:49 349 32;"—29 ~ 4,26
Prueba 4 00:24:24 1464 Lol ~ 4,19
Prueba 5 01:50:54 6654 908 ~ 4,54

Relacién Media: &S2H20HLI0HL oy 45

Tabla 3.1: Calculo de la relacién media entre pruebas

Investigando sobre las posibles causas del crecimiento exponencial del tiempo
de ejecucion en cada una de las pruebas, se llega a la conclusién de que realizar
operaciones como la manipulacién de dataframes o el tratamiento de listas de
forma repetitiva conlleva a una sobrecarga del sistema debido al aumento en el
uso de memoria. En este caso particular, en cada iteracion del bucle se inserta
una lista con un dataframe en el interior del dataframe Poblacion. Este hecho
hace que se haya tenido que reservar memoria para crear la lista asi como invertir
recursos en modificar la estructura interna del dataframe donde se insertara dicha
lista, acomodandola en una celda especifica del mismo. La constante repeticion
de esta operacién de reasignacion de memoria incrementa consigo la demanda de
recursos, lo que contribuye a una sobrecarga del sistema y se traduce asi en un
incremento en el tiempo de ejecucion de forma exponencial.

Aunque se ha solucionado uno de los problemas, el otro persiste y considero
de gran importancia encontrar una solucién ya que haciendo célculos basados en
los tiempos exponenciales, se deberan invertir alrededor de 82 horas en generar
la estructura. Esto es inviable.

Al ser los tiempos de ejecucién tan desorbitados, no ha sido posible generar
las estructuras con toda la informacién que se almacenaré en la base de datos. Se
ha logrado con las versiones de los datasets reducidos y se ha comprobado que
funciona, pero sera necesario volver a modelar para encontrar la solucién éptima.

3.2. Segunda iteracién

En esta iteracion se han suprimido dos etapas, en concreto las etapas de
Entendimiento de los datos y Preparacion de los datos. Esto se debe a que los
datos de los que disponemos no han cambiado, tampoco se ha visto la necesidad
de modificar la forma en la que se representaran tras el desarrollo de la anterior
iteracion.
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3.2.1. Entendimiento del contexto

Aligual que en la anterior iteracion, esta etapa es 1til para refrescar conceptos
e investigar sobre temas de interés para la investigacion que se esta desarrollando.
En todo proyecto, a medida que avanza, van surgiendo nuevas necesidades y retos
que obligan a adaptarse a esta situaciéon cambiante. Es por esto que me he visto
en la necesidad de investigar sobre temas relacionados con la reduccién del tiempo
de ejecucion en R.

Por un lado, he investigado sobre librerias de paralelizacion de tareas, librerias
que permiten el uso de threads para asi acelerar el proceso de generacion de las
estructuras. Es una de las opciones clasicas si se quiere agilizar un determinado
proceso, dividiendo el trabajo entre diferentes hilos. Hay una gran cantidad de
estas librerias que se pueden utilizar en R. Sabiendo de su existencia, se pondran
en funcionamiento en un futuro.

Por otro lado, se han ampliado conocimientos sobre R, descubriendo un tipo
de operaciones clave para la investigacién, las operaciones vectorizadas. Estas
operaciones son capaces de realizar calculos o ejecutar determinadas operaciones
de manera simultanea sobre todos los elementos de un vector. Son operaciones
muy simples, que dan como resultado un cédigo limpio, facil de entender y lo mas
importante, rapido.

3.2.2. Modelado

Tras la evaluaciéon del modelo hasta la fecha implementado, se llega a la con-
clusiéon de que es totalmente necesario llevar a cabo otras estrategias diferentes,
dejando a un lado el uso de bucles ya que esta solucion implica una gran cantidad
de tiempo en completarse. Fueron muchas las horas que inverti en encontrar la
solucion éptima, implementé scripts que reducian el tiempo en gran medida hasta
que finalmente consegui implementar la solucién que reducia al méximo el tiempo
en construir la estructura.

La solucién final resulté ser mucho més simple de lo que imaginaba. Tras nu-
merosos intentos en los que empleaba una gran cantidad de lineas de cédigo para
relacionar por ejemplo los registros de ocurrencia con las poblaciones, consegui
reducir la implementacién a tan solo dos o tres lineas.

Es importante destacar que hay 2 tipos de soluciones, ambas usan operaciones
vectoriales y cada una de ellas se empleara en funcién de lo que se quiera rela-
cionar. Si se quiere relacionar entidades cuyas relaciones son 1:N se empleard la
Solucion 1, si se quiere relacionar entidades cuyas relaciones son 1:1 se empleara
la Solucion 2. A continuacién se explicaran ambas implementaciones:
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3.2.2.1 Solucién 1 (Relaciones 1:N)

Esta primera solucién se implementard cuando se quieran relacionar entida-
des cuyas relaciones son de 1 a N. Por ejemplo, es el caso de la relacion entre
poblaciones y registros de ocurrencia ya que una poblacion consta de N registros
de ocurrencia. También ocurre con la relacion entre taxones y poblaciones ya que
a un taxén le corresponden N poblaciones.

Comenzando con la explicacion de la implementacién, esta hace uso del co-
mando split, comando que habia sentido necesario desde que descubri su potencial.
Tras muchas pruebas, mi intuicién resulté acertada. También se usa el comando
match, funcién que busca coincidencias entre los elementos de dos vectores (en
este caso los vectores seran ciertas columnas de ciertos dataframes) y devuelve
un vector con los indices de las coincidencias en el segundo de los vectores. Mas
adelante se explicard con mas detalle.

La combinacion de los valores devueltos por ambas funciones han culminado
en la aplicacion de una operacién vectorizada, operaciéon mucho mas eficiente que
los bucles ya que en lugar de iterar sobre cada elemento de un dataframe de forma
individual y aplicar una operacién (en este caso de asignacion), las asignaciones
se realizan a todas las filas del dataframe simultaneamente, reduciendo al maximo
el tiempo de procesamiento.

A continuacién se muestra el codigo empleado para asignar los registros de
ocurrencia a las poblaciones y posteriormente se explicara linea por linea su fun-
cionamiento:

listaRegistrosPoblaciones <- split(RegistroDeOcurrencia,
RegistroDeOcurrencia$POPID)

indices <- match(Poblacion$POPID, names(listaRegistrosPoblaciones
))

Poblacion$RegistroDeOcurrencia <- listaRegistrosPoblaciones[
indices]

Cédigo 3.5: Codigo para asignar los registros de ocurrencia a las poblaciones (1:N)

» Primera linea: Tras ejecutarse esta linea, listaRegistrosPoblaciones seréd
una lista de 611611 elementos donde cada elemento es una lista con un
dataframe que guarda tantas filas como registros de ocurrencia tenga esa
poblacion. Esta lista es una lista nombrada por el identificador POPID
ya que cada dataframe representa todos los registros de ocurrencia de una
misma una poblacién, esto nos facilitara la asociacién con las poblaciones
correspondientes mas adelante. Recordando lo que se explicaba anterior-
mente, split devuelve una lista de listas de dataframe ya que R no permite
guardar una lista de dataframes. Un ejemplo visual simplificado de lo que
guarda listaRegistrosPoblaciones seria el siguiente:
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listaRegistrosPoblaciones = list( Trifoliumrubens_12, Sideritis leucantha 42, ...)

|V Iisl\

Figura 3.7: Ejemplo visual correspondiente a la primera linea de cédigo de la
solucién final (1:N)

= Segunda linea: Tras ejecutarse esta linea, la variable indices sera un vector
de 611611 elementos que guardara la posicién de la lista listaRegistrosPo-
blaciones donde se encuentra cada una de las poblaciones del dataframe
Poblacion. Esto es posible porque la lista listaRegistrosPoblaciones es una
lista nombrada, donde cada nombre representa el POPID de los registros
de ocurrencia que alberga. Un ejemplo representativo es el siguiente:

Dataframe Poblacion listaRegistrosPoblaciones

list( Trifolium gemellum_54, Lotus corniculatus_53, Beta maritima_39,
Thymus vulgaris_127, ..., Sideritis leucantha_42)

~

match(DataframePoblacion$POPID, lista_Registros_Poblaciones)

l

indices =[3,2,N, 4, ..., 1]

Figura 3.8: Ejemplo visual correspondiente a la segunda linea de cédigo de la
solucién final (1:N)

» Tercera linea: Tras ejecutarse esta linea, el dataframe Poblacion tendra
una nueva columna llamada RegistroDeOcurrencia que contendra el data-
frame correspondiente de la lista listaRegistrosPoblaciones. Como se decia
antes, esta asignacion es eficiente porque es vectorizada ya que se aplica de
forma simultanea a todas las filas aprovechando el vector indices.

Como se comentaba, R no permite asignar un dataframe a una celda es-
pecifica de un dataframe. En realidad no se esta asignando un dataframe
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ya que si de verdad queremos asignarlo (cosa que no se puede) deberiamos
acceder a ¢l poniendo doble corchete ( [[indices]] ) de la siguiente manera:

Poblacion$RegistroDeOcurrencia <- listaRegistrosPoblaciones[[
indices]]

Cédigo 3.6: Ejemplo (erréneo) de asignacion de un dataframe a una celda
especifica

Accediendo al elemento de la lista sin doble corchete, estamos recuperando lo
que en realidad guarda la lista, una lista con un tnico elemento, el dataframe.
De esta manera R si permite asignar esta lista de un elemento a la posicion
correspondiente del dataframe Poblacion y, como se explicaba anteriormente,
MongoDB lo interpreta como si fuera un array donde cada elemento es una fila
del dataframe. Justo lo que se busca.

3.2.2.2 Solucién 2 (Relaciones 1:1)

Si bien con anterioridad hemos hablado de la implementacién para tratar
las relaciones 1:N. A continuaciéon veremos la implementaciéon para tratar las
relaciones 1:1.

Estas relaciones se dan por ejemplo para relacionar una poblacién a un re-
gistro de ocurrencia. Justo en el sentido contrario al que tenfamos antes. De la
manera anterior relacionabamos registros de ocurrencia a una poblacion, ya que
una poblacién tiene varios registros de ocurrencia pero en este caso, si se le da
la vuelta, un registro de ocurrencia pertenece tinicamente a una poblacién. Otro
ejemplo mas seria la relacién entre un registro de ocurrencia y un taxon, ya que
una registro pertenece uinicamente a una especie (taxén).

Si bien se podrian haber implementado sin ningiin problema estas relaciones
con la Solucion 1, la implementacién de una nueva solucién se ha visto motivada
por el elevado tamano del dataframe resultante tras crear la estructura manejando
las relaciones 1:1 con esa soluciéon. Dando lugar a una base de datos mucho mas
pesada.

Este gran tamano se debe a que en la anterior solucion, las listas que se creaban
tenian sentido ya que en su interior habia més de un elemento. En otras palabras,
una poblacion tenia su lista de registros de ocurrencia asociados como debe ser.
El problema es que si estamos trabajando con relaciones 1:1, no tiene nada de
sentido generar listas para almacenar un tnico elemento. Si seguimos la Solucion
1 para implementar estas relaciones, nos encontrarfamos con que un registro de
ocurrencia (el cual siempre estd asociado de manera 1:1 a una poblacién) tiene
una lista de un elemento donde ese elemento es la poblacion.

Si extrapolamos esto a todos y cada uno de los registros de ocurrencia, estamos

30



Capitulo 3. Desarrollo del proyecto

malgastando espacio en crear una lista con un tnico elemento, donde ese elemento
es su poblacion correspondiente. Lo mismo ocurre con las demés relaciones 1:1
que se pueden implementar. Lo suyo es que en vez de guardar una lista con un
elemento, guardar directamente el elemento.

La implementacion para tratar las relaciones 1:1, con un ejemplo en el que se
relaciona las poblaciones a los registros de ocurrencia es la siguiente:

indices <- match(RegistroDeOcurrencia$POPID,Poblacion$POPID)
RegistroDeOcurrencia$Poblacion <- Poblacion[indices, ]

Cédigo 3.7: Cédigo para asignar las poblaciones a los registros de ocurrencia (1:1)

Esta implementacién esta claramente influenciada por la propuesta en la So-
lucion 1. Es practicamente igual salvando que en esta no se hace uso del comando
split. Logico, ya que no queremos listas en la estructura, queremos directamente
el elemento que la contendria.

De igual manera que la solucién para las relaciones 1:N, esta hace uso de una
operacién vectorizada, apoyandose en el comando match para obtener un vector
de 1806711 elementos donde cada uno de los elementos representa el indice de la
fila en la que se encuentra la poblacién asociada a cada uno de los registros de
ocurrencia.

Una imagen representativa del funcionamiento del comando match para esta
ocasion es el siguiente:

Dataframe RegistroDeOcurrencia Dataframe Poblacién

match(Dataframe RegistroDeOcurrencia$POPID, Poblacion$POPID)

v

indices = [4, N, 3, 2, ..., 1]

Figura 3.9: Ejemplo visual del funcionamiento del comando match entre 2 data-
frames

Una vez obtenidos los indices, se lleva a cabo la operacién vectorial, donde se
asignan las filas correspondientes del dataframe Poblacion al dataframe Registro-
DeOcurrencia.
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Tal y como se comentaba con anterioridad, R no permite la asignacion in-
dividual de un dataframe a una celda especifica de otro dataframe ya que nos
salta el siguiente aviso: ”"Warning message: El nimero de items para para sus-
tituir no es un multiplo de la longitud del reemplazo”. En este caso, no se estd
haciendo esto. En realidad se esta asignando el dataframe de manera embebida,
anadiendo las columnas correspondientes de la entidad Poblacion al dataframe
Registro de ocurrencia. Estas nuevas columnas se llamaran como se llamaban en
la entidad Poblacion pero empezando su nombre por Poblacion§, representando
asi que esa informacion se guarda de forma embebida. Para entender esto mejor,
a continuacion se presenta un ejemplo visual del resultado tras ejecutarse esta
operacion:

Dataframe RegistroDeOcurrencia

Figura 3.10: Ejemplo visual que muestra de manera simplificada la estructura
resultante del dataframe RegistroDeOcurrencia

De esta manera se observa que al dataframe RegistroDeOcurrencia se han
anadido todos los atributos del dataframe Poblacion y ademés se han almacenado
los datos de las poblaciones correspondientes en base al valor del vector indices
calculado con anterioridad, que indica en qué posiciéon del dataframe Poblacion
se encuentra la poblacion a insertar. Se sabe que la operacion se ha completado
correctamente si los valores de los atributos POPID en la misma fila coinciden.

Con todo lo anteriormente mencionado y presentados los dos tipos de solucio-
nes, se puede decir que el modelado de las estructuras se ha completado. Se ha
logrado optimizar el tiempo en generarlas al maximo.

Basta con replicar estas soluciones en el resto de scripts para generar las rela-
ciones 1:1 o 1:N que se manejen. En el caso de la estructura ColeccionesSepradas
no se aplicaran estas relaciones entre entidades ya que la informacién sobre cada
una de las areas se guarda en colecciones diferentes.
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3.2.3. Evaluacion

1. Evaluacion de tamanos en las relaciones 1:1 implementando am-
bas soluciones:

Para demostrar que la Solucion 1 no es adecuada para tratar las relaciones
1:1, se han realizado diversas pruebas con el fin de demostrar que el espacio
ocupado por el dataframe generado, asi como el tamano en JSON, que serd el
espacio que aproximadamente ocupara en la base de datos, es significativamente
mayor en comparaciéon con la estructura generada por la Solucion 2.

Los tamarnos del dataframe resultante (calculados con el comando object.size())
y del JSON [18] generado (calculado con el comando toJSON()) para tratar las
relaciones 1:1 en la estructura Registro_TaxonPoblacion implementando ambas
soluciones se recogen en la siguiente tabla:

Tamarno dataframe | Tamanio JSON
Solucion 1 34.15 GB 5.1 GB
Solucién 2 5.17 GB 3.75 GB

Tabla 3.2: Comparacion de tamanos de dataframe y JSON para las dos soluciones
implementando relaciones 1:1 en la estructura Registro_ TaxonPoblacion.

De esta manera se confirma que para tratar las relaciones 1:1, la mejor idea
es implementar la Solucion 2 ya que la Solucion 1 resultaria en un malgasto
de espacio de almacenamiento ademas de la futura necesidad de desenvolver las
listas para obtener el dataframe que se quiere recuperar.

Es curioso observar que a pesar de que el tamano del dataframe generado por
la Solucion 1 es 6.6 veces mayor que el generado en la Solucion 2, este iltimo no
es 6.6 menor en términos de espacio en JSON.

2. Cargar las estructuras a MongoDB y evaluar resultados

Con el dataframe totalmente estructurado en R, el hecho de cargar su infor-
macién a la base de datos se puede llevar a cabo de diferentes maneras. Primero
de todo, recordar que en un dataframe, cada una de sus filas representa un do-
cumento en la base de datos y, cada una de las columnas representa un atributo
que puede tener dicho documento.

Durante la mayor parte del desarrollo, se ha usado la libreria mongolite [19].
Sin duda es la mas comun, la mas utilizada si se quiere interactuar entre R
y MongoDB debido a su facilidad de uso. Permite de manera comoda realizar
operaciones de insercion, eliminacién, consulta y actualizacion desde el propio
entorno de R. Aunque no he indagado sobre las operaciones de consulta y eli-
minacion, puedo decir que la insercién y la modificacion se realizan de manera
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sencilla. Entre ellas dos, supone algo méas de complejidad la modificacién ya que
se debe escribir la query (consulta) en el cédigo.

Uno de los puntos fuertes de esta libreria es que no necesita de la conversion
previa del dataframe a formato JSON para insertar los datos, este proceso lo
hace automaticamente. Sin embargo, posee aspectos negativos que en un futuro
me hicieron decantar por otras alternativas. Uno de ellos es que se debe introducir
la URL de mongo directamente en el cédigo. Esta URL tiene el siguiente formato:

mongodb+srv://usernameMongo : passwordMongo@clusterO.xlavika.
mongodb .net

Cédigo 3.8: Ejemplo de URL de conexion a MongoDB

Como se puede apreciar, el nombre de usuario y la contrasena se escriben di-
rectamente en el cédigo, lo que puede conllevar a problemas de seguridad debido
a esta mala practica. Ademas de la URL de mongo, se debe especificar direc-
tamente en el codigo el nombre de la base de datos y la coleccién en la que se
introducird la informacién. Esto supone que si se quiere cambiar de URL, base
de datos o nombre de coleccion, la persona que vaya a ejecutar el script, no solo
tendra que ejecutarlo, sino también modificarlo.

A pesar de que en un futuro no se usard mongolite para cargar los datos
a la base de datos, esta etapa de esta iteracién sirvié para darse cuenta de los
problemas que acarreaba esta libreria.

La libreria mongolite coge el dataframe que quieras insertar a la base de datos
y lo inserta en ella, no es capaz de realizar ningtin proceso de limpieza previo con
el objetivo de no insertar informacion irrelevante a la base de datos. Esto supone
un problema ya que nuestra base de datos ocupard maés espacio y almacenara
informacion que no aporta ningin valor.

En concreto, se almacenara informacién como cadenas vacias, problema que
se comentaba con anterioridad. También se almacenaran listas con un elemento
donde ese elemento es una cadena vacia o None, fruto de la funcién ConvertirEn-
Lista aplicada en la preparacion de los datos de la etapa anterior. Ademas, se
insertaran objetos vacios cuando todos los atributos de una determinada entidad
estén a "NA”. Todo esto es informacién que ensucia la base de datos.

Gracias a la evaluaciéon de estos aspectos, se tendra en cuenta las conclusiones
obtenidas para tratar de proporcionar solucion a los problemas. En concreto, se
desarrollard un script de Python que hace de intermediario entre R y MongoDB
para cargar la informacién a la base de datos.

3. Dificultades con la estructura Taxon_Poblaciones_Registros

Esta estructura se diferencia del resto porque posee documentos muy pesados,
con una gran cantidad de informaciéon embebida. Esto trae problemas a la hora
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de insertar la informacién a MongoDB.

Una de las limitaciones que presenta Mongo es que no permite la insercién de
documentos que pesan mas de 16 MB [20]. Si se trata de insertar un documento
que exceda este limite, R nos avisard con el siguiente error en el proceso de
insercion:

Error: Document 0 is too large for the cluster. Document is 22784361 bytes,
mazx is 16777210.

Este error nos expresa que el documento que queremos insertar pesa 22.78
MB y lo méximo permitido es 16.77 MB. Por lo tanto, se aborta el proceso de
insercion.

Una de las principales causas por las que MongoDB hace esto es porque los
documentos muy grandes afectan al rendimiento y eficiencia de la base de datos.
Cuanto mas grande sea un documento, mas tardard en procesarse, lo que conlleva
a un consumo mas elevado de memoria y una ralentizacion de las operaciones de
la base de datos.

Hay que destacar que este problema solo ocurre en los documentos que se al-
macenan en la coleccién correspondiente a la estructura Taxon_Poblaciones_Registros
porque los documentos generados son demasiado largos. Un taxén puede tener
por ejemplo 6000 poblaciones y, cada una de esas poblaciones tener a su vez una
lista con 10 registros de ocurrencia. Sin duda, queda un documento muy largo y
pesado.

Este problema se solventara en la etapa de modelado de la siguiente iteracion.

3.3. Tercera iteracion

Al igual que en la anterior iteracion, se han suprimido las etapas de Enten-
dimiento de los datos y Preparacion de los datos debido a que los datos siguen
siendo los mismos. Tampoco surge la necesidad de modificar su naturaleza.

3.3.1. Entendimiento del contexto

Sabiendo que se va prescindir de la libreria mongolite, se han explorado otras
alternativas para insertar datos en MongoDB. Existen otras librerias como RMon-
go pero no ha recibido actualizaciones significativas en los tltimos anos, esta
obsoleta.

Sabiendo esto, me he visto en la necesidad de recopilar informaciéon para im-
plementar otras estrategias ajenas al uso de librerias directamente en R. Estas
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estrategias se basan en el uso de Python, implementando un script que, apoyando-
se en las librerias adecuadas, sea capaz de recibir la informacion estructurada de
R, limpiar los datos irrelevantes y, por iltimo, insertar la informacién en Mon-
goDB. Barajando diferentes posibilidades, he logrado implementar un script que
realiza este proceso a la perfeccion. Se explicard su funcionamiento en la etapa
de modelado.

También se ha investigado sobre las posibles formas de almacenar documentos
que superen los 16 MB en la base de datos con el objetivo de lograr almacenar
toda la informacién de la coleccién Tazon_Poblaciones_Registros.

Ya que se realizaran consultas a la base de datos una vez se haya cargado
correctamente toda la informacién a las colecciones, ha sido necesario investigar
sobre el lenguaje propio de consultas de MongoDB (MQL, MongoDB Query Lan-
guage) para asi generarlas correctamente, haciendo uso de la menor cantidad de
lineas posibles.

3.3.2. Modelado

En esta etapa se han solucionado problemas encontrados en la anterior itera-
cion, se ha desarrollado el script de Python necesario para insertar correctamente
la informacién en MongoDB y se han solucionado los problemas surgidos en esta
etapa. A continuacion se explica con mas detalle cada uno de estos apartados.

3.3.2.1 Solucion al limite de 16 MB por documento en MongoDB

Sabiendo que MongoDB no permite almacenar documentos que ocupan mas de
16 MB porque afecta directamente al rendimiento y eficiencia de la base de datos,
ha sido necesario ajustar el dataframe generado tras implementar la estructura.
Este ajuste solo se ha implementado en el script correspondiente a la estructura
Taxon_Poblaciones_Registros ya que es la inica que presenta este problema. Como
consecuencia, ha aumentado notablemente el tiempo de ejecuciéon para generar
dicha estructura.

En primer lugar, se han identificado los documentos que en la base de datos
ocuparan mas de 16 MB, es decir, las filas del dataframe que ocupan mas del limite
permitido. Hay que destacar que el peso de cada fila no es el peso en R a nivel
de dataframe. Ha sido necesario transformar cada una de las filas del dataframe
a JSON para asi calcular el espacio real que ocupara esa fila en MongoDB.

MongoDB guarda la informacién en formato BSON (Binary JSON) [21], pero
se ha calculado el peso en JSON ya que R no tiene ninguna libreria para transfor-
mar los datos a ese formato. Esto no nos supone ningtin problema ya que el peso
en los diferentes formatos no difiere apenas. Es una muy buena aproximacion. Al
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ser esta una operacién que demora mas tiempo del esperado, se han empleado
threads para reducir al méximo el tiempo de ejecucion.

Una vez identificados los pesos de cada fila, el dataframe original se ha divi-
dido en dos. Uno almacena las filas que representan los documentos que superan
el limite y otro las que no lo superan. Aunque el limite son 16 MB, he establecido
manualmente en 10 MB el tamano maximo que pueden tener los documentos tras
implementar el ajuste. Esto lo he hecho ya que contra més grande sean los do-
cumentos, mas lento funcionan las operaciones de la base de datos. Simplemente
bajando el limite, la base de datos funciona de una manera mucho mas rapida y
eficiente.

El dataframe en el que se encuentran los documentos que pesan menos de 10
MB no se modificard. Sin embargo, para el otro dataframe se ha implementado
un algoritmo que divide el documento tantas veces como sea necesario para que se
pueda almacenar la misma informacién sin que se superen los 10 MB de espacio
en cada documento. Esta divisiéon se ha implementado en base a la division de la
lista de poblaciones de un taxon.

Explicado con un ejemplo: Si un documento pesa 25 MB, se deberan hacer
25/10 = 2.5, es decir, 3 particiones. Por lo tanto, donde antes habia un documen-
to que representaba un taxén con 1500 poblaciones, ahora habra 3 documentos
donde se guardara la misma informacion del taxén excepto la informacion de las
poblaciones, ya que en el primer documento se encontraran las poblaciones de
la 1 a la 500, en el segundo de la 501 a la 1000 y en el tercero de la 1001 a la
1500. El tnico punto negativo es que en los 3 documentos, la informacion del
taxén se repetira y, por ejemplo, si se quiere realizar una consulta en la que se
quiera obtener un determinado taxén por su identificador, si ese taxén ha sido
ajustado para no superar el limite, la consulta devolvera N documentos en lugar
de 1, donde N es el numero de divisiones que se han hecho.

Aunque anteriormente comenté que MongoDB no permite almacenar docu-
mentos que ocupen mas de 16 MB, en realidad se puede superar este limite usando
GridFS [22]. Esta es una tecnologia desarrollada por MongoDB que permite di-
vidir un archivo grande en pequenos fragmentos llamados chunks y almacenar
asi documentos que excedan ese limite. Esta solucion se suele implementar para
almacenar imagenes, videos o documentos pesados en la base de datos y no es
adecuado para almacenar datos estructurados (como los de un dataframe). Tam-
poco se permite realizar consultas, por lo tanto, a pesar de su existencia, GridFS
no sera de utilidad para lo que se desea hacer.

3.3.2.2 Script en Python
El script implementado en Python haréd de intermediario entre R y MongoDB
para limpiar los datos irrelevantes y almacenar la informacién en la base de datos.

Este script debe estar en ejecucion en el momento en el que se vaya a insertar la
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informacion ya que de lo contrario no se insertara nada. Para configurar el entorno
correctamente antes de ejecutarlo, se deberan seguir los pasos que se muestran
en el apéndice B de este documento. A continuacién se detalla el funcionamiento
del script implementado:

En primer lugar, para ejecutarlo se deberdan especificar tres parametros de
forma obligatoria: La URL de conexiéon a MongoDB, el nombre de la base de
datos y el nombre de la coleccién en la base de datos. Ante la ausencia de alguno
de ellos, el script no se ejecutara y mostraréd el mensaje de error correspondiente.
De esta manera, no se tendra directamente en el codigo datos criticos a nivel de
seguridad como la URL de conexién a Mongo.

En cuanto al nombre de las colecciones, se han establecido 4 posibles nombres
de coleccién, una para cada estructura que se ha implementado. De esta manera,
el usuario que ejecute el script estara obligado a que su coleccién se llame de una
determinada manera a no ser que modifique los posibles valores directamente en
el codigo. Esto puede parecer algo sin sentido pero se ha hecho para controlar
la forma en la que se trata la estructura ColeccionesSeparadas. Este es un caso
especial ya que con esa estructura, tenemos 3 colecciones diferentes, cada una
de ellas con un nombre y, para evitar ejecutar el script 3 veces, especificando 3
nombres diferentes en cada una de las ejecuciones, se ejecutara una unica vez ya
que los nombres de las colecciones viajaran en el cuerpo del JSON desde R. Por
lo tanto, si se ejecuta el script con el pardmetro correspondiente al nombre de
la coleccién con valor de ColeccionesSeparadas, el script mirard en el cuerpo del
JSON para determinar el nombre de la coleccion. Este es el tinico caso en el que
el nombre de la coleccion viaja en el cuerpo del JSON. Para las otras estructuras,
el nombre de la coleccion se establece directamente a la hora de ejecutar el script.

En cuanto al funcionamiento del script, a parte de utilizar la libreria argparse
[23] para permitir el uso de pardmetros, se han utilizado las librerias Flask [24]

y pymongo [25] .

La libreria Flask nos sera de gran utilidad para crear un servidor web que se
mantendrd en escucha en un puerto determinado esperando a recibir los datos
en formato JSON. Desde Python, se define la ruta en la que el servidor acepta
solicitudes POST y en cuanto se ejecuta el script, se pondra en escucha esperando
a recibir el contenido. El contenido se calculard en R, transformando en JSON el
dataframe que contiene la estructura con los datos que se cargaran a la base de
datos. Una vez se ha calculado el JSON, se enviara ese contenido a la ruta del
servidor en escucha de la siguiente manera:

POST("http://localhost :5000/insert", body = json, encode = "json"
)

Codigo 3.9: Cédigo para enviar la informacion en JSON al servidor en escucha
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De esta manera, el JSON con la informacion que se quiere insertar lo tenemos
en Python. Con ¢l podemos hacer lo oportuno para perfeccionar la informacion
que se insertard en MongoDB.

Para limpiar los valores indeseados, se ha implementado el método limpiar-
Datos, que recibe el json y, de manera recursiva elimina toda aquella informacién
que carezca de utilidad en la base de datos. La informacién que se ha limpiado
es la siguiente:

= Valores con cadenas vacias. De esta manera se soluciona el problema nom-
brado con anterioridad, en el que disponiamos de datos cuyo valor era la
cadena vacia.

» Listas vacias.

= Claves cuyo valor es None. Se da si todos los atributos de una clave no
tienen valor. Es decir, si por ejemplo una entidad embebida de la entidad
InformacionTazonomica tiene atributos y ninguno de ellos tiene valor, el
json que se genera para esa entidad es con un valor de None.

= Todos los objetos sin contenido ({}). Pueden surgir fruto de la limpieza, es
decir si se han eliminado todas las claves de un determinado objeto.

Gracias a esta limpieza, la base de datos no contendré valores que no aportan
nada, al revés, todo valor que se almacena es util. Ademas, se reduce en gran
cantidad el espacio final de la base de datos, por lo que el ahorro econémico en
el plan de MongoDB Atlas es el maximo.

Una vez disponemos del JSON limpio, tenemos todo lo necesario para proceder
a insertar la informacion en la base de datos. Para ello haremos uso de la libreria
pymongo, itil para conectar y operar con MongoDB. En el script se estableceran
los valores de la URL de conexién a Mongo, asi como el nombre de la base de
datos y la coleccion que el usuario ha especificado en los parametros, en el caso
de seleccionar ColeccionesSeparadas para el nombre de coleccion, se elegird como
nombre la recibida en el cuerpo del JSON. Una vez se haya configurado todo
correctamente, se utilizara el método insert_-many de la libreria pymongo para
cargar la informacion a MongoDB.

Gracias a que el script se ejecuta en modo de depuracion (app.run(debug="True)),
se podra ver si la insercion se ha realizado correctamente ya que se mostrara por
pantalla los mensajes de error en caso de que algo falle o los mensajes de éxito en
caso de que todo vaya bien. Ademads se mostraran sus codigos de estado asociados.

3.3.2.3 Atributo _row creado inesperadamente

La informacion que recibe Python desde R con ayuda del servidor Flask esta
en formato JSON. Esta informacién se ha generado en R a partir del dataframe
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estructurado haciendo uso del método toJSON de la libreria de R jsonlite [26].

Sin embargo, al hacer esta conversion se observa que los objetos introducidos
fruto de las relaciones 1:1 contienen un atributo adicional llamado _row. Este
atributo se anade en todas las anidaciones que presenta el objeto introducido,
ademads de su nivel de anidacién primario. Un ejemplo simplificado en cédigo
JSON donde se aprecian los atributos _row en un documento de la estructura
Registro_Taxon_Poblacion es el siguiente:

$0id": Ini

I
"Atributol_RegistroDeOcurrencial™:
"Atributo2 RegistroDeOcurrencial™:

wo

rifolium ru

"InformacionTaxonomica™: {
"Atributol_InformacionTaxonomicaAsocis "Trifolium rubens”,
"Atributo2_InformacionTaxonomicaAsociada™: 9ese,
"Usos™:

"USE_VALUE": "CWR",
" row": "1"
;)

"RasgosEcologicos™:
"TAXONID LP": 9058,
" row": "1"

’

"MejoraGenetica™:

"TAXONID LP": 9058,
"DetalleMejoraGenetica™: {
"TAXONID_LP": 9858,

"RELATEDCROP": "Trifolium pratense L.",
" row": "1"
}}
Y _row™: "1"
.
_row": "1"

Figura 3.11: Ejemplo de cédigo en JSON de un documento simplificado con los
atributos _row generados

Como se aprecia en la Figura 3.11, el método toJSON crea automéaticamente
el atributo row y le pone en este caso el valor de 1. En el siguiente documento,
el valor de este atributo es 1.1, en el siguiente 1.2 y asi sucesivamente con el resto
de los documentos de la coleccion.

El documento que aparece en la imagen se ha simplificado ya que se han
eliminado muchos de los atributos asi como el objeto Poblacion el cual presenta
el mismo problema que el objeto InformacionTaxonomica. Tal y como se aprecia,
se aniade el atributo _row en el nivel de anidacién principal (a este le corresponde el
_row de la linea 28) asi como al resto de anidaciones que se presentan en el interior
de dicho objeto. Por ejemplo, para el objeto MejoraGenetica se le corresponde
el _row de la linea 26 mientras que para el objeto DetalleMejoraGenetica se le
corresponde el _row de la linea 24.
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Investigando sobre las causas de este fenémeno, no he encontrado ninguna
explicacién concreta en la documentacion oficial que de respuesta a mis preguntas.
Si que puedo intuir que el método toJSON anade los atributos _row de forma
automatica con el objetivo de proporcionar una referencia tnica a cada fila del
dataframe que se quiere transformar a JSON. Considero que ese es el motivo
ya que si se quiere transformar tnicamente una fila de un dataframe a JSON,
el método toJSON no anade estos atributos. Esto se debe a que no hace falta
anadir un elemento que distinga esa fila de otra porque solo hay una.

Al ser algo que ensucia mucho la base de datos y hace aumentar su tamano. La
solucién propuesta se basa en la modificacion del método limpiarDatos del script
de Pyhton, encargado de limpiar datos irrelevantes. Se ha anadido una condicién
de limpieza a este método para que elimine todas las claves cuyo nombre sea
_TOW.

3.3.2.4 Conversion de dataframe a JSON

Como se comentaba anteriormente, para insertar los datos a la base de datos
hay que transformar en un paso previo el dataframe estructurado a formato JSON.
Esto se realiza empleando el método toJSON de la libreria de R jsonlite.

Al manejar una gran cantidad de datos, este proceso demora mucho tiempo,
mas incluso que la generacién de las estructuras. Al ser esta operacién algo in-
evitable, se han adoptado medidas para reducir al méximo los tiempos. Estas
medidas se basan en el uso de paralelizacion mediante threads.

La paralelizaciéon fue algo que desde momentos tempranos de la investigacion
se tuvo en cuenta. De hecho, inverti tiempo de estudio e investigacion con el
objetivo de reducir los tiempos en generar las estructuras. Cosa que finalmente
no se llevo a cabo gracias al uso de las operaciones vectorizadas.

Se han probado diversas librerias que ofrece R para la paralelizacién pero
ninguna ha ofrecido tan buenos resultados como la libreria furrr [27], la cual
posee el método future_map para paralelizar el célculo.

Tras numerosos intentos, se ha concluido que la configuracién implementada
(ntmero de divisién de los datos y nimero de procesadores légicos utilizados) es
de gran importancia en los tiempos que se demora en completar la operacion.

A continuacion se muestra una imagen en la que se exponen las diferentes
mediciones de tiempo obtenidas en convertir a JSON el dataframe generado co-
rrespondiente a la estructura Poblacion_TaxonRegistros. El equipo en el que se
han desarrollado las pruebas tiene 8 procesadores logicos, es decir, se pueden
utilizar como méaximo 8 cores para completar la operacion
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Tiempo de procesamiento en funcién del nimero de cores y el nimero de divisiones de los datos

6 ® ® ® ®

;>
o
o
o
[ ]

Numero de cores

5.0 7.5 10.0 125 15.0 17.5 20.0 225 25.0
Tiempo (minutos)

@ Divisiones = 0 @ Divisiones = 2 @ Divisiones = 4 @ Divisiones = 6

Figura 3.12: Comparacién de tiempos en funcién de el niimero de cores y divisién
de los datos

Con esto se concluye que la mejor configuracion es aquella que hace uso de
4 cores y 4 divisiones de los datos, pasando de 17 minutos de procesamiento sin
paralelizacién (1 core, 0 divisiones) a tan solo 9, una mejora notoria.

Este experimento se ha replicado de forma simplificada en otro equipo el cual
solo dispone de 4 cores. Aunque los tiempos de procesamiento son peores, el mejor
de todos ellos es aquel en el que se emplean 2 cores y 2 divisiones. Por lo tanto, la
configuracion final que se ha adoptado es aquella que hace uso de N /2 cores donde
N es el nimero de procesadores 16gicos que dispone el equipo (se conoce con la
funcién availableCores de la libreria furrr) y tantas divisiones como nimero de
cores se empleen.

Otra conclusion relevante obtenida es que no por emplear mas cores, el tiempo
de procesamiento disminuirda mas.

3.3.2.5 Modelado de las consultas

Para generar las consultas, se dispone de una lista de consultas frecuentes las
cuales se dividen en 3 campos: consultas frecuentes a nivel de taxén (se consulta
por informacion relativa a los taxones), consultas frecuentes a nivel de poblacién
(se consulta por informacion relativa a las poblaciones), y consultas frecuentes a
nivel de registro de ocurrencia (se consulta por informacion relativa a los registros
de ocurrencia).

Dada esta lista de consultas frecuentes se han implementado las queries per-
tenecientes a cada consulta en cada una de las colecciones implementadas. Se ha
hecho esto ya que es distinta la manera de acceder a la misma informacién en
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las diferentes colecciones. Posteriormente se han medido los tiempos de respuesta
obtenidos con el objetivo de determinar en qué colecciones funcionan mejor cada
una de las consultas, estos tiempos se evaluaran en la siguiente etapa de esta
iteracion.

El el apéndice de este documento se encuentran las consultas mas frecuentes
que se han tenido en cuenta, asi como las diferentes queries sobre estas consul-
tas correspondientes a cada una de las estructuras en las que se han probado.
Estas queries se pueden probar directamente desde la shell integrada de Mon-
goDB Compass (mongosh). Algunas de las consultas pueden generarse en una
Unica linea, de manera directa. Otras sin embargo requieren de operaciones mas
complejas (aggregates).

Antes de nada, comentar que MongoDB Query Language presenta una gran
cantidad de herramientas para realizar consultas y acceder asi a los datos, pero
no todas funcionan de la misma manera. Hay que diferenciar entre consultas que
devuelven un cursor, como find o aggregate y otras que devuelven directamente la
informacion en forma de resultado como distinct o count. Aquellas que devuelven
un cursor son mas rapidas y eficientes ya que no se recupera la informacién como
tal, se recupera un cursor, objeto que permite iterar sobre los documentos de
una consulta. Por lo tanto, para medir los tiempos se ha tenido en cuenta el
tiempo que se tarda en obtener todos los elementos del cursor. Por otro lado,
operaciones como distinct o count procesan todos los documentos de la consulta
para proporcionar el resultado.

3.3.3. Evaluacion

Ahora todo esta listo para cargar la informacion a la base de datos. Tras los
ajustes y soluciones implementadas, podemos estar seguros de que la base de
datos guardara informacion relevante y bien organizada.

Cualquier persona puede almacenar datos de manera gratuita en MongoDB
Atlas, la cual ofrece hasta 512 MB de almacenamiento. Para aumentar el espacio
de almacenamiento de la base de datos, se debera contratar uno de los planes que
ofrece MongoDB Atlas acorde con las necesidades que se presenten.

No todas las estructuras ocupan lo mismo ya que en unas se presenta mas
repeticion de datos que en otras. Por lo tanto, sera diferente la inversién econémica
que se deba hacer para conseguir que la informacién para las diferentes estructuras
se logre almacenar en la base de datos. Esto es algo que mas adelante se valorara.

En mi caso, no ha sido necesario invertir econémicamente para cargar los
datos a MongoDB ya que se me ha proporcionado acceso a un servidor de base
de datos con el suficiente almacenamiento para concluir mi investigacion.
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En primer lugar, se evaluaran los tiempos empleados en generar las estructuras
en R, convertirlas a JSON y cargarlas a MongoDB. Posteriormente se expondran
los resultados y conclusiones obtenidas sobre cada uno de los tipos de consultas
a las colecciones de la base de datos.

3.3.3.1 Evaluacion de los tiempos en generar y cargar las estructuras
a MongoDB

Los tiempos en generar y cargar la informaciéon a MongoDB se han calculado
gracias a la funcién Sys.time(). No pertenece a ninguna libreria y su propdsito es
obtener el tiempo del sistema en un momento especifico. Calculando ese tiempo
al principio de la ejecucion y al final para posteriormente restar los resultados,
apoyandonos en la librerfa hms de R [28], se obtiene el tiempo que se ha demorado
en ejecutar cierta operacién.

Los tiempos obtenidos dependeran del equipo en el cual se esté ejecutando
el script. La memoria RAM, el procesador y el numero de procesadores 1égicos
influyen en los tiempos obtenidos. Las pruebas se han hecho desde un equipo
con 16 GB de RAM, procesador Intel i7-1165G7 (11th Gen) y 8 procesadores
l6gicos. También influye el plan de MongoDB Atlas que se haya elegido ya que
unos ofrecen mas velocidad de lectura y escritura que otros.

Se recuerda que el tiempo en generar la estructura es la suma del tiempo en
cargar los datasets a R, organizar las entidades por sus atributos y establecer
los diferentes tipos de relaciones entre las entidades principales de cada &rea.
También se tiene en cuenta el posible tiempo empleado en ajustar la solucion.

A continuacién se muestra un grafico de barras donde se distinguen los tiempos
empleados para realizar las 3 diferentes tareas en las 4 diferentes estructuras
implementadas

Tiempos empleados por cada estructura en ejecutar ciertas tareas
21:36
19:12 18:26

16:48

14:24 13:5

12:00 10:46
9:02 9:15
7:12 6:05 5:30

4:39 .
4:48 4:08

159 2:51
o =

Generar la estructura Convertir estructura a JSON Cargar informacién a MongoDB

Tiempo (minutos : segundos)
©
w
(&}

Estructura Taxon_Poblaciones_Registros  Estructura Poblacion_TaxonRegistros

Estructura Registro_TaxonPoblacion M Estructura ColeccionesSeparadas
Figura 3.13: Medicion de tiempos para las diferentes tareas de cada estructura
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Para generar la estructura, se aprecia una gran diferencia de tiempos en la
estructura Taxon_Poblaciones_Registros con respecto al resto. Esto se debe al
proceso de division de aquellos documentos que en la base de datos pesarian
mas de 16 MB. También destacar que el tiempo es mayor en aquellas estructuras
en las que se implementan relaciones 1:N debido al uso del comando split. Por
esto, generar la estructura Poblacion_TaxonRegistros demora mas tiempo que
generar la estructura Registro_TaxonPoblacion a pesar de que esta ultima presenta
mas informaciéon debido a la redundancia de sus datos. Generar la estructura
para ColeccionesSeparadas demora apenas un minuto, tiempo que inicamente se
dedica a cargar los datasets y generar las entidades. No hay que implementar
relaciones entre ellas.

Tal y como se comentaba con anterioridad, transformar las estructuras a JSON
requiere de paralelizaciéon. De lo contrario, los tiempos se verian disparados. La
estructura que mas tiempo demora es Registro_TazonPoblacion, principalmente
por su gran tamano debido a la gran cantidad de redundancia en sus datos. La
estructura ColeccionesSeparadas de nuevo vuelve a ser la que mejores resultados
presenta.

Para cargar la informacion a la base de datos, de nuevo la estructura Regis-
tro_TaxonPoblacion vuelve a ser la que peores resultados ofrece. El resto presenta
tiempos similares siendo de entre estas la peor Poblacion_TaronRegistros, debido
principalmente a que tiene que insertar mas informacién que las otras 2 porque
también presenta redundancia en los datos.

En resumen, sumando los tiempos de cada tarea en cada estructura se consigue
el tiempo total en ejecutar cada script. Tras ejecutar el script, se tendra en la base
de datos la informacion cargada, organizada segin la estructura correspondiente.
Los tiempos totales en ejecutar cada script se recogen en la siguiente tabla:

Estructura Tiempo Total (hh:mm:ss)
Taxon_Poblaciones_Registros 00:32:07
Poblacion_TaxonRegistros 00:20:50
Registro_TaxonPoblacion 00:26:40
ColeccionesSeparadas 00:07:56

Tabla 3.3: Tiempos totales de ejecucion para diferentes estructuras
Comparando los tiempos, la estructura ColeccionesSeparadas es la que mejores

ofrece. Falta por evaluar los tiempos de consulta y el espacio resultante en la base
de datos para elegir cual de las 4 estructuras implementadas es la mejor
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3.3.3.2 Evaluacion del espacio resultante en la base de datos

A continuacién se muestra una tabla con el tamano correspondiente a cada
coleccién almacenada en la base de datos. Para calcular dichos tamanos se ha
empleado la shell Mongosh, usando los siguientes comando:

Calcular espacio total en disco: db. NombreColeccion.dataSize() / (1024*1024)
Calcular espacio comprimido: db. NombreColeccion.stats().totalSize / (1024*1024)

Coleccién Tamano total(MB) | Tamano comprimido(MB)
Taxon_Poblaciones_Registros 1449.1605 299.1758
Poblacion_TaxonRegistros 1860.4491 387.3008
Registro_TaxonPoblacion 3431.1258 694.2500
colSepInformacionTaxonomica | 0.3441 0.1289

colSepPoblacion 313.9293 80.7695
colSepRegistroDeOcurrencia 1149.5453 331.9766

Tabla 3.4: Espacio de almacenamiento de las diferentes colecciones en MongoDB.

Como se aprecia en la tabla, se distinguen 2 tipos de tamanos. Por un lado el
tamano total que ocupan los datos de cada coleccion en disco, sin considerar la
compresion de los datos. Por otro lado, el tamano de esa coleccién una vez se han
empleado las técnicas de compresion de los datos. Este tamano se tiene en cuenta
a la hora de almacenar la informacion si se utiliza MongoDB Atlas o incluso un
servidor de MongoDB configurado para utilizar compresion.

Analizando los datos obtenidos, se concluye que la peor en términos de espacio
de almacenamiento es la coleccién Registro_TaxonPoblacion. Esto se debe princi-
palmente a la gran cantidad de repeticion de los datos. Se recuerda que en esta
coleccion, los datos sobre las poblaciones y los taxones se encuentran repetidos
en los documentos, sobre todo estos 1ltimos.

Teniendo en cuenta el espacio total en disco, se observa que la coleccién Ta-
xon_Poblaciones_Registros ocupa aproximadamente la suma de los pesos totales
en las colecciones colSepInformacionTaxonomica, colSepPoblacion y colSepRegis-
troDeOcurrencia ya que no se presenta nada de redundancia en los datos. Sin
embargo, llama la atenciéon que tras realizar la compresion de la informacion,
este patrén no se cumple.

Sin duda esto tiene que ver con la forma en la que Mongo comprime la infor-
macion para almacenarla en la base de datos. Investigando sobre el tema en la
documentacién oficial, se habla de que el motor de almacenamiento predetermina-
do empleado es WiredTiger [29]. El motor tiene la responsabilidad de administrar
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la forma en la que se almacenan los datos. Este motor hace uso de manera pre-
determinada de la libreria Snappy [30] para comprimir y descomprimir los datos
que se almacenan en la base de datos.

No se ha llegado a una conclusion certera de los motivos por los que este patron
no se cumple, pero todo apunta a como Snappy comprime de manera eficiente este
tipo de documentos, documentos grandes con estructuras largas (listas) con pa-
trones repetitivos (lista de poblaciones, las cuales tienen una estructura similar).
En el caso de la coleccion colSepRegistroDeOcurrencia, esta ocupa mas incluso
que Tazxon_Poblaciones_Registros tras la compresion de los datos. En este caso,
Snappy no es tan eficiente comprimiendo la informacién.

En resumen, la colecciéon Taxon_Poblaciones_Registros es la que menos es-
pacio ocupard si se emplea MongoDB Atlas o un servidor configurado para la
compresion de los datos. En caso contrario, deberiamos fijarnos en el tamano
total ocupado por los datos en disco.

3.3.3.3 Evaluacion de las consultas a la base de datos

Para evaluar los tiempos de respuesta ante determinadas consultas, se ha te-
nido en cuenta una lista de consultas frecuentes proporcionada de antemano a la
realizacién de este trabajo de fin de grado. En ella se distinguen 3 tipos de con-
sultas, a nivel de taxdén, poblacion y registro de ocurrencia. Para cada una de las
consultas, las cuales estan a su vez divididas en varias preguntas, se ha implemen-
tado su query correspondiente en MongoDB. Las consultas y su implementacion
correspondiente se pueden encontrar en el documento ListaConsultas.pdf adjunto
a esta memoria.

Cada uno de los graficos de barras que se presentaran a continuacién muestran
el tiempo empleado en recibir respuesta ante las consultas implementadas en las
diferentes colecciones. Los tiempos difieren entre las colecciones porque la forma
de acceder a la misma informacion es distinta. Recordar tener en cuenta que
dentro de una misma consulta se pueden distinguir diferentes preguntas, por eso
la notacion de “C” para consulta y “P” para pregunta.

1. Consultas frecuentes a nivel de taxon

Se dice que es a nivel de taxén porque se pregunta por informacion que guar-
dan en primera instancia los taxones. Un ejemplo de consulta seria la siguiente:

¢ Qué especies son los parientes silvestres del trébol rojo (nombre cientifico:
Trifolium pratense)? ;A qué genepool pertenece cada uno de ellos?

Los tiempos de respuesta ante las consultas a nivel de taxén son los siguientes:
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Figura 3.14: Tiempos de respuesta ante las consultas a nivel de taxén

Tras los resultados obtenidos se aprecia que las colecciones Taxon_Poblaciones_
Registros y colSeparadalnformacionTaxonomica son las que mejores tiempos de
respuesta ofrecen. La rapidez de este tipo de consultas en estas 2 colecciones
con respecto al resto se debe principalmente a dos factores. El primero es que la
informacion estd a primera mano y el segundo es que para buscar informacién
sobre un taxén por ejemplo en la coleccién Poblacion_TaronRegistros tenemos
que buscar dentro de cada uno de los 611611 documentos. Sin duda, no es nada
favorable buscar informacion sobre taxones en este tipo de colecciones ya que,
ademas de estar buscando entre muchos mas documentos, la repeticion de los
datos nos dificulta obtener la respuesta esperada.

De entre estas dos, hay una de ellas presenta mejores resultados a nivel practi-
co. Como se comentaba con anterioridad, la coleccién Taxon_Poblaciones_Registros
presenta documentos con informacion repetida fruto de las divisiones que se tuvie-
ron que realizar para evitar que ningin documento de la base de datos superara
los 16 MB en tamano. Esto supone que también se deba tener en cuenta este
factor a la hora de realizar consultas, invirtiendo esfuerzos en controlar la forma
en la que se recuperan los datos.

En conclusion, la mejor coleccién para realizar las consultas a nivel de taxdén es
a colSeparadalnformacionTazonomica, coleccién que almacena todos los taxones
en la estructura coleccionesSeparadas.

2. Consultas frecuentes a nivel de poblacion

Se dice que es a nivel de poblaciéon porque se pregunta por informacién que
guardan en primera instancia las poblaciones. Un ejemplo de consulta seria la
siguiente:
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¢ Cuantas poblaciones de Lupinus angustifolius estdn recogidas en la base de
datos? ;Cudntas de ellas se encuentran al norte del paralelo 407

Los tiempos de respuesta ante las consultas a nivel de poblacién son los si-
guientes:

Consultas a nivel de poblacién
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Figura 3.15: Tiempos de respuesta ante las consultas a nivel de poblacién

Las colecciones que ofrecen mejores resultados son Poblacion_TazonRegistros
y colSeparadaPoblacion, correspondiente a la coleccién que almacena todas las
poblaciones en la estructura coleccionesSeparadas. Esto, al igual que antes se
debe a que la informacién se encuentra a primera mano, la query que hay que
implementar es muy sencilla. En las colecciones Registro_TaxonPoblacion y Ta-
xon_Poblaciones_Registros es necesario indagar entre los objetos Poblacion de
cada documento, implementando asi una query mas compleja (haciendo uso de
aggregates), lo que conlleva un aumento de tiempo notable. Ademds, en la colec-
cion Registro_TaxonPoblacion hay que tener en cuenta la repeticién de los datos,
siendo esta la que peores resultados ofrece.

3. Consultas frecuentes a nivel de registro de ocurrencia

Se dice que es a nivel de registro de ocurrencia porque se pregunta por infor-
macién que guardan en primera instancia los registros de ocurrencia. Un ejemplo
de consulta seria la siguiente:

sEn qué herbarios puedo encontrar registros de Lupinus angustifolius? ;Cudles
son los identificadores de especimenes de herbario que nos permitirian localizarlos
en dichos herbarios?

Los tiempos de respuesta ante las consultas a nivel de registro de ocurrencia
son los siguientes:
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Consultas a nivel de registro de ocurrencia
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Figura 3.16: Tiempos de respuesta ante las consultas a nivel de registro de ocu-
rrencia

Siguiendo el patrén que estamos viendo con los otros tipos de consulta, se pue-
de pensar que las mejores colecciones para realizar consultas a nivel de registro de
ocurrencia son a Registro_TazonPoblacion y a colSeparadasRegistroDeOcurrencia
ya que presentan la informacion de los registros de ocurrencia en primera ins-
tancia. En parte esto es asi, ya que esta ultima presenta resultados aceptables
(no tan buenos como en las otras colecciones con informacién de area separadas
ya que esta posee 1806711 documentos). Sin embargo, para la colecciéon Regis-
tro_TaxonPoblacion los tiempos de respuesta para consultas simples son peores
incluso que en el resto de colecciones, algo que hasta entonces no pasaba. Para
consultas complejas (las que usan aggregates), esto cambia y la coleccion Regis-
tro_TaxonPoblacion presenta resultados mejores, devolviendo la informacién en
algunas de las pruebas en un tiempo de 1024 ms con respecto a los 4205 ms que
se demora la misma consulta en la coleccion Tazon_Poblaciones_Registros.

Dicho todo esto, observando y comparando los tiempos de respuesta pa-
ra las diferentes colecciones, se concluye que las mejores colecciones a las que
consultar informacién relacionada con los registros de ocurrencia son a Regis-
tro_TazonPoblacion y a colSeparadasRegistroDeOcurrencia ya que los tiempos de
respuesta se mantienen estables, independientemente de si se estan implementan-
do consultas simples o complejas.

Conclusién

Viendo los resultados obtenidos para los diferentes tipos de consultas, en to-
das ellas se llega a la conclusién de que una de las mejores colecciones a las que
consultar informacion es aquella perteneciente a la estructura coleccionesSepara-
das. En todas las ocasiones representa la opcién que menos tiempo de respuesta
proporciona, junto con la coleccién que guarda en primera instancia la informa-
cién relativa a su drea. Esto se debe a que la informacion que se quiere obtener se
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presenta en primera instancia en aquella coleccion en la que se encuentre, no se
presenta repeticion en los datos ni se debe indagar entre los documentos y listas
embebidas que pueda poseer el documento en el que se estd buscando. Ademas,
los documentos de las colecciones no son pesados, por lo que la base de datos
funcionard de una manera mas fluida.

En resumen, esta es la mejor estructura a implementar para realizar todo tipo
de consultas. Ademas, gracias a como estd estructurada la informacion en cada
una de las colecciones, se pueden realizar consultas que involucren las diferentes
colecciones. Esto se debe a que las distintas colecciones poseen atributos que
referencian la informacion en el resto de colecciones. A continuacion se muestra
un ejemplo visual de lo que se comenta.

colSeparadalnformacionTaxonomica colSeparadaPoblacion

species_LP

colSeparadaRegistroDeOcurrencia

Figura 3.17: Referencias entre colecciones

A pesar de que en el diseno conceptual de la base de datos, las entidad Pobla-
citon no tiene informacion sobre su taxén correspondiente y la entidad Registro
de ocurrencia no tiene tampoco informacion sobre su taxén y poblacion corres-
pondientes, en los datasets proporcionados, estos atributos se tienen en cuenta.
Aprovechando esto, a la hora de construir las entidades en el proceso de genera-
cion de estructuras, se han anadido dichos atributos para disponer asi de estas
referencias.

Como un taxon puede pertenecer a N poblaciones o a N registros de ocurren-
cia, la inica manera que hay de tener una referencia desde la coleccion colSepara-
dalnformacionTazonomica a las demas es teniendo un atributo de tipo lista que
almacena los identificadores de las poblaciones o registros a los que esta asocia-
do ese taxén. Esto es algo que no se ha implementado ya que se puede obtener
la misma informacién consultando a las otras colecciones incluso de forma mas
sencilla y util.

Un ejemplo de este tipo de consultas es el siguiente: s Cudles son las poblacio-
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nes asociadas a la especie Lupinus angustifolius?

db.colSepPoblacion.find({ species_LP: "Lupinus angustifolius" 3});

Cédigo 3.10: Consulta en MongoDB para recuperar todas las poblaciones
asociadas a una especie

Accediendo directamente a la coleccion colSeparadaPoblacion se obtiene la
informaciéon de manera rapida y sencilla. Si tuviéramos en la coleccion colSe-
paradalnformacionTaxonomica una lista con las referencias a las poblaciones, en
primer lugar tendriamos que consultar esa lista y, por cada elemento (identificador
de poblacién, POPID) tendriamos que consultar la coleccién colSeparadaPobla-
cion para obtener asi cada una de las poblaciones. De esta manera resultarian
consultas mas complejas, por lo que se ha decidido no implementar ese tipo de
referencias.

Por tltimo, veo necesario comentar que no se ha implementado un mecanismo
de indexacién de los documentos mas que el que por defecto MongoDB introduce
("id”) al insertar documentos en la base de datos. Esto se debe a que la lista
de consultas frecuentes no proporciona una visién clara sobre cual o cudles son
los atributos por los que méas se busca. El tnico atributo al que se recurre en
numerables consultas es a species_LP, candidato a implementar su indexacion.
Para trabajos futuros, se abre la puerta a la creacion de indices con el objetivo
de disminuir los tiempos de respuesta para las consultas.

3.3.4. Despliegue

Con las conclusiones obtenidas en la etapa de evaluacién, se llega a la conclu-
sion de que la mejor estructura a implementar es coleccionesSeparadas a pesar
de que no sea la que menos espacio de almacenamiento (comprimido) ocupa.
Sabiendo esto, tenemos todas las herramientas para pasar a produccion dicha
configuracion.

Se recuerda que para pasar a produccion, es necesario disponer de una cuenta
en MongoDB Atlas si se quieren alojar los datos en la nube de Mongo. Ademas
se debe elegir el plan que mas se amolde a nuestras necesidades, teniendo en
cuenta la velocidad de lectura y escritura que se necesita. A nivel de espacio,
con la version gratuita es suficiente para almacenar toda la informacion ya que se
dispone de 512 MB gratuitos de almacenamiento. En caso de no querer almacenar
los datos en MongoDB Atlas, se puede configurar un servidor dedicado privado,
lo cual permite tener un control completo sobre la base de datos y su seguridad.

Una vez se disponga de un lugar en el que almacenar los datos, en primer
lugar hay que ejecutar el script de Python con los parametros adecuados: URL
de conexién a Mongo, nombre de la base de datos y nombre de la coleccién. En este
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caso, hay que especificar el nombre de la coleccion como ColeccionesSeparadas.

Una vez el script de Python estd en ejecucién, se debe ejecutar el script de
R ColeccionesSeparadas. Recordar que para ejecutar el script, se debe modificar
la ruta que referencia la carpeta en las que se alojan los datasets a leer. Bastara
con abrir el archivo y realizar una pequena modificacién donde se indica (con
comentarios). Se puede modificar también el nombre de las colecciones de la base
de datos modificando este fichero, justo en las 3 primeras lineas. Si no se modifica,
las colecciones se guardaran con los nombres de colSepInformacionTaronomica,
colSepPoblacion y colSepRegistroDeOcurrencia. Para ejecutar el script, se puede
hacer de diferentes maneras, se puede ejecutar desde un entorno de desarrollo
integrado (IDE) como RStudio o directamente desde la terminal con el siguiente
comando: Rscript nombreScript.R.

Tras ejecutarse el script de R, la informacion estard cargada en MongoDB
y lista para su lectura. Se recuerda que en el apéndice B de este documento se
encuentra una guia completa para configurar el entorno y cargar la informacion
a la base de datos.
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Conclusiones y trabajos futuros

Tras la finalizacion del trabajo se puede concluir que se ha cumplido el objeti-
vo principal del proyecto, implementar una base de datos en la que se almacenara
informacion sobre el Inventario Nacional de Parientes Silvestres de los Cultivos
(PSC) y Plantas Silvestres de Uso Alimentario (PSUA) de Espana. Una de las
condiciones principales es, que tanto la construccién como el propio funciona-
miento de la base de datos sea éptimo. Esto sin duda se ha cumplido ya que los
tiempos empleados en generar, cargar a Mongo y realizar consultas son razona-
blemente buenos.

Ademas, tras concluir que la estructura ColeccionesSeparadas es la mejor de
todas las posibles a implementar, disponemos de una base de datos rapida, ya que
el tamano de cada documento no es grande y los tiempos de respuesta para las
consultas son bajos. También disponemos de una base de datos sin redundancia
en los datos, no hay ni un solo dato que se repita.

Gracias al proceso de refinamiento de los datos y limpieza en el proceso de
carga a MongoDB, toda la informacion que se almacenard en la base de datos sera
relevante. Por otra parte, las modificaciones realizadas sobre ciertos atributos han
aumentado la funcionalidad de la base de datos, pudiendo realizar consultas que
anteriormente no se podian realizar.

Si bien optimizar los tiempos empleados en la generacién de estructuras en
R o la carga de la informacion a MongoDB es algo a tener en cuenta, esto es un
proceso que se realiza una tunica vez. Una vez se haya realizado esto y los datos
estén en la base de datos, es de vital importancia que las consultas que se hagan
a ella consuman el menor tiempo posible, consiguiendo asi una base de datos
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rapida y eficaz. Por lo tanto, para elegir la estructura de la base de datos éptima
se ha priorizado por encima de todo los tiempos de respuesta de las consultas.

Para un trabajo de investigacion futuro, seria buena idea implantar un siste-
ma de indexacion con el objetivo de mejorar los tiempos de respuesta ante las
consultas. Debido a que no se pueden indexar todos los campos por problemas de
espacio, sera necesario una lista de consultas frecuentes mas especifica o solicitu-
des directas para implementar indices en los atributos que mas se utilicen para las
busquedas. Uno de ellos podria ser el atributo species_LP ya que se recurre a €l en
numerosas ocasiones. Dado el script de Python implementado en este proyecto,
bastara con anadir una condicion que, dependiendo de la coleccién elegida, cree
los indices necesarios con el comando db.nombreColeccion.create_index().

El contexto del proyecto requeria la creacion de una base de datos que siguiera
los principios FAIR (Localizable, Accesible, Interoperable y Reutilizable). Esto
se ha logrado en la medida de lo posible y abre las puertas a trabajos futuros
para el correcto y completo cumplimiento de estos principios. En primer lugar, se
podria completar el cumplimiento del primer principio (Findable) introduciendo
metadatos descriptivos sobre los datos. En cuanto al segundo principio (Accessi-
ble), una vez se implemente la interfaz web para que los usuarios puedan acceder
a la informacién del Inventario Nacional, se cumplird. Sobre el tercero (Interope-
rable), la adicién de metadatos con un lenguaje formal, accesible y compartible
contribuiréd a su cumplimiento. Por iltimo, (Reusable) estableciendo politicas que
definan las condiciones bajo las cuales los datos pueden ser utilizados y compar-
tidos. Todos estos principios van mas alla de las sugerencias comentadas, por lo
que en trabajos futuros se pueden invertir esfuerzos en cumplir cada uno de ellos.

Otra de las posibles mejoras a implementar en trabajos futuros es dar la
capacidad al usuario de elegir el nombre que tendra la coleccién o colecciones que
guardaran la informacién en la base de datos. Ya sea a través de la ejecucién del
script de R o Python.

En resumen, los objetivos establecidos se han cumplido y se ha proporcionado
una buena soluciéon para colaborar en la Estrategia Nacional de conservaciéon y
utilizacién de parientes silvestres de los cultivos (PSC) y plantas silvestres de uso
alimentario (PSUA).
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Adjuntos a este documento

Debido al considerable tamano de los archivos desarrollados durante el proyecto, se adjun-
taran por separado junto a este documento. Los adjuntos serdn los siguientes:

A.1. Scripts de R implementados

Seran 4, cada uno corresponde a una estructura implementada. Reciben los nombres de
Taxon_Poblaciones_Registros, Poblacion_TaxonRegistros, Registro_TaxonPoblacion y Coleccio-
nesSeparadas.

A.2. Script de Python implementado

Script encargado de recibir el JSON generado por el script de R, eliminar la informacién
irrelevante y cargar el resultado a MongoDB. Recibe el nombre de main.py.

A.3. Listado de consultas a la base de datos

Para cada tipo de consulta de la lista de consultas frecuentes se distinguen diferentes con-
sultas, cada una de ellas ha sido implementada en las diferentes colecciones generadas ya que
es diferente la forma de acceder a la misma informacion en cada una de ellas. Este documento
recibe el nombre de ListaConsultas.pdf.
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Guia para la configuracion y carga de
informacion a MongoDB

A continuaciéon se muestra una guia completa en la que se explica paso por paso cémo
generar las estructuras y cargarlas a MongoDB. Se tomara como ejemplo la estructura Colec-
cionesSeparadas.

B.1. Descargar y preparar los adjuntos

= Descargar el adjunto main.py

= Descargar el adjunto ColeccionesSeparadas. Acto seguido se debe acceder a él y modificar
la ruta en la que se encuentran los 3 datasets que guardan la informacién que se va a
utilizar. También (voluntario), se puede cambiar el nombre de las colecciones que se
crearan en la base de datos. Estas modificaciones se hacen al principio del documento,
esta explicado con comentarios dénde hay que realizar estos cambios. Por 1iltimo, se debe
guardar el archivo y cerrarlo.

B.2. Preparar el entorno

Para ejecutar el script de Python, serd necesario configurar el entorno.

= Instalar Python. Se puede instalar desde el sitio oficial. Pulsando aqui.

= Instalar las dependencias necesarias:
Abrir la terminal y ejecutar el siguiente comando:  pip install flask pymongo

62


https://www.python.org/downloads/

Capitulo B. Guia para la configuracion y carga de informacién a MongoDB

B.3. Ejecutar

= Lo primero que se debe ejecutar es el script de Python. Los pasos son los siguientes:

e Abrir la terminal

e Navegar a la carpeta donde se encuentre el script

e Ejecutar el script con los parametros correctos, un ejemplo de ejecucion es el si-
guiente:

python main.py —mongo_url mongodb+srv://usernameMongo:passwordMongo@clus
ter0.mtop1ql.mongodb.net/ —db nombreDB —collection ColeccionesSeparadas

Ante cualquier duda, se puede ejecutar el comando de ayuda:

python main.py -h

= Con el script de Python en ejecucién, se debe ejecutar el script de R, hay diferentes
maneras:

e Ejecutar desde un IDE como RStudio. Abrir el archivo en dicho entorno de desa-
rrollo y pulsar el botén Source en la parte superior.

e Ejecutarlo directamente desde la terminal, usando el comando:

Rscript ColeccionesSeparadas. R.

Seguidos estos pasos, solo toca esperar a que el proceso termine. Tras su finalizacién, la
informacién estard organizada y cargada correctamente en la base de datos. En este caso, se
habran cargado 3 colecciones diferentes.
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