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RESUMEN

La recuperacion de la informacién tiene como propoésito satisfacer una necesidad de

informacién de un usuario.

En la recuperacién de la informacién se ha incorporado el clustering de documentos con el
propo6sito de mejorar la eficacia de los sistemas de recuperacion de informacién. La hipétesis
de clustering confirma que los documentos relevantes aparecen en los mismos grupos
cuando éstos tienden a ser similares entre si. Sin embargo, en investigaciones realizadas
anteriormente no se ha podido concluir respecto a si el clustering dindmico de documentos

trae mejoras.

Este trabajo tiene como objetivo principal mejorar la precision de los documentos
recuperados, aplicados en un contexto dindmico, con la motivacién de investigar la efectividad
del clustering de documentos. Es por esto, que se llevan a cabo algunos supuestos los cuales
tratan de la forma dindmica en la que se realiza el clustering de documentos con respecto a

una consulta.

En este proyecto de titulo se lleva a cabo la agrupaciéon con el fin de investigar el
comportamiento de los principales algoritmos de clustering, al realizar consultas con un
grupo de documentos relevantes. Se realizan dos tipos de experimentos, los cuales se llevan a
cabo con dos conjuntos de documentos, que se denominan como documentos antiguos y
documentos nuevos. En primer lugar se realizaron los experimentos relacionados con la
precision de los documentos y en segundo lugar se analizd el comportamiento de tres

algoritmos de clustering (Single Link, Complete Link y Average Link).

Se tiene como enfoque principal el clustering en linea, realizando una investigacién analitica
con una serie de cosas relacionadas con la eficacia de la recuperacién en un contexto
dindmico. En esta tesis la recuperacion en linea se emplea sobre la base de su potencial para
mejorar la eficacia de la agrupacién de documentos y tener un mejor resultado en los sistemas

de recuperacion de informacion.

Los resultados obtenidos por medio de los experimentos con respecto a la precisiéon obtenida
con la recuperaciéon de documentos antiguos y la recuperacién donde se unen documentos
antiguos con documentos nuevos, demostrd que existe un momento en el cual, la precisiéon

siempre mejora, a medida que se van incorporando nuevos documentos.
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En la segunda parte de los experimentos, se proporciona evidencia con respecto a la
agrupacion realizada, donde se toma en cuenta la cantidad de documentos relevantes al
recorrer el cluster generado sélo con los documentos antiguos y la cantidad de documentos
relevantes visitados al recorrer el clister construido con la unién de los documentos antiguos
y nuevos, dichos clisteres fueron generados con cada uno de los algoritmos de clustering,

para asi poder observar cual de los tres algoritmos obtuvo los mejores resultados.
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CAPITULO 1

Introduccion

La Recuperacién de la informacién (RI) envuelve tareas que tienen como propoésito entregar
informacién relevante a los usuarios. Entre las tareas que se efecttian en la recuperacion de la
informacién se puede encontrar la organizacion, la busqueda, el analisis, y el almacenamiento
de la informacién. En primer lugar, los usuarios presentan requerimientos de informacion
que se llevan a cabo por medio de consultas, con estas consultas se busca encontrar la
informacidon necesaria para cumplir con las expectativas del usuario. Es factible encontrar
diferentes fuentes de informacion tales como video, audio, archivos XML, por mencionar
algunos. Generalmente, la informacion se puede encontrar en un documento o en un conjunto
de documentos. Por otro lado, la relevancia de un documento o de un conjunto de
documentos es proporcionado por los usuarios. Dicha relevancia entregada por los usuarios
es conocido como juicios de los usuarios, de este modo, dada una consulta y un conjunto de
documentos relacionados a dicha consulta, cada uno de estos documentos puede ser
clasificado por los usuarios como “relevante” o “no relevante” segin la necesidad de
informacion del usuario. En la comunidad de RI al conjunto de documentos, conjunto de
consultas y sus juicios de usuarios se le denomina coleccidon de pruebas. En la actualidad es
posible encontrar la informaciéon plasmada en millones de documentos, es por esto, que se
hace necesario automatizar las tareas mencionadas anteriormente. Los Sistemas de
Recuperacion de Informaciéon (SRI) brindan el apoyo necesario al usuario, con el fin de ayudar
a localizar los documentos que tengan el potencial de satisfacer la necesidad de informacién
del usuario. Un SRI proporciona un conjunto de documentos clasificados que estan
relacionados a la consulta enviada por un usuario. Cominmente, la lista de documentos
proporcionada por el SRI es clasificada por una puntuacién decreciente. Esta puntuacién
representa la similaridad entre los documentos y la consulta calculado por el SRI(la
similaridad puede ser aplicada entre las consultas, asi como entre los documentos). Sin
embargo, todos los documentos recuperados no satisfacen la necesidad de informacién del
usuario. En palabras simples, no todos los documentos que aparecen en la lista son relevantes
para el usuario. Ademas, la posiciéon de los documentos relevantes en la lista es muy
importante para el usuario. Por lo tanto, una buena situacién es cuando los documentos

relevantes aparecen juntos y al principio de la lista, es decir los documentos relevantes no
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deben estar muy separados entre si. Esta propiedad es denominada precision en RI. Se puede
ejemplificar esta situacion con el siguiente caso: para una consulta @, existe un subconjunto de
documentos relevantes (SDR) para un conjunto de documentos. Un SRI R; proporciona una
lista de documentos donde el SDR aparece en la parte superior de la lista. De manera similar,
otro SRI R; entrega una lista de documentos donde el SDR aparece en la parte inferior de la
lista. Al realizar una comparacion entre los dos sistemas, R; otorga una mejor precision que R,
porque el mismo SDR aparece en la parte superior. Un desafio importante y dificil para un SRI

es proporcionar la mejor precision posible.

Es posible encontrar en la literatura una gran cantidad de contribuciones relacionadas con RI,
donde se abordan diferentes perspectivas como funciones de matching?, indexaciénz?, entre

otros.

El clustering y los archivos invertidos son las estructuras de datos mas utilizadas para
construir los indices y el acceso a los documentos. Los archivos invertidos permiten una
respuesta eficiente a las consultas de palabras claves, mientras que el clustering permite crear
grupos de documentos similares. El clustering en RI se utiliza con el fin de mejorar la
eficiencia (en tiempo) y efectividad (en precisién) de los SRI. Es posible identificar dos
principales categorias de clustering: clustering estdtico y clustering post-recuperaciéon
(dindmico). El clustering estatico es la aplicaciéon tradicional del método clister en una
coleccién de documentos. En cambio, el clustering dinamico incluye informacién desde la
consulta hacia el clustering de documentos. La similaridad entre los documentos esta
relacionada con la intersecciéon entre los términos de los documentos. Normalmente, las
funciones de similaridad como Jaccard o coseno se utilizan para medir la similaridad entre los

documentos (Salton y McGill, 1983).

El clustering de documentos ha sido tradicionalmente aplicado de manera estética, a toda una
coleccion de documentos, antes de realizar la consulta (clustering estatico). Una aplicacion
alternativa del clustering es aplicar los algoritmos de clustering en linea o de manera
dindmica, esto es debido a que el nimero de documentos puede aumentar o disminuir en
cortos intervalos de tiempo, por lo que una inadecuada actualizacién o aplicacion de los

algoritmos provocaria una pérdida de informaciéon (por ejemplo documentos no

! La funcién de matching pretende estimar si un documento es relevante de acuerdo a la consulta enviada
por un usuario.
2 E| proceso de indexacién corresponde a la representacién y el almacenamiento de documentos

10



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

considerados). Es por esto que nuestra investigacién toma sentido, ya que se hace necesario
conocer el momento en que es conveniente rehacer el claster, para considerar la mayor

cantidad de documentos al responder una consulta proporcionada por un usuario.
Para este proyecto de titulo, se pudieron identificar los siguientes problemas:

1. El proceso de clustering dindmico, incluye agregar documentos después del clustering
inicial. Por lo tanto, cuando se agrega un nuevo documento a la lista, se hace necesario
analizar detalladamente como varian los pesos de cada uno de los términos de los
documentos relevantes, se realiza este proceso para generar los clisteres con los
documentos que se incorporaron.

2. Cuando los documentos son relevantes, estos documentos proporcionan términos
relevantes, que son utilizados para realizar el proceso de similaridad entre los
documentos, por lo que se hace necesario realizar una lista donde se guardaran los
términos relevantes, con el fin de utilizar esta lista cuando se incorpora un nuevo
documento.

3. Cuando hablamos de clustering dindmico, nos referimos a que por cada incorporacién
de un documento nuevo, se realiza una nueva matriz de similaridad, debido a que los

pesos de los términos varian con cada documento nuevo.

1.2 Objetivos del proyecto de titulo

El objetivo de este trabajo es mejorar la precisién de los documentos recuperados en un
contexto dindmico. Para lograr este objetivo, este trabajo realiza un andlisis profundo y una
implementacién de algoritmos de clustering, los cuales seran utilizados para realizar pruebas

experimentales y analizar los resultados obtenidos.

Para cumplir con lo mencionado anteriormente, las principales contribuciones de este

proyecto de titulo son:

1. Estudiar los conceptos envueltos en recuperacion de la informacién e identificar la
problematica de la recuperacion de documentos utilizando algoritmos de clustering en
un contexto dinamico.

2. El analisis de los principales algoritmos existentes de almacenamiento de clustering,

con el fin de utilizar estos algoritmos a través de un algoritmo en linea.

11
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3. Implementar cuatro algoritmos de clustering, los cuales seran utilizados con el fin de
comparar y obtener resultados.

4. Analizar detalladamente los resultados empiricos.
Usar un algoritmo probabilistico con el fin de simular los juicios de usuarios para el
conjunto de documentos nuevos (que se van incorporando constantemente en el

tiempo).

1.1.1 Simulacién de conjunto de documentos
Para realizar la simulacién del conjunto de documentos, se utilizara un framework propuesto

por Gutiérrez-Soto (2016), el cual permitira simular un cldster de documentos, al cual se le

pueden ir aumentando la cantidad de documentos para asi simular un contexto dinamico.

1.1.2 Clustering de documentos
Generalmente, el clustering en el contexto de RI se utiliza para almacenar documentos

(Tombros y van Rijsbergen (2004)). Sin embargo, el almacenamiento de los documentos
relevantes puede proporcionar un contexto dindmico. Por ésto, en esta investigacidn se busca
implementar y evaluar 4 algoritmos de clustering en un contexto dindmico para mejorar la

precision del clustering de documentos.

1.2 Descripcion de capitulos
Este proyecto de titulo estd compuesto de 5 capitulos (incluyendo este capitulo). A

continuacion se describe el contenido de los siguientes capitulos.

Capitulo 2: En este capitulo, se trataran algunos conceptos relacionados con la recuperacion
de la informacién, estos conceptos seran utilizados en el trabajo experimental que se
expondran en este proyecto. El propoésito es establecer una terminologia basica de los temas

que se utilizardn en los siguientes capitulos.

Capitulo 3: En este capitulo, se entregara una detallada revision de trabajos realizados
anteriormente relacionados con el clustering de documentos. Esta revisiéon tendra como
propdsito analizar los pasos del proceso de clustering. Ademas se entregaran todos los
antecedentes que sean necesarios para la aplicaciéon del clustering jerarquico de documentos

en Rl y discutir los principales aspectos del proceso de clustering que sean relevantes.

12
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Capitulo 4: En este capitulo, se realizaran y analizardn los escenarios experimentales y las
pruebas necesarias para cumplir con los objetivos, ademads, se analizardn los resultados

obtenidos en los escenarios experimentales realizando conclusiones respecto a estos.

Capitulo 5: En este capitulo, se presentaran las principales contribuciones de este proyecto,
tomando en cuenta los objetivos, ademas de las contribuciones que se pueden llevar a cabo a

futuro.

13
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CAPITULO 2

Recuperacion de la Informacion (RI)

La recuperacion de la informacién es una disciplina que se ocupa de la organizacion, analisis,
estructuracion, almacenamiento y la busqueda de la informacién. En la literatura se pueden
encontrar diferentes definiciones respecto a la recuperacion de la informacién. Una de estas
definiciones es la realizada por Baeza-Yates y Ribeiro-Neto(1999): “... el sistema de RI debe de
alguna manera interpretar el contenido de los elementos de informacién (documentos) de
una coleccién y clasificarlos de acuerdo con un grado de relevancia para la consulta del
usuario. Esta interpretacion del contenido de un documento implica extraer informacion

”

sintactica y semantica del texto del documento... De la definicién anterior, se pueden
destacar tres aspectos importantes. El primer aspecto, indica que existe un usuario el cual
tiene una necesidad de informacion, luego se tiene un conjunto de documentos los cuales son
comparados, y en ultimo lugar, una lista de documentos entregados por un SRI respondiendo
a la consulta del usuario. De manera que, el objetivo que tiene un SRI es entregar un grupo de
documentos que satisfaga la necesidad de informacién que tiene el usuario. El usuario por
medio de una consulta expresa su necesidad de buscar informacién, y esta consulta es enviada
al sistema. Luego, para procesar esta consulta, el SRI realiza una representacion interna de la
misma. Con la representacion de la consulta, se realiza la comparacién con el conjunto de
documentos. Finalmente como resultado, al usuario se le entrega una lista con los documentos
ordenados de manera decreciente por su similaridad con la consulta. Es por esto, que el
usuario puede verificar si los documentos de la lista son realmente relevantes para él, si los

documentos en la lista no son relevantes, se puede realizar una nueva consulta o reformular la

consulta dada anteriormente.

En la actualidad existen diferentes modelos de RI, donde se puede encontrar la forma en que
se realiza el proceso de matching entre consultas y documentos, asi como también, la

descripcién de como representarlos.

Los modelos mas difundidos en RI son el Booleano, Espacio Vectorial (Salton, 1971, Salton et

al,, 1975), Probabilistica (Robertson et al., 1981) y Logico (Van Rijsbergen, 1986).

El modelo Espacio Vectorial, representa documentos y consultas a través de vectores, basados

en las frecuencias de términos en los documentos. La medida de similaridad entre una
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consulta y un documento corresponde al coseno entre los términos de la consulta y los

términos del documento.

El objetivo de los primeros SRI fue la busqueda automatizada del material de bibliografico por
los usuarios, ésto con el fin de ser un apoyo a esta busqueda. Con el gran crecimiento de la
informacion disponible en formato electréonico, fue necesario ampliar los SRI en otros
ambitos. Es por esto, que en la literatura es posible encontrar una amplia gama de

investigaciones que dependen de tipos heterogéneos de informacion.

Uno de los medios mas populares que utilizan los usuarios para buscar informacién es la
World Wide Web. En el internet podemos ver reflejados los SRI como motores de busqueda
web, que indexan una gran cantidad de informaciéon y promueven un acceso a la informaciéon

de forma sencilla a los usuarios.

En la actualidad, la cantidad de trabajos enfocados en explotar las caracteristicas que
caracterizan las paginas web son multiples, entre estos tenemos la estructura HTML, las
estructuras de hipervinculos, entre otros. (Bharat y Henzinger, 1998; Kleinberg, 1999).
Broder(2002), presenta una taxonomia que clasifica las consultas en la web en tres categorias
primordiales: informativa, navegacional y transaccional. En la categoria informativa, se le
proporciona al usuario informacion relacionada con un tema en particular, esto a través de las
consultas de informacién. La categoria navegacional, es cuando los usuarios a través de la
consulta de navegacién acceden a una pagina o documento en particular. Finalmente, la

categoria transaccional aborda los servicios de localizacion con los que el usuario interactua.

2.1 Representacion de consultas y documentos

Un SRI se encarga de transformar los documentos de su forma original a una representaciéon
interna, esto se denomina indexacién. La indexacién es un proceso, en el cual, se busca
representar la informacién de la forma mas exacta posible. Para lograr este objetivo se asigna
un conjunto de caracteristicas de indexacién para cada documento. Las caracteristicas mas
relevantes de un documento corresponden a una lista de palabras que permiten discriminar
entre ellas. Estos son conocidos como términos. De hecho, un documento no sé6lo esta
representado por esta lista de términos, sino que también se accede por los términos que

perteneces a su lista. Con el fin de obtener un mayor nivel de representacion, que permita
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recuperar las unidades frasales, o el uso de métodos lingiiisticos, semanticos y basados en el
conocimiento; Las caracteristicas complejas deben estar involucradas en el proceso de

indexacién (Lewis y Jones, 1996).

Existe un proceso llamado normalizacion, el cual consiste, en proporcionar los términos
relevantes antes de la indexacidon. Por ejemplo, las palabras con altas frecuencias en el
documento (Stop-Words) no serdn consideradas en la indexacién (Rijsbergen, 1979). Las
Stop-Words son palabras conocidas como articulos (por ejemplo, el, la, los, las) y
preposiciones (por ejemplo, en por). La principal ventaja de este proceso es reducir el

volumen del texto hasta un 50%.

Cuando se realiza la comparaciéon de documentos con otros documentos se obtienen términos
que son representativos, estos términos se obtienen, haciendo el contraste entre los términos
que no son frecuentes con los términos que se hacen presente en todos los documentos. Se
utiliza el concepto de ponderacién inversa de frecuencia de documentos (IDF) para obtener
los términos representativos. Si en un documento existe un término que aparece mas
frecuentemente, entonces el peso de ese término se incrementara. Al contrario, si un término
de un documento aparece con menos frecuencia en otros documentos, entonces su peso
disminuira. Por lo tanto, para una coleccién de documentos de tamafio N, si el término i se
encuentra en n; documentos, entonces el peso idf de un término estd dado por log (nﬁl) Una
funcién de ponderacién de términos corresponde a la combinacién de los pesos tf e idf, que
comUnmente se conoce como peso tf-idf (Salton (1971)):

W, . log(Freq;j+1)
u= log(length

log()

Wij: tf —idf peso del término i en el documento j

freq;;: frecuencia del término i en el documento j
length;: longitud (en términos) del documento j

N: niimero de documentos en la coleccion

n;: numero de documentos a los que se asigna el término i
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Es importante mencionar que se ha omitido el proceso de derivacién en los experimentos
relacionados. Esto se omite porque los experimentos son construidos en un entorno ideal. Por
lo tanto, el proceso de derivacién no sera necesario. Asi mismo, las Stop-Word se descartan
porque los términos usados son términos representativos. Resumiendo, puede ser visto como

la aplicacién general del mismo proceso de detencién en todos los experimentos.

Los SRI tienen tres principales categorias de estructuras de datos utilizadas para almacenar
términos, indices lexicograficos (indices que se ordenan), estructuras de archivos en clisteres
e indices basados en el hashing. Sin embargo, las estructura de datos mas utilizada por los
motores de busqueda web (MBW) corresponden al archivo invertido (Ouksel, 2002). Esta
estructura corresponde a una lista que contiene los términos representativos de la coleccién
de documentos, por lo que los términos que pertenecen a la consulta coinciden con palabras
clave (términos) que estan en la lista. Es factible localizar inmediatamente todos los

documentos en la coleccidn que contienen esta palabra clave (Rijsbergen, 1979).

2.2 Operaciones de consulta

El objetivo principal de un SRI es proporcionar apoyo al usuario satisfaciendo la necesidad de
informacion de éste, en aquellos documentos que cumplan con esa necesidad. Para esto, el

usuario expresa sus requisitos por medio de una “consulta”.

En un SRI se puede realizar la formulaciéon de la consulta mediante el uso de operadores
booleanos. Una de las principales desventajas de los SRI booleanos es que los resultados son
poco intuitivos para usuarios no experimentados, por lo que la formulacién de una consulta
ad-hoc puede ser ineficaz (Sparck Jones y Willett, 1997a). Como consecuencia, se busca
sustituir estos sistemas por otros sistemas que proporcionan formular la consulta por medio
de un lenguaje natural sin utilizar operadores especificos. Estos sistemas se basan en la mejor

busqueda de similaridad, calculada para cada consulta y cada documento.

Las consultas se procesan antes de ser indexadas, al igual que los documentos, esto quiere

decir que, el procesamiento 1éxico y la ponderacién de términos son ejecutados por el SRI.
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2.3 Matching entre consultas y documentos

Un SRI, a través de un modelo booleano, encuentra un subconjunto de documentos del
conjunto completo de documentos, este subconjunto contiene documentos que tienen al
menos un término de la consulta enviada al SRI, que se presenta al usuario de una manera no
clasificada. Por otra parte, resulta factible considerar sistemas que tengan mejores métodos
de comparacion y entreguen el resultado de acuerdo a la puntuacion de relevancia sobre la
pertinencia del documento con respecto a la consulta. En consecuencia, un SRI proporciona

una lista de los documentos clasificados, ordenados de manera decreciente para el usuario.

En el modelo espacio vectorial (Salton y McGill, 1986), tanto las consultas como los
documentos son representados como vectores en un espacio multidimensional. La

representacion espacial corresponde a los términos indexados de la colecciéon de documentos.

1

¢ D b

v

Figura 2.1: Representaciones de documentos y consultas en el modelo vectorial.

En la Figura 2.1 se puede observar un ejemplo del modelo vectorial. En el modelo se
representa una consulta y dos documento. En el ejemplo, se puede observar que el espacio
vectorial se muestra en dos dimensiones. Por lo tanto, los términos ¢;y t; corresponden a la
dimensién. D; y D; son documentos que son representados en el espacio considerando cada
uno de los pesos del documento como coordenadas. Se le denomina pesos a la frecuencia que
tiene el término en el documento: D;=t;, t; y D,=tz. Sin embargo, la consulta Q se representa

como Q=t;, t;, t2. Los dngulos entre los vectores de D; - Qy D, — Q se presentan en la Figura 2.1

Este espacio es utilizado para definir las medidas que seran utiles para cuantificar la
similaridad entre las consultas y los documentos. El mejor match entre una consulta

particular y un conjunto de documentos corresponde al documento mas cercano con respecto
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a la consulta acorde a la medida de similaridad. En la literatura de RI se puede encontrar una
amplia gama de férmulas que son utilizadas para las medidas de distancia. Un detalle de la
mayoria de ellos se puede encontrar en libros tales como (Rijsbergen, 1979, Salton y McGill,
1986).

Para realizar la comparacion de forma sencilla de un documento con respecto a una consulta,
se debe contar el nimero de términos que existen en comun entre ellos. Asi, se puede asumir
que ambos son representados como vectores de longitud n(donde n es el nimero de términos

en la coleccion). Por lo tanto, se tiene la siguiente medida:
sim(D,Q) = Y=, D;Q; (2.1)

Esta medida se conoce como la funciéon de matching de nivel de coordinacién. En contraste,
otras medidas de similaridad pueden normalizarse de acuerdo con la longitud del documento

y la consulta.

La medida mas utilizada por los SRI corresponde a la distancia del coseno. La razén de su

popularidad se debe a la interpretacion geométrica del modelo vectorial.

> DiQ;

Jzz;l(ni)z ST (00)?2

sim(D, Q) = (2.2)

La medida del coseno consiste en una funcién que proporciona los dngulos que se forman
entre los vectores de la consulta y el documento (revisar la ecuacién 2.2), donde los rangos de
valores se encuentran entre 0 y 1, los documentos con las consulta que se encuentran en el
valor 0 forman un angulo de 90° esto quiere decir que son diferentes, al contrario, los
documentos con las consultas que se encuentran en valor 1 forman un angulo de 0, esto
quiere decir que son iguales. En la figura 2.1, los documentos D1 y D2 tienen una similaridad
igual a 0, esto, debido a que el angulo entre los dos vectores es 90°. Esto nos dice que no

tienen ningdn término en comun.
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2.4 Evaluacion de SRI

En los SRI es comun ver una gran cantidad de metodologias que se utilizan en la evaluacién de
éstos. Realizar una evaluacién implica una gran complejidad, puesto que se deben considerar
temas de diversas areas de investigacion, tales como estadistica, disefio experimental, disefio
de sistemas, entre otros. En esta seccidon se presenta un resumen de las evaluaciones con

énfasis en los aspectos principales que constituyen este proyecto.

En un proceso de RI es posible evaluar varios aspectos. Los aspectos a evaluar pueden
relacionarse con la velocidad de un SRI, el nivel de interaccion del usuario final, las interfaces
y el formato de la informacidon presentada a los usuarios. La recuperacion y la precision
corresponden a las medidas de efectividad mas utilizadas. La recuperacién es la proporcion
de los documentos relevantes que se han recuperado, mientras que la precisiéon corresponde a
la fraccién de documentos relevantes que fueron recuperados. La recuperacidn y la precisién

se pueden definir como:

numero de documentos relevantes y documentos recuperados

Precision = v
numero de documentos recuperados

numero de documentos relevantes y documentos recuperados

Recuperacion = .
namero de documentos relevantes

Generalmente, podemos ver representadas estas medidas en un rango de 0 y 1, pero también

se pueden expresar en porcentajes como en (Chowdhury, 2010).

Se hace necesario tener conocimiento del nimero total de documentos relevantes en un
conjunto para calcular la recuperacién. Sin embargo, esta medida implica una cantidad
considerable de esfuerzo y de tiempo, por lo que lo hace una medida dificil de calcular.
Ademas, los conjuntos de documentos que permiten calcular estas medidas pueden ser de
libre disponibilidad o comerciales. Mediante el uso de estas colecciones, los investigadores de
RI pueden evaluar enfoques con resultados empiricos y posteriormente utilizar los resultados

para realizar comparaciones con otros sistemas u otros enfoques.

En la figura 2.2, se puede observar un equilibrio entre el grafico de recuperacién-precision(R-
P). Esto quiere decir que la precisién y la recuperacion estan relacionados de manera inversa.
Cuando se reduce la recuperacion esto significa que aumenta la precision y viceversa. Esto se

ve reflejado en la mayoria de los textos y manuales de RI.
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Precision

Recuperacidn

Figura 2.2: Grafico de recuperacion-precision.

Cuando el conjunto de documentos aumenta constantemente, especialmente con la aparicion
de las Conferencias de Recuperacion de Texto (TREC) (Harman, 1993), las cuales contienen
miles de millones de documentos (implica el uso de muchos gigabytes de espacio en disco), se
ha vuelto casi imposible proporcionar juicios exhaustivos sobre la pertinencia de los

documentos (Tombros et al., 2002).

Para abordar este problema, se utiliza una técnica denominada pooling (Harman, 1993), que
es una técnica ampliamente utilizada y muy conocida en estos casos. Esta técnica tiene como
base la combinacién de los documentos de mayor clasificacion de varios SRI, en el cual una
consulta se presenta en cada uno de ellos. De este modo, los juicios de los usuarios son un
conjunto combinado de los SRI. Se puede deducir que, cuando los documentos relevantes
recuperados son representativos de todos los documentos relevantes disponibles en los SRI,

entonces esta técnica es efectiva (Harman, 1993).

El tipo de evaluacion visto anteriormente se basa en juicios entregados por jueces expertos,
basados en la relevancia actual. En (Schamber et al, 1990, Barry, 1994) la relevancia
corresponde a un concepto multidimensional, que implica una sola dimensién. En este
trabajo, se realizan metodologias de evaluacidn con respecto a la utilidad proporcionada por
los SRI, tomando en cuenta otras dimensiones sobre el concepto de relevancia (Borlund e

Ingwersen, 1997; Reid, 2000).

Es importante destacar que en las investigaciones de RI se extraen conclusiones de los

resultados empiricos, esto involucra considerar una gran cantidad de factores como la
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validacién estadistica de resultados empiricos, la eleccion de medidas adecuadas de
desempefio, entre otros. Para abordar estos problemas, se ha propuesto una metodologia para

obtener argumentos cientificos a partir de experimentos en RI (Keen, 1992).

2.5 Eleccion de una medida

Para el clustering de documentos, existe una gran cantidad de medidas disponibles, es por
esto que surge la necesidad de elegir la medida mas apropiada para el clustering. Van
Rijsbergen (1979), advirti6 contra el uso de cualquier medida que no esté normalizada por la
longitud de los vectores del documento bajo comparacion. También, Van Rijsbergen, Sneath y
Sokal (1973), realizaron una observacion la cual advierte que las diferentes medidas de
asociacién y distancia son monétonas unas con otras. En conclusion, un método de clustering
que depende so6lo del ordenamiento de los valores de similaridad daria resultados similares

para todas estas medidas.

Willett (1983) verifico la necesidad de normalizar las medidas de similaridad por la longitud
de los vectores de documentos. Willet, en este estudio, utiliza tres conjuntos de documentos,
cuatro medidas de similaridad (producto interno, coeficiente de Tanimoto3, coeficiente de
coseno y coeficiente de superposicion) y cinco esquemas de ponderacion de término. Como
resultado de los experimentos se pudo observar la poca efectividad de las medidas no
normalizadas y también mostraron poca variacién en la efectividad de las jerarquias
obtenidas con medidas normalizadas. Finalmente se pudo observar que la medida que obtuvo

una efectividad de recuperacién mejor a las demas, fue la medida del coeficiente de coseno.

Griffiths et al. (1984) present6 algunas pruebas adicionales de la inadecuacién de las medidas
de similaridad no normalizadas (aunque fue de manera mas bien accidental). Griffiths y sus
colegas utilizaron la distancia de Hamming y el coeficiente de Dice para medir las relaciones
entre documentos. Ambos casos fueron medidos en una serie de experimentos. Los resultados
obtenidos con la distancia de Hamming fueron significativamente inferiores a los obtenidos en
el coeficiente de Dice para todos los escenarios experimentales. A pesar de la naturaleza de los

resultados, los autores no reconocieron significativamente el efecto de normalizacién.

3 Es una de las métricas utilizadas para comparar la similaridad y diversidad de conjuntos de pruebas. Utiliza
la razdén del conjunto interceptante al conjunto de unién como la medida de similaridad. Es decir, es igual a
cero si no hay elementos que intercepten e igual a uno si todos los elementos interceptan.
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Kirriemuir y Willett (1995), aplicaron cuatro métodos de clustering y cinco medidas de
similaridad y distancia, entre estos métodos se encontraban los coeficientes coseno y Jaccard
y la distancia euclidiana normalizada. Los resultados demostraron que los coeficientes de

coseno y Jaccard dieron clisteres mas efectivos.

Rorvig (1999) hizo investigaciones las cuales tenian como objetivo comparar diferentes
medidas de similaridad entre documentos. Rorvig tenia principalmente interés en investigar
cémo un conjunto de medidas de similaridad actuaria como parte de una interfaz de
recuperacion de informacidon visual. Se seleccionaron cinco temas del TREC y los conjuntos de

documentos utilizados para cada tema comprendian entre 421 y 586 documentos TREC.

Para medir la calidad de las medidas de similaridad se defini6 separar visualmente los
documentos relevantes y no relevantes para cada tema. En el estudio se incluyeron cinco
medidas de similaridad (Dice, Jaccard, coseno, superposicion y asimetria), lo que tuvo como
resultado dos medidas con un mayor éxito y estas son la medida del coeficiente de coseno y
superposicién en la estructura de la recuperacion. Las medidas que mas se utilizan en la
medicion de proximidad entre documentos en un espacio vectorial de documentos, suele ser
el coeficiente de coseno y la distancia euclidiana. Jones y Furnas (1987) realizaron un andlisis
a una gran cantidad de medidas de similaridad, entre estas, el coeficiente de coseno. Con el
andlisis realizado observaron que la comparaciéon de documentos basada en su dngulo en un
espacio vectorial se aproxima a una comparacion que se basa en su contenido topico, debido a

que esto se expresa a través de relaciones de términos dentro del documento.

Dubin (1996) hizo una observacion en donde las medidas angulares eran mas sensibles a los
pesos relativos de los atributos, en comparacion con las medidas de distancia que son mas
sensibles a los pesos absolutos. Por otra parte, la distancia euclidiana para el clustering ha
sido criticado por Willett (1988), sefialando que con esta medida dos documentos pueden

considerarse muy similares, incluso si no comparten términos en comun.

Después de observar las medidas propuestas por distintos autores, se determiné que para
este proyecto se utilizara la medida de distancia del coseno, ya que varios autores la
consideran como una de las mejores medidas de similaridad de documentos. A continuacién

se dara a conocer mas detalladamente esta medida.

23



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

2.5.1 Medida de distancia del coseno

La medida de distancia del coseno, es la medida mas utilizada en la actualidad en los SRI. Para
esta medida se realiza una matriz la cual esta compuesta por todos los términos que se
encuentran en todos los documentos sin repetirse. Para comprender de una mejor forma esta

medida, se utilizara el ejemplo propuesto por Martinez(2004).
Si el SRI contiene los siguientes cuatro documentos:

D1: El rio Danubio pasa por Viena, su color es azul.

D2: El caudal de un rio asciende en invierno.

D3: El rio Rhin y el rio Danubio tienen mucho caudal.

D4: Si un rio es navegable, es porque tiene mucho caudal

La matriz de términos y documentos dentro del modelo del Espacio Vectorial se puede

observar a continuacion en la tabla 2.1:

Rio |Danubio| Viena | Color | Azul |Caudal |Invierno| Rhin |Navegable
D1 1 1 1 1 1 0 0 0 0
D2 1 0 0 0 0 1 1 0 0
D3 2 1 0 0 0 1 0 1 0
D4 1 0 0 0 0 1 0 0 1

Tabla 2.1. Ejemplo matriz de términos y documentos en el espacio vectorial.

Como supuesto el SRI ha eliminado las determinantes, preposiciones y verbos (“el”, “pasa”,

“por”, etc), que presentan los documentos.

Sparck-Jones, aprecié la capacidad de discriminaciéon de un término frente a otro. Esta
generalidad de un término dentro del conjunto de documentos y no en un tnico documento, y
se pensd en incentivar la presencia de aquellos términos que aparecen en menos documentos
frente a los que aparecen en todos o casi todos, ya que realmente los términos muy frecuentes
discriminan poco o nada a la hora de la representacién del contenido de un documento. Para

medir este valor de discriminacion se utiliza la medida idf (frecuencia inversa de documento).
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Asi, para la construccién de la matriz de términos y documentos, se consideran las siguientes

definiciones:

e n=Numero de términos distintos en la colecciéon de documentos.
e tf; = Numero de ocurrencias de término ¢j en el documento D; (Frecuencia del
término o tf).

e dfj=Numero de documentos que contienen el término .

e idfj=cellog (diﬂ), donde d es el nimero total de documentos (frecuencia inversa del
J

documento).
A los términos en cada documento de la matriz se le asignan pesos, los cuales se basan en la
frecuencia con que ocurren en el conjunto de documentos y en la apariciéon de un término en
un documento particular. Cuando un término aparece mas a menudo en un documento,
entonces, su peso aumenta, por otro lado si el término aparece mas a menudo en todos los
demads documentos, entonces su peso disminuye. S6lo si el término aparece en el documento,
el peso es distinto de cero. Para un conjunto de documentos grande que contiene numerosos
documentos pequeiios, es probable que los vectores de los documentos contengan ceros

principalmente.

Para calcular el factor de peso (d) de un término en un documento, se describe como la
combinacion de la frecuencia de término (tf), y la frecuencia inversa del documento (idf). Para
calcular el valor de la j-esima entrada del vector que corresponde al documento i, se emplea la
siguiente ecuacion: d;; = tf;; x idf;. El calculo de las frecuencias inversas de los términos en
los documentos y la posterior aplicacién de esta féormula sobre la matriz del ejemplo,

proporcionaria la siguiente matriz de pesos.

Calculo de frecuencias inversas:

idf(Rio) = Log (4/4) =log (1) =0
idf(Danubio) = Log ( 4/2) =log (2) = 0,301
idf (Viena) = Log (4/1) =log 4 = 0,602

idf (color) = Log (4/1) =log 4 = 0,602

idf (azul) = Log (4/1) =log 4 = 0,602
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idf (caudal) = Log (4/3) =log 1,33 = 0,124
idf (invierno) = Log (4/1) =log 4 = 0,602
idf (Rhin) = Log (4/1) =log 4 = 0,602

idf (navegable) = Log (4/1) =log 4 = 0,602

A continuacidn en la tabla 2.2 podemos observar un ejemplo de la matriz de peso de

documentos con términos:

Rio |Danubio | Viena | Color | Azul |Caudal |Invierno| Rhin |Navegable
D1| 0 0,301 | 0,602 | 0,602 | 0,602 0 0 0 0
D2| 0 0 0 0 0 0,124 | 0,602 0 0
D3| 0 0,301 0 0 0 0,124 0 0,602 0
D4| 0 0 0 0 0 0,124 0 0 0,602

Tabla 2.2. Ejemplo matriz de peso documentos con términos.

Luego de calcular los pesos de cada término, se da paso a calcular la similaridad que existe
entre cada uno de los documentos (D1, D2, D3, D4). Para calcular la similaridad entre los
documentos se utiliza la medida de distancia del coseno. El modo mas sencillo de obtener la
similaridad es por medio del producto escalar de los vectores (es decir, multiplicando los
componentes de cada vector y sumando los resultados). Continuando con el ejemplo anterior

a continuacion se realiza el calculo de las similaridades:
Calculo de similaridades:
Sim (D1,D2) = 0*0 + 0,301*0 + 0,602*0 + 0,602*0 + 0,602*0 + 0*0,124+0*0,602+ 0*0 + 0*0 =0

Sim (D1,D3) = 0*0 + 0,301*0,301 + 0*0,602 + 0*0,602 + 0*0,602 +0*0,124 + 0*0 + 0*0,602 +
0*0=0,09

Sim (D1,D4) = 0*0 +0*0,301 + 0*0,602 + 0*0,602 + 0*0,602 + 0*0,124 +0*0+ 0*0 + 0*0,602 = 0

Sim (D2,D3) = 0*0 + 00,301 + 0*0 + 0*0 + 0*0 + 0,124*0,124 + 0*0,602 + 0*0,602 + 0*0 =
0,15376
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Sim (D2,D4) = 0*0 + 0*0 + 0*0 + 0*0 + 0*0 + 0,124 * 0,124 + 0*0,602 + 0*0 + 0*0,602 =
0,15376

Sim (D3,D4) = 0*0 + 00,301 + 0*0 + 0*0 + 0*0 +0,124*0,124 + 0*0 +0*0,602 + 0*0,602 =
0,15376

En los calculos de la similaridad entre documentos, se considera que la similaridad entre los
mismos documentos es 1, por ejemplo entre D1 y D1, ademas la similaridad entre D1y D2 es

la misma que D2 y D1 por lo que no es necesario volver a calcular el resultado.

Con los valores de similaridad obtenidos entre todos los documentos, se realiza la

construcciéon de la matriz de similaridad, la cual se muestra a continuacién en la tabla 2.3:

D1 D2 D3 D4
D1 1 0 0,09 0
D2 0 1 0,15376 0,15376
D3 0,09 0,15376 1 0,15376
D4 0 0,15376 0,15376 1

Tabla 2.3. Ejemplo matriz de similaridad entre documentos.
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CAPITULO 3

Clustering de documentos para la RI

El andlisis de clister es una técnica estadistica multivariable que permite identificar los
grupos o clusteres que sean similares entre si, ésto en un espacio que es tipicamente
multidimensional. Los objetos son agrupados de tal manera que los objetos del mismo grupo
son similares entre si y disimiles a los objetos de otros grupos (Gordon, 1987). Agrupar
objetos es una tarea realizada por los seres humanos durante miles de afios (Willett, 1988;
Kural, 1999), y en las ultimas décadas se ha ido automatizando debido a los avances de la

tecnologia (Willett, 1988).

Es comun que exista una confusién con respecto al uso de los términos en analisis de cluster y
clasificacion. Watanabe (1969) y Willett (1988), entre otros autores, han hecho distinciéon
entre estos dos conceptos. Para la tarea de clustering es necesario agrupar los objetos,
definiendo un conjunto de propiedades en clases de acuerdo con la intensidad de relaciones
que existe entre los objetos (esto quiere decir, que las clases tienen que ser descubiertas). Por
otro lado, la tarea de clasificacién, primero ubica un conjunto de objetos de muestra en
algunas clases (generalmente de forma manual), luego se debe esperar que las nuevas
muestras se ubiquen en las clases existentes imitando la clasificacién demostrada en la etapa
de entrenamiento. Sin embargo, debe tenerse en cuenta que en la literatura inicial, cuando se
utilizaba la tarea de clasificaciéon se debia asignar objetos a los cldsteres, y el diagnéstico
implicaba la tarea de asignar un nuevo objeto entrante a uno de los clisteres existentes
(Jardine y Sibson, 1971). Durante los afios la terminologia ha ido cambiando, en especial en el
area de RI. Es por esto que en este proyecto no se considera el término de clasificacién como

una alternativa del clustering.

Las técnicas de andlisis de clustering han sido aplicadas durante mucho tiempo a campos
cientificos como la biologia, ciencias médicas (psiquiatria, patologia), ciencias sociales
(arqueologia, sociologia, criminologia), ciencias de la tierra (geografia, geologia) y ciencias de

la ingenieria (reconocimiento de patrones, cibernética) (Anderberg, M.R., 1973).

Las aplicaciones especificas de andlisis de clustering cuentan desde clustering de estructuras

de ADN para el andlisis de expresién genética (Hartuv et al,, 1999), hasta el clustering de un
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simple whisky de malta basado en caracteristicas como fermentacion, dulzura, entre otros
(Wishart, D., 1998). En RI, se ha utilizado el analisis de cldster en el clustering de documentos
y en clustering de términos. El clustering de términos, se basa en la idea de realizar la
agrupacion con los documentos en que los términos se repiten, y permite que cada término en
un documento o consulta sea reemplazado por la representacion (es decir, colecciéon de
términos de indexacién) que determina a que grupo pertenece el término. El clustering de
términos se aplica en areas que incluyen la expansion de la consulta (Sparck Jones, 1971,
Minker et al, 1972, Van Rijsbergen et al, 1981), la construcciéon automatica del tesauro*
(Crouch & Yang, 1992) y la unién del tesauro (Amba et al. 1996). Peat y Willett (1991)

plantea preguntas sobre el uso de datos efectivo de la co-ocurrencia de palabras claves.

El clustering de documentos opera principalmente sobre la base de la similaridad entre los
documentos. La cantidad de términos que existen en comun entre un par de documentos es lo
que indica tipicamente la similaridad entre este par de documentos. Segin Van Rijsbergen
(1979), uno de los investigadores que por primera vez sugirieron el uso del clustering
automatico para RI fue Good (1958). La forma tradicional de aplicar el clister de documentos
es en forma estatica, con una coleccion completa de documentos, antes de consultar
(clustering estatico). Una alternativa para agrupar documentos, es responder a una consulta,
agrupando so6lo los documentos que han sido recuperados por el SRI respondiendo a esta
consulta (clustering dinamico) (Preece, 1973). En clustering dindmico, puede ocurrir que los
grupos de documentos resultantes sean diferentes para diferentes consultas. En el clustering
de documentos existen dos grandes tipos de clustering que se utilizan principalmente en RI,

estos son aglomerativos y jerarquicos.

En el método aglomerativo se organizan K clasteres los cuales contienen un conjunto de N
documentos en total, donde K se especifica a priori o se determina como parte del método de
clustering. Los métodos aglomerativos cuentan con requisitos computacionales bajos,
tipicamente en el orden de O(N) a O(NlogN)(en tiempo) para el clustering de N documentos
(Willett, 1988). Esto tuvo como consecuencia que en el primer periodo de investigacién en el
clustering de documentos, los métodos aglomerativos fueron favorecidos, ya que ofrecian el

potencial de aumentar la eficiencia de un SRI (Rocchio, 1966; Salton, 1971).

4 El tesauro es una clase de diccionario que contiene relaciones entre una gran cantidad de palabras que se
vinculan de manera directa con un término que se consulta.
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En el método aglomerativo la idea principal es elegir una particion inicial de los documentos,
para posteriormente, modificar las pertenencias de los clisteres y asi obtener una mejor
particion® (Anderberg, 1973). El numero de particiones posibles de N documentos en K
clusteres (especialmente para grandes valores de N) hace que una enumeraciéon completa sea
dificil (Willett, 1988), por lo tanto una solucién 6ptima es imposible. Es por esto que para
encontrar una solucién aproximada se utilizan métodos heuristicos. En resumen, los métodos
aglomerativos sufren en una base tedrica, ésto debido a que en la mayoria de los casos
requieren para su experimentacion un gran numero de pardametros determinados
arbitrariamente, ademas éstos pueden depender del orden en que se procesan los

documentos (Salton & Amp; Wong, 1978, Willett, 1988).

En este proyecto se utilizara el método de clustering jerarquico, uno de los métodos mas
utilizado en la agrupaciéon en RI (Willet, 1988). Jardine y Sibson (1971), Salton y Wong (1978)
y Van Rijsbergen (1979) identificaron tres principales fortalezas de los métodos jerarquicos.
En principio, teéricamente estos métodos son mas atractivos, porque estos no dependen del
orden en que son procesados los documentos. En segundo lugar, del conjunto de documentos
se derivara una sola clasificacion. Y por ultimo, estos métodos pueden presentar pequefios
cambios en los vectores originales de los documentos y esto tendra como resultado pequefios

cambios en las jerarquias resultantes, lo que lo hace un método estable.

3.1 Representacion de documentos

Para comenzar con el proceso de clustering, es necesario determinar el nimero y el tipo de
variables que describen los documentos. En un espacio N-dimensional se puede ver
representados los documentos por un vector, donde el niimero de términos corresponden a N,
estos términos forman el vocabulario de indexacién de la base de datos. En la literatura es
comuUn ver que los términos se han utilizado como caracteristicas de indexacion para
clutering. Recientemente, Hatzivassiloglou et al. (2000) y Maarek et al. (2000), han
aumentado las representaciones de documentos con unidades frasales empleando diferentes
niveles de analisis lingiiistico. Tomando en cuenta lo anterior, surgen dos cosas importantes,
que términos se eligen para representar un documento, y como se evaliia la importancia

relativa de estos términos para propositos de clustering.

> Una forma tipica de decidir la pertenencia a un clister es minimizando una funcién de costo. Por ejemplo,
el método popular K-means (Kaufman & Rousseeuw, 1990) se basa en minimizar la funcién de suma de
cuadrados.
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3.2 Medicion de la relacion entre documentos

Cuando se obtiene un conjunto de documentos, es necesario establecer una representacion
adecuada para éstos, para posteriormente medir la similaridad existente entre todos los pares
de documentos pertenecientes a este conjunto. Para lograr este objetivo, existen una gran
cantidad de medidas que calculan la similaridad entre los objetos. Sneath y Sokal (1973)
clasifican dichas medidas en cuatro clases principales: asociacion, disimilaridad, probabilistica
y coeficientes de correlacion. Debido a que las dos ultimas clases de medida en clustering han
sido limitadas, la mayoria de la literatura se refiere a la asociacién (o similaridad) y

disimilaridad.

En el analisis de clustering se utiliza una gran cantidad de medidas de similaridad. Cormack
(1971), Anderberg (1973), Sneath y Sokal (1973), Hubalek (1982), Kaufman y Rousseeuw
(1990), entre otros proporcionan discusiones detalladas sobre el uso de tales medidas en el
andlisis de clasteres. En particular, para el contexto de clustering de documentos, los
coeficientes mas utilizados se pueden encontrar en (Van Rijsbergen, 1979, Salton y McGil],
1983, Willett, 1988, Ellis et al., 1993). Para poder discutir respecto al efecto que puede tener
alguna de estas medidas en particular el clustering de documentos, primero serd necesaria

una definicion formal de estas medidas.

3.2.1 Definicion Formal

Para la siguiente definicién se asumird que los documentos corresponderan a vectores en un
espacio N-dimensional, N corresponde a la cantidad de términos de indexacién. Suponemos
que un documento x; contiene N términos de indexacién que se representan por binarios o

por pesos reales: x; = (x1, %5, ..., Xp)-

Si la cantidad de documentos para agrupar es X, entonces un coeficiente de distancia es una
funcién d: X x X = R, donde el conjunto de niimeros reales no negativos corresponde a R. Tal

funcién d, en general, satisface los siguientes axiomas:
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Reflexividad: d (x,x) =0
Simetria: d (x,y) =d (y, x)
Desigualdad triangular: d (x,y) <d (x,z) +d (z,y)

Donde los documentos x, y, z pertenecen al conjunto X. Una funcién de distancia que satisface
estos tres axiomas es una funcién métrica. Una funcién ultramétrica 6 es aquella que satisface

los dos primeros axiomas y: A (x,y) <max [d (%, z), d (z, y)] (Diday & Simon, 1976).

Una medida de similaridad s también puede definirse como una funcién s: X x X = R. Una
funcién de similaridad s es métrica si satisface los axiomas de reflexividad y simetria, y

ademas:
s(x,¥)s(y, z) < [s(x,y¥) +s(y, z)]s(x, z) (Theodoridis & Koutroumbas, 1999)

Generalmente, los valores de similaridad y distancia caen en el rango entre 0 y 1. Cuando el
valor sea cercano a 1 entonces la similaridad entre los documentos sera mas alta. Para la
funcién de distancia, mientras mas pequefio sea el valor de la funcién, entonces los
documentos son menos similares entre si. En esta seccién consideraremos la medida de

similaridad.

Xy Xa X3 Xy g
xj 1

w | 06

% | 04 OB 1

Xy 0.1 05 0.7 1

% | 0.1 02 02 03 1

Figura 3.1. Una matriz de similaridad.

Si se tiene N documentos, entonces la matriz sera de NxN para almacenar los valores de
similaridad entre los documentos, esta matriz corresponde a S(X). La matriz resulta ser una
matriz triangular, donde §;; es la medida de similaridad que existe entre el documento x; y el
documento x;. En la diagonal de la matriz se pueden observar los valores maximos de
similaridad que existen entre los documentos, esto debido a que la interseccion corresponde a

los mismos documentos. También, es importante notar que las funciones de similaridad son
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simétricas (S;; = S;), para calcular todos los pares de asociaciones de documentos se requiere

Nx(N—1)
2

de operaciones, como consecuencia el calculo de similaridad es independiente y

computacionalmente caro para un gran conjunto de datos O(N?) (en tiempo). En la figura 3.1
se puede observar una matriz de 5x5. Debido a que la matriz es simétrica s6lo se consideran

los valores que se encuentran por debajo de la diagonal.

Con el fin de hacer calculos mas eficaces de similaridad para una gran cantidad de
documentos Croft (1977), propuso un método para el calculo de coeficientes basado en una
estructura de indices invertidos. Este tipo de estructura sirve para determinar qué
documentos no tienen términos en comun con otro documento, y asi, evitar los coeficientes

entre ese par de documentos, ya que, su similaridad seria igual a cero.

3.3 Método de clustering jerarquico

Un método de clustering jerarquico es una descomposicién jerarquica de una coleccion de
datos, lo cual forma un dendograma o arbol, que divide el conjunto de datos en conjuntos cada

vez mas pequefios.

Si se tiene un conjunto de documentos el cual esta representado por X, que se agrupan X =
{x1, %3, ..., X, }. Los documentos son representados por vectores n-dimensional, donde cada

dimension es un término de indexacion.

Un clustering de X en m conjuntos de documentos se puede definir como R = {C4, C5, ..., Cn},

de tal forma que se cumplan las siguientes condiciones:

e Cada cluster C; debe contener al menos un documento: C; # @,i=1,...m
¢ Todos los clisteres unidos corresponden al conjunto X =U%, C; = X

¢ Dos clusteres no tienen documentos en comun: C; N G = Q,i+j, i,j=1,...m

Se dice que un agrupamiento R; que contiene k clisteres est4 anidado en el agrupamiento R,
que contiene clusteres r<k, si cada cldster en R; es un subconjunto de un clister en R, y al
menos un clister de R; es un subconjunto propio de R; (Theodoridis y Koutroumbas, 1999).

Por ejemplo, el cluster R; = {{x1, X3}, {xa}, {X2, X5}} esta anidado en R, = {{x1, x3, x4}, {X2, X5}}. Por
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otro lado, R1 no estd anidado dentro de Rz = {{x1, x4}, {x3}, {X2, Xs5}} (ejemplos tomados de

Theodoridis y Koutroumbas (1999)).

Los métodos jerarquicos pueden distinguirse si son basados en conceptos de teoria de
matrices o en conceptos de teoria de grafos (Anderberg, 1973; Theodoridis & Koutroumbas,
1999). Esta seccion trata de métodos que son basados en la teoria de matriz, esto debido a que

son los métodos mas utilizados en la RI (Willet, 1988).
Generalmente el procedimiento que siguen los métodos jerarquicos es el siguiente:

1. Determinar las similaridades entre los documentos.

2. Formar un claster de los dos objetos mas cercanos.

3. Redefinir la similaridad entre el clister nuevo con los demas objetos, sin alterar
las demas similaridades.

4. Repetir los pasos 2 y 3 hasta que todos los objetos se encuentren en un clister.

En general los diferentes métodos aglomerativos que existen, se diferencian en la forma en
que se implementa el proceso namero 3. En cada paso t del proceso de clustering, la matriz de
similaridad que inicialmente es de tamafio NxN, se convierte en (N-t) x (N-t). La matriz S¢(X)
de la etapa t del proceso se deriva de la matriz Si.1(X), anulando las dos filas y columnas que
corresponden a los nuevos documentos fusionados, y se afiade una nueva fila y columna que
tiene las nuevas similaridades que se formaron a partir de los documentos fusionados y con

todos los documentos que no fueron afectados.

Al aplicar un método de clustering jerarquico, se pueden representar sus resultados en forma
de un dendograma (Jardine & Sibson, 1971) (Figura 3.2). Un dendograma corresponde a un
arbol con niveles numéricos que estan asociados a sus ramas. Los valores numéricos que se
observan en la figura 3.2 corresponden al nivel de similaridad en los que se forman los
clusteres. En cualquier nivel de similaridad, se puede trazar una linea perpendicular al eje de
similaridad. De esta manera, cada rama del arbol que se corta por la linea, representa un
claster que consiste en elementos en el subarbol con raiz en esa rama. En el nivel mas bajo de

similaridad, todos los documentos estan en un solo clister.
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Figura 3.2. Dendograma de similaridad.

Existe una gran cantidad de lecturas, las cuales ofrecen una vision detallista sobre los aspectos
de eficiencia de los diversos métodos de clustering. Es importante sefialar que la eficiencia
realmente es una propiedad del algoritmo que implementa el método de clustering (Jardine &
Sibson, 1971). Van Rijsbergen (1979) sefial6 que en ocasiones es util distinguir el método
claster de su algoritmo, pero también sefialé que en el contexto de RI esta distinciéon es menos

importante.

A continuacién en los siguientes parrafos se presentaran cuatro algoritmos de clustering
jerarquicos los cuales han sido investigados mas ampliamente en investigaciones de RI. Estos

cuatro algoritmos corresponden a Single link, Complete link, Average link y Ward's.

3.3.1 Single Link

En el algoritmo Single Link, dos cldsteres son similares si la similaridad entre todos los pares
de documentos es alta, de tal manera que un documento se encuentra en un clister y el otro
documento en otro clister (Voorhees, 1985a). Como ejemplo, si se tiene un clister i y un
claster j que se han unido, entonces la similaridad entre un nuevo cluster (denotado por p) y

otro clister (denotado por r) se determina de la siguiente forma: Sp, = max(S;-Sj).

Single link es denominado de esta manera, puesto que los clisteres son unidos en cada etapa
por el par de objetos mdas cercanos entre ellos. Para cualquier clister formado por este
algoritmo, cada objeto del clister es mas similar a otro objeto del mismo clister. Asi mismo,

cualquier objeto que no se encuentra en el mismo clister, es menos similar.
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Consecuentemente, cada documento debe estar en el mismo claster con el documento mas

cercano (mas similar).

El algoritmo Single Link posee una caracteristica que tiende a formar clusteres alargados con
poca cohesién interna, un efecto denominado encadenamiento (Jardine & Sibson, 1968).
Jardin y Sibson ven el efecto de encadenamiento como una descripciéon de lo que hace el
método en términos de teoria de grafos. Hartigan (1975) describe que los clasteres
producidos por el algoritmo Single Link “son famosamente encadenados en formas alargadas,
donde objetos muy separados estan unidos entre si por una cadena de objetos cercanos”.
Ademas, si los clasteres son largos con altas densidades de objetos dentro de cada grupo,

entonces el algoritmo Single Link sera mejor que el resto de los algoritmos jerarquicos.

Van Rijsbergen (1971) propuso una implementacion del algoritmo de Single Link que tiene

0O(N2) (en tiempo) de requisitos de almacenamiento y espacio.

3.3.1.1Ejemplo algoritmo Single Link

Para comprender de mejor manera el método Single link se mostrara a través de un ejemplo.
En la figura 3.1 de este capitulo se observa una matriz de similaridad, la cual es utilizada como

base para el siguiente ejemplo.

En la figura 3.3a se observa que los documentos que poseen una mayor similaridad son
{x3,x,} con un puntuacién de 0.8. Por lo tanto, se convierte en el primer par de documentos
en juntarse formando el cluster x; 3. Luego, en la figura 3.3b se observa una matriz la cual es el
resultado de la matriz 3.3a, donde se unieron las filas y columnas de los documentos x, y x3,y
se inserto un fila y columna del cluster formado recientemente x, 5. Debido a la union de los
documentos mas similares, los valores de similaridad en la matriz 3.3b fueron actualizados, de
tal forma que la similaridad entre el nuevo cluster x, 3 y cada uno de los documentos x4, x4, Xs,

es el maximo de las similaridades.

En la etapa que sigue la similaridad mas alta que se observa es entre el documento x, y el
cluster x, 3 con una puntuacion de 0.7 en la matriz 3.3b. Al igual que en la iteracion anterior,

la matriz 3.3c deriva de la matriz 3.3b, y el algoritmo continta uniendo el par de documentos,
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o clusteres, que contenga la similaridad mas alta hasta que finalmente queda un solo cluster.

Finalmente la matriz de similaridad queda con solo dos objetos (x1 y x; 3 45)-

X X3 X3 X X5 Xy Ay Xy X Xy X234 X5
X 1 x; 1 X; 1
x | 06 1 X3 | 06 1 X334 | 0.6 |
x; (04 08 1 x |01 0.7 1 X5 0.1 0.3 1
x; (01 05 07 1 xs (01 02 03 1
xs |01 02 02 03 1
(3.3a) (3.3h) (3.3¢)

Figura 3.3. Transformacion de la matriz de similaridad mediante la aplicacion del algoritmo

Single Link.
03k

e

07

T
1

X X XN X X

Figura 3.4. Dendrograma de similaridad para el ejemplo.

Se puede observar en la figura 3.4 el dendograma de similaridad que resulta luego de aplicar
el algoritmo de Single Link a la matriz de similaridad de entrada. Sélo los niveles de
similaridad en los que se forman los grupos en el ejemplo se muestran en la Figura 3.4. En el
nivel de similaridad 0 sélo hay un cluster presente, todo el conjunto de documentos. Los otros
tres algoritmos de clustering se pueden aplicar a través de una estrategia de actualizacion

diferente de la matriz de similaridad.

3.3.2 Complete Link

El algoritmo Complete Link es una definicién completamente opuesta al algoritmo de Single
Link, puesto que la similaridad entre dos clisteres es el minimo de las similaridades entre

todos los pares de documentos, de tal forma que un documento del par esta en un claster y el

37



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

otro documento en otro cliuster. Como ejemplo, si se tiene agrupado el claster i y el claster j
entonces la similaridad entre el nuevo clister p y otro cldster r se determina de la siguiente

forma: S, = min(S;, Sjy).

En el algoritmo Complete Link, los clisteres que se forman tienden a ser mas pequefios y
estrechamente unidos, ésto se debe a la forma en que son unidos, todo lo contrario al
algoritmo Single Link. Este algoritmo se diferencia del Single Link, debido que la similaridad
minima que existe entre los documentos que pertenecen a un mismo clister nunca puede
llegar a ser cero. En el algoritmo complete link puede ocurrir que el vecino mas cercano de un
documento se encuentre en un clister diferente, sin embargo, los vecinos mas cercanos

mutuos estaran siempre en el mismo cldster (Voorhees, 1985).

3.3.3. Average Link

En el algoritmo Average Link la similaridad entre dos clisteres es la media de las
similaridades entre todos los pares de documentos, de esta forma un documento del par

pertenece a un cluster y el otro documento a otro cluster.

Los clusteres formados por el algoritmo Average Link no son tan alargados como los del
algoritmo Single Link, ni tan ajustados como en el algoritmo de Complete Link. Las
similaridades en el algoritmo Average link se basan en un promedio. Es debido a esto que no
se pueden deducir las similaridades minimas o maximas entre los documentos de un cldster

(Voorhees, 1985).

Sneath y Sokal (1973), afirmaron que el algoritmo Average Link es el mejor de los métodos

jerarquicos.

3.3.4. Ward’s

De acuerdo al algoritmo propuesto por Ward’s (1963), la unién entre clisteres se elige para
minimizar una funcién objetivo la cual demuestra el interés que tiene el investigador en un

problema en particular.

38



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

Este algoritmo fue ilustrado como una funcién objetivo de suma de errores de cuadrados. Por
otro lado Wishart (1969) demostr6é que el algoritmo de Ward puede implementarse por
medio de la actualizacién de una matriz de distancias euclidianas cuadradas entre los

centroides de los grupos.

En el algoritmo Ward se define un cldster como un grupo de documentos de tal forma que la
suma de errores de cuadrados de distancias euclidianas entre documentos de cada claster es
minima. Los cldsteres producidos por este algoritmo tienden a ser aproximadamente del

mismo tamafio (Milligan et al., 1983).
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CAPITULO 4

4.1 Algoritmo en linea

Para comprender de una mejor manera los experimentos que se realizaran en la primera
parte de los escenarios experimentales con respecto a la precisidn, es necesario comprender

el funcionamiento de un algoritmo en linea.

Un algoritmo en linea es capaz de ejecutarse sin necesidad de disponer de todos los datos de
entrada al inicio de su ejecucién, esto quiere decir que puede trabajar a medida que va
recibiendo los datos de entrada. Sin embargo, como un algoritmo en linea no conoce toda la
informacién al inicio de su ejecucién, encontrar un éptimo resulta imposible. Es por esto, que
para saber si un algoritmo en linea es competitivo se utiliza una constante ¢, donde la
competitividad = ¢ * Optimo. Un ejemplo conocido de un algoritmo en linea es el ejemplo de

aprender a esquiar.

Supongamos que aprender/arrendar el equipamiento cuesta $x al dia y comprarlo cuesta $y.
Ademas, y = cx para un entero ¢ > 1 (para simplificar). La persona no sabe si le gustara el

nuevo deporte y al final de cada dia decidira si arrienda o compra.

El 6ptimo es cuando se sabe cuantos dias se usara el equipamiento. Supongamos que son t

dias

Si tx < y, conviene arrendar

Si no comprar (tx = y)

(Sitx =y =>t = c, cuesta lo mismo arrendar o comprar)

A continuacién se puede observar por medio de la figura 4.1 un grafico del ejemplo del 6ptimo

de aprender a esquiar:
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Costo

¥ — - - — Optimo

b
-

Dias

A - - - = =

Figura 4.1. Grafico ejemplo aprender a esquiar.

y

Supongamos que arrendamos hasta que ¢ = > arriendos, y luego compramos si decidimos

seguir aprendiendo a esquiar (dia c+1).

A continuacién se puede observar por medio de la figura 4.2 un grafico del ejemplo del dptimo

v/s en linea de aprender a esquiar:

A
Costo
F------- En linea
I
|
1
Yi-—-- i Optimo
L
| 1
| |
1 1 }
¢ Dias

Figura 4.2. Grafico ejemplo 6ptimo v/s en linea.

1, t<c

2 t>c , con t = Dias.

Competitividad = {
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Supongamos que ahora arrendamos hasta K dias y luego compramos (antes tenfamos
K =c).
Luego en la figura 4.3 se puede observar el grafico del peor caso del ejemplo aprender a

esquiar:

Costo

Kes¥ -— - —T-- Peor caso

Dias

Figura 4.3. Grafico ejemplo peor caso aprender a esquiar.

Ningtn valor de K puede tener competitividad 1. (Basta con escoger t = k+1)

. kx+y kx+y
Competitividad = Max( y )
k=0t=1=>t=c=>2

sino si kx <y tenemos que

kx+y

>2 (k=t)

kx +y

si kx >y entonces =2

Entonces ningin algoritmo deterministico tiene ¢ <2 => usar kc es dptimo. Pero un
deportista “extremo” no es tan conservador, asi que decide usar un algoritmo aleatorio y en
ese caso la competitividad estara basada en el promedio sobre los algoritmos y no el peor

Caso.
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Sea A; el algoritmo que arrienda i-1 dias y compra e i-ésimo dia, sea ; la probabilidad de usar

A (i=1).

Supongamos que la competitividad promedio de todas las A; sea a lo mas a. Entonces,

tendremos que escoger la distribucion m tal que:
Costo (enlinea) < atx ..t <c

Costo (en linea) < ay ..t > ¢

Costo (en linea) = Z m; costo(A;) = z (i —Dx+y)

i1 i1

Resolviendo el sistema de ecuaciones para la igualdad tenemos

c c—1

a—1, c i _ o
— { ( ) , i=1..c(Geométrica)
L
0, i>0

Pero

1
Z m=1=>a= = + 1 (este es lo mejor caso posible)
: )> .

(En este caso c puede ser real y el tiempo es continuo)

Sic=2=> a= % < 2 (Mejor que el caso deterministico)
1 c
Sic—>00,(1+—) - e
c-1

~ 1.58

*“= e—1

Asiquea <2 Vc
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4.1.1 Pseudocodigo algoritmo en linea

En este proyecto se implementé un algoritmo en linea, el cual tiene como propdsito mejorar la

precision de un conjunto de documentos. Con el algoritmo implementado se logra determinar

la cantidad de documentos nuevos necesarios para que la precision aumente y se determine

cuando rehacer el claster. Para comprender de una forma mas clara el funcionamiento de este

algoritmo se implemento un pseudocdédigo que se mostrara a continuacion:

Definicion de funciones:

44

generarDocumentosAntiguos: Esta funciéon recibe como pardmetro de entrada el
conjunto de términos antiguos, a partir del cual se genera el conjunto de documentos
antiguos.

generarDocumentosNuevos: Esta funcién recibe como pardmetro de entrada el
conjunto de términos antiguos y el conjunto de términos nuevos. Cada documento
nuevo que genera la funcion estd compuesto por un 66% de términos antiguos y un
33% de términos nuevos.

generarConsultas: Esta funcién recibe como parametro de entrada el conjunto de
documentos antiguos. La funcién retorna las consultas construidas a partir de este
conjunto.

aplicarConsultaADocumentos: Esta funcion recibe como parametro una consulta y un
conjunto de documentos. La funcién retorna los documentos mas similares a la
consulta ordenados del mas similar al menos similar.

distribucionZeta: Esta funcién recibe como parametro de entrada los documentos
recuperados al aplicar una consulta. La funcién retorna la relevancia para cada uno de
los documentos antiguos recuperados, retornando 1 si el documento es relevante y 0
sinolo es.

agregarDoc: Esta funcién recibe como parametro un documento relevante recuperado
al aplicar una consulta y una lista de documentos relevantes. La funcion verifica si el
documento relevante estd dentro de la lista de documentos relevantes, si no se
encuentra en la lista, entonces lo agrega.

calcularPrecision: Esta funcion recibe como parametro de entrada la relevancia de los
documentos recuperados al aplicar una consulta sobre un conjunto de documentos. La

funcidén retorna la precision calculada.
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- extraerTerminos: Esta funcién recibe como parametro de entrada los documentos
antiguos relevantes. La funcién retorna los términos que se encuentran en los
documentos relevantes.

- porcentajeTerminosRelevantes: Esta funciéon recibe como pardmetro de entrada un
documento nuevo y la lista de términos relevantes. La funcién retorna el porcentaje de
términos relevantes presentes en el documento nuevo.

- algoritmoProbabilistico: Esta funcién recibe como parametro de entrada los
documentos recuperados al aplicar una consulta sobre la lista de documentos unidos.
La funcidn retorna la relevancia para los documentos recuperados, retornando un 1 si
el documento es relevante y un 0 si no lo es. Este algoritmo mantiene la relevancia de
los documentos antiguos (obtenida por medio de la distribucién Zeta) y aplica sobre
los documentos nuevos un algoritmo probabilistico con el fin de simular los juicios de

usuarios.

Definicién de conjuntos y variables:

Sea terminosAntiguos un conjunto de términos antiguos.
Sea terminosNuevos un conjunto de términos nuevos.

Sea documentosAntiguos un conjunto donde se almacenan documentos antiguos, donde

inicialmente documentosAntiguos = @.

Sea documentosNuevos un conjunto donde se almacenan documentos nuevos, donde

inicialmente documentosNuevos = @.
Sea consultas un conjunto donde se almacenan consultas, donde inicialmente consultas = @.

Sea documentosRecuperados un conjunto donde se almacenan documentos antiguos
recuperados al aplicar una consulta sobre el conjunto documentosAntiguos, donde

inicialmente documentosRecuperados = @.

Sea relevanciaDocumentosAntiguos un vector donde se almacena la relevancia de los
documentos recuperados al aplicar una consulta sobre el conjunto documentosAntiguos,

donde inicialmente relevanciaDocumentosAntiguos = @.
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Sea documentosRelevantes un subconjunto de documentosAntiguos, donde inicialmente

documentosRelevantes = @.

Sea precisionAntiguaParcial un vector donde se almacena la precisiéon de los documentos

antiguos para cada consulta, donde inicialmente precisionAntiguaParcial = @.

Sea listaTerminosRelevantes un conjunto donde se almacenan términos relevantes, donde

inicialmente listaTerminosRelevantes = @.

Sea subconjuntoDocumentosNuevos un subconjunto donde se almacenan documentos nuevos
que tienen una cantidad de términos relevantes >= 50%, donde inicialmente

subconjuntoDocumentosNuevos = @.

Sea listaDocumentosUnidos un conjunto donde se almacenan documentos antiguos y

documentos nuevos, donde inicialmente listaDocumentosUnidos = @.

Sea documentosRecuperadosUnidos un conjunto donde se almacenan documentos antiguos y
nuevos recuperados al aplicar una consulta sobre el conjunto listaDocumentosUnidos, donde

inicialmente documentosRecuperadosUnidos = @.

Sea relevanciaDocumentosUnidos un vector donde se almacena la relevancia de los
documentos recuperados al aplicar una consulta sobre el conjunto listaDocumentosUnidos,

donde inicialmente relevanciaDocumentosUnidos = @.

Sea precisionNuevaParcial un vector donde se almacena la precision de los documentos

unidos para cada consulta, donde inicialmente precisionNuevaParcial = @.
Sean i, j variables enteras.

Sean porcentaje, precisionAntigua, precisionNueva variables Reales.
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1 terminosAntiguos;

2 terminosNuevos;

3 documentosAntiguos <- generarDocumentosAntiguos(terminosAntiguos);

4 documentosNuevos <- generarDocumentosNuevos(terminosAntiguos, terminosNuevos);
5 consultas <- generarConsultas(documentosAntiguos);

6 for i <- 1 to i <= consultas.length do

7 documentosRecuperados <- aplicarConsultaADocumentos(consultas[i],documentosAntiguos);
8 relevanciaDocumentosAntiguos <- distribucionZeta(documentosRecuperados);

9 for j <- 1 to j <= documentosRecuperados.length do

10 if relevanciaDocumentosAntiguos[i] = 1 then

11 documentosRelevantes <- agregarDoc(documentosRecuperados]i],

documentosRelevantes);

12 ifEnd

13 forEnd

14 precisionAntiguaParcial <- calcularPrecision(relevanciaDocumentosAntiguos);
15 forEnd

16 listaTerminosRelevantes <- extraerTerminos(documentosRelevantes);

17 fori <- 1 to i <= documentosNuevos.length do

18 porcentaje <- porcentajeTerminosRelevantes(documentosNuevos]i], listaTerminosRelevantes);

19 if porcentaje >= 0,5 then

20 subconjuntoDocumentosNuevos <- subconjuntoDocumentosNuevos U documentosNuevosJi];

21 ifEnd
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22 forEnd
23 listaDocumentosUnidos <- documentosAntiguos U subconjuntoDocumentosNuevos;

24 for i <- 1 to i <= consultas.length do

25 documentosRecuperadosUnidos <- aplicarConsultaADocumentos(consultas]i], listaDocumentosUnidos);
26 relevanciaDocumentosUnidos <- algoritmoProbabilistico(documentosRecuperadosUnidos);

27 precisionNuevaParcial <- calcularPrecision(relevanciaDocumentosUnidos);

28 forEnd

29 precisionAntigua <- 0;
30 precisionNueva <- 0;

31 fori<- 1 to i <= precisionAntiguaParcial.length do

32 precisionAntigua <- precisionAntigua + precisionAntiguaParcial[i];
33 precisionNueva <- precisionNueva + precisionNuevaParcial[i];
34 forEnd

35 precisionAntigua <- precisionAntigua / precisionAntiguaParcial.length;
36 precisionNueva <- precisionNueva / precisionNuevaParcial.length;

37 if precisionAntigua > precisionNueva then

38 //conviene rehacer el cluster

39 else

40 //no conviene rehacer el cluster

41 ifElseEnd

48



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

4.2 Framework de simulacion

Desde nuestro punto de vista, existen documentos relevantes para una consulta dada por un
usuario que no estan siendo considerados. Nuestra suposiciéon es que para una misma

consulta existen nuevos documentos que podrian ser relevantes.

En esta seccion se presenta un framework implementado por Gutiérrez-Soto (2016), el cual
permite simular colecciones de RI tradicionales, las cuales estan formadas por un conjunto de
documentos, un conjunto de consultas y juicios de los usuarios sobre los documentos. Por lo
tanto, uno de los principales objetivos de este framework es proporcionar un entorno ideal
para evaluar enfoques basados en un conjunto documentos antiguos y documentos nuevos,
donde para ambos conjuntos se aplica una misma consulta. Este framework sera utilizado
para la creacion de documentos y consultas, recuperacion de documentos potencialmente
relevantes y simulacién de juicios de usuarios. Este framework se basa en las leyes bien
conocidas de la ciencia de la informacién, como las leyes de Zipf y Bradford, utilizadas en
diversos campos de investigacion como las Bibliotecas Digitales y la Recuperacién de

Informacion (Sparck Jones y Willett, 1997a, Schaer, 2013).

4.2.1 Creacion de consultas y documentos

Para la creacidn de consultas y documentos se utilizé el framework propuesto por Gutiérrez-
Soto (2016). Como en este proyecto se busca simular los documentos en linea, se hace
necesaria la construccién de dos conjuntos de documentos. El primer conjunto de documentos
corresponde al conjunto de documentos antiguos, el cual busca simular los documentos que
se encuentran en el cluster, y el segundo conjunto corresponde al conjunto de documentos
nuevos, que sera utilizado para simular los documentos que se van incorporando

constantemente en un contexto dinamico.

Para construir el conjunto de documentos antiguos y el conjunto de documentos nuevos, es
necesario contar con dos listas de términos, una lista de términos antiguos y una lista de
términos nuevos. Cada término esta formado por entre 3 a 7 letras y cada letra se elige

utilizando una distribucion uniforme. Ademas, cada término es Unico y la interseccién entre la
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lista de términos antiguos y la lista de términos nuevos es vacia. El conjunto de documentos
antiguos es construido con la lista de términos antiguos, cada documento del conjunto esta
formado por una cantidad de términos que puede variar entre 15 a 30. En cambio, el conjunto
de documentos nuevos es construido con la lista de términos antiguos y la lista de términos
nuevos, cada documento nuevo contiene un 66% de términos antiguos y un 33% de términos
nuevos y al igual que en los documentos antiguos, la cantidad de términos puede variar entre
15 a 30. Asi, por ejemplo si un documento tiene 21 términos, 14 de éstos términos
corresponderan a términos de la lista de términos antiguos y 7 de ellos a la lista de términos

nuevos.

Para crear la lista de consultas, se elige un documento antiguo para cada consulta utilizando
una distribucién uniforme. Los términos que constituyen la consulta se eligen del documento
antiguo bajo la misma distribucién, ademas una consulta estd compuesta por una cantidad de

8 términos.

4.2.2 Simulacion de juicios relevantes

Para la simulacion de los juicios de usuario respecto de si un documento puede ser relevante
para una consulta determinada, se ha utilizado la distribucién Zeta. Esta distribuciéon da un
enfoque discreto de la ley de Bradford. La ley de Bradford dice que, entre la produccion de
articulos de revistas, hay un nimero heterogéneo de articulos donde los articulos mas
relevantes estan en pocas revistas, mientras que un ndmero reducido de articulos relevantes
se difunden en una gran cantidad de revistas. En nuestro caso, para una consulta dada,
significa que los documentos mas relevantes deben estar al principio de la lista porque su
similaridad con la consulta es mas alta, mientras que, unos pocos documentos relevantes
deben estar distribuidos en la parte inferior de la lista de documentos. Con el objetivo de
simular este escenario, la distribuciéon Zeta se utiliza para determinar los documentos
relevantes para un conjunto de documentos antiguos. Sin embargo en este proyecto, ademas
del conjunto de documentos antiguos se hace necesario contar con un conjunto de
documentos nuevos que simulen un entorno en linea en donde se van agregando nuevos
documentos constantemente. Asi, si al conjunto de documentos antiguos se le agregan

documentos del conjunto de documentos nuevos, se genera un nuevo conjunto que contiene
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documentos antiguos y documentos nuevos, al aplicar una consulta dada al nuevo conjunto de
documentos (conjunto con documentos antiguos y nuevos), se recuperan los documentos que
hicieron match con la consulta. Para los documentos recuperados que pertenecen al conjunto
de documentos antiguos se mantiene la relevancia calculada anteriormente mediante la
distribucion Zeta. Por otro lado, para los documentos recuperados que pertenecen al conjunto
de documentos nuevos se hace necesario disefiar e implementar un nuevo algoritmo
probabilistico, ya que la distribucién Zeta sélo considera que los documentos mas relevantes
estan ubicados en las primeras posiciones de la lista, pero no considera la cantidad de
términos relevantes presentes en los documentos nuevos. Para la implementacion de este
algoritmo se consideraron dos criterios. En primer lugar, se tomé en cuenta la posicién en la
cual se encuentran los documentos nuevos en la lista de documentos recuperados, esto
debido a que los primeros lugares de la lista contienen los documentos que realizan mas
match con la consulta, asi un documento en la posicién i tiene mayor probabilidad de ser
relevante que un documento en la posicién i + 1. En segundo lugar, se considero la cantidad de
términos relevantes presentes en el documento, ya que entre mas términos relevantes tenga
el documento nuevo, mayor probabilidad existe que el documento sea relevante. En la seccién

4.2.2.1 se encuentra la implementacion en pseudolenguaje c del algoritmo probabilistico.

Para ilustrar de mejor forma lo descrito anteriormente a continuacién se mostrard un
ejemplo. En la figura 4.4, donde se pueden observar dos columnas, en la primera de ellas se
encuentran los documentos recuperados al aplicar una consulta al conjunto de documentos
antiguos y en la segunda columna se pueden observar los documentos recuperados al aplicar
la misma consulta al conjunto de documentos que contiene documentos antiguos y nuevos. El
numero que se encuentra a la derecha de los documentos indica la relevancia de los
documentos con respecto a la consulta (1 indica que el documento es relevante y 0 indica que
no lo es). Al interior del rectdngulo de la figura 4.4 se encuentran los documentos que
pertenecen al conjunto de documentos antiguos (ds, ds, de¢), por lo cual su relevancia se
mantiene en ambas columnas, ésta relevancia fue determinada con la distribucién Zeta al
igual que la relevancia de los documentos que se encuentran en la primera columna y al
exterior del rectangulo (d1, ds, d9), en cambio los documentos que se encuentran en la segunda
columna y al exterior del rectdngulo (d2, d7, dio), corresponden al conjunto de documentos
nuevos, y su relevancia fue calculada con el algoritmo probabilistico mencionado al final del

parrafo anterior.
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Q (primera columna): Corresponde a los documentos recuperados al aplicar una consulta al

conjunto de documentos antiguos.

Q (segunda columna): Corresponde a los documentos recuperados al aplicar la consulta al

conjunto de documentos antiguos y nuevos.

Figura 4.4. Obtencion de juicios de usuarios.

4.2.2.1 Algoritmo probabilistico

Al aplicar una consulta a la unién del conjunto de documentos antiguos con el conjunto de
documentos nuevos, se obtiene una lista de documentos recuperados que hicieron match con
la consulta. En esta lista se pueden encontrar documentos antiguos y documentos nuevos.
Para obtener la relevancia de los documentos antiguos, se mantiene la relevancia obtenida
anteriormente al aplicar la distribucién Zeta solo al conjunto de documentos antiguos, esta
distribucion no fue implementada en este proyecto, pues ya se encontraba implementada en
el framework desarrollado por Gutiérrez-Soto (2016). Por otro lado, para obtener la
relevancia de los documentos nuevos, es necesario considerar dos criterios. El primero de
éstos considera la posicién en la cual se encuentra el documento nuevo, ya que los
documentos se encuentran ordenados desde el mas similar a la consulta hasta el menos
similar. El segundo criterio considera la cantidad de términos relevantes presentes en el
documento nuevo, ya que entre mas términos relevantes tenga el documento, mayor sera la
probabilidad de que el documento sea relevante. Es por esto, que para obtener la relevancia
de los documentos nuevos se implement6 un algoritmo probabilistico en pseudolenguaje c, el

cual mostraremos a continuacion:
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void algoritmoProbabilistico(int AuxOld[], int Arroba30, DOCUMENT headD, DOCUMENT

listaDocRel ,int NumberDocuments, short unsigned int soloDRel[]){

/*Esta funcion simula los juicios de usuarios para los documentos nuevos y mantiene la

relevancia de los documentos antiguos.

El pardmetro AuxOld contiene las id de los documentos recuperados por la consulta

(documentos nuevos y antiguos), Arroba30 indica el tamanio de AuxOld.

headD es el conjunto de documentos antiguos y la listaDocRel son los documentos nuevos que

tienen mds de un 50% de términos relevantes.

NumberDocuments corresponde a la tltima id del conjunto de documentos antiguos(después de

este numero empiezan las id de los documentos nuevos).

soloDRel contiene las id de los documentos antiguos relevantes recuperados al aplicar la

consulta solo al conjunto de documentos antiguos. */
int Aux[30],num,random,i,stop;
float p,p2;
DOCUMENT d;

for(i=0; i < 30 && AuxOld[i] != 0; ++i)

stop = 0;

if(AuxOld[i] <= NumberDocuments)//si se entra a este if es porque el i-esimo documento es

un documento antiguo

if(estaldDoc(soloDRel,AuxOld[i]) == 1)// la funcion estaldDoc retorna un 1 si la id del

documento (AuxOId[i]) esta en la lista soloDRel
{ //y retorna un 0 si no esta

Aux[i] = 1;
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stop =1;

continue;

else{//deja en 0 los documentos antiguos que no son relevantes
Aux[i] = 0;
stop =1;

continue;

d = buscarDocPorld(headD,Aux01d[i]);//la funcion buscarDocPorld utiliza la id AuxOId[i]

para retornar el documento representado por esa id

else{

d = buscarDocPorld(listaDocRel,AuxOld[i]);

if(stop == 0)

p = d->porcentajeTerRelevantes;//porcentaje de terminos relevantes presente en un

documento nuevo

p2 =51.0 - ((float)i) * 1.7;// este porcentaje dependera de la posicion del documento en la

lista
p2=p2/100.0;
num = ceil(((p * 100.0) + (p2 * 100.0)));

random = (rand() % 100) + 1;
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if (random <= num)

{
Aux(i] = 1;
}
else{
Aux[i] = 0;
}
}

for(i=0;i<30;i++)
AuxOld[i]=Aux([i];
} // Fin del algoritmo

4.3 Experimentos

4.3.1 Entorno experimental

Para llevar a cabo el entorno experimental en un contexto dindmico, se deben considerar dos
conjuntos de documentos, el primero de ellos es el conjunto de documentos antiguos el cual se
encuentra agrupado en un claster y el segundo conjunto es el conjunto de documentos
nuevos, que corresponde a documentos que se van incorporando constantemente en el
tiempo, esto con el fin de evitar la pérdida de informaciéon (por ejemplo documentos no
considerados). Para simular esta problematica, se utilizé6 el framework de simulacién
implementado por Gutiérrez-Soto (2016) con el cual se construyeron la lista de términos
antiguos (1400 términos) y la lista de términos nuevos (1400 términos). También, fue posible
construir el conjunto de documentos antiguos (con la lista de términos antiguos) y el conjunto

de documentos nuevos (con la lista de términos antiguos y nuevos). Las consultas fueron
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construidas a partir del conjunto de documentos antiguos. El proceso de construccién de

términos, documentos y consultas esta explicado mas detalladamente en la seccién 4.2.1.

4.3.2 Resultados Empiricos

Esta seccion se divide en dos partes, primero que nada se realizaran experimentos
relacionados a la precision de dos conjuntos de documentos, el primer conjunto de
documentos corresponde a documentos antiguos y el segundo conjunto de documentos
corresponde a documentos antiguos y nuevos. Esta primera parte de experimentos se realiza
para determinar cuando es conveniente rehacer el cldster. La segunda parte tiene por objetivo
analizar con cual de los principales algoritmos de clustering jerarquico resulta mas

conveniente rehacer el clister de documentos.

4.3.3 Primera parte experimentos (precision):

Inicialmente al conjunto de documentos antiguos se aplica una consulta obtenida de la lista de
consultas. Como resultado de aplicar dicha consulta se obtiene una lista de documentos
recuperados que hicieron la mayor cantidad de match con la consulta. Para obtener los
documentos relevantes de la lista recuperada, se hace uso de la distribuciéon Zeta, esta

distribucion esta explicada detalladamente en la seccién 4.2.2.

Una vez obtenida la relevancia para los documentos recuperados (documentos antiguos) es
posible construir una lista con todos los términos relevantes (se consideran relevantes todos
los términos que pertenecen a un documentos relevante). Esta lista de términos relevantes
sera utilizada para construir el conjunto de documentos nuevos, pues como cada documento
de este conjunto contiene un 66% de términos antiguos y un 33% de términos nuevos, podra
utilizarse la lista de términos relevantes (antiguos) para saber cudntos de los términos

antiguos de cada documento nuevo son relevantes.

Como para cada documento del conjunto de documentos nuevos, se conoce la cantidad de
términos relevantes que contiene, es posible generar una lista con todos los documentos

nuevos que poseen mas de un 50% de términos relevantes. Luego, dicha lista se une con el
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conjunto de documentos antiguos, esta unién que contiene todo el conjunto de documentos
antiguos junto a la lista de documentos nuevos que tienen mas de un 50% de términos

relevantes, la denominaremos “lista de documentos unidos”.

Una vez obtenida la lista de documentos unidos, se debe aplicar a esta lista la misma consulta
que se aplico al conjunto de documentos antiguos, como resultado de aplicar esta consulta, se
obtiene una nueva lista de documentos recuperados que hicieron la mayor cantidad de match
con la consulta, esta nueva lista puede contener tanto documentos antiguos como documentos
nuevos. Para los documentos antiguos que se encuentran en la lista de documentos unidos, se
mantiene la relevancia obtenida anteriormente con la distribuciéon Zeta, en cambio para
obtener la relevancia de los documentos nuevos se hizo necesario implementar un nuevo
algoritmo probabilistico, ya que la distribucién Zeta s6lo considera que los documentos mas
relevantes estan ubicados en las primeras posiciones de la lista, pero no considera la cantidad
de términos relevantes presentes en los documentos nuevos. Por lo tanto, para obtener la
relevancia de los documentos nuevos, se implement6 el algoritmo probabilistico
considerando dos criterios. El primero de éstos considera la posicion en la cual se encuentra
el documento nuevo, ya que los documentos se encuentran ordenados desde el mas similar a
la consulta hasta el menos similar. El segundo criterio considera la cantidad de términos
relevantes presentes en el documento nuevo, ya que entre mas términos relevantes tenga el

documento, mayor serd la probabilidad de que el documento sea relevante.

Después de obtener la relevancia para el conjunto de documento antiguos y la lista de
documentos unidos, se hace necesario calcular la precision para ambos conjuntos de
documentos. Con el fin de analizar, si al afiadir documentos nuevos al conjunto de
documentos antiguos la precisién mejora. A continuacidn, en la tabla 4.1 mostraremos por

medio de un ejemplo el proceso necesario para calcular la precision.

Documentos: Corresponde a los documentos mas similares (usando medida del coseno) con la

consulta. En la tabla 4.1 el documento 1(D1) es el mds similar a la consulta.
Z: Indica si los documentos son o no relevantes.

X: Es la cantidad de documentos relevantes parciales dividido por la cantidad de documentos

parciales.

n: Corresponde a la cantidad de documentos relevantes acumulados.
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m: Corresponde a la cantidad de documentos (30).

Documentos Z X

D1 1 1/1
D2 0 1/2
D3 1 2/3
D4 0 2/4
D5 0 2/5
D6 1 3/6
Dm 0 n/m

Tabla 4.1. Procedimiento para calcular la precision.

30 .
Precision = ===
Una vez calculada la precision para ambos conjuntos de documentos (conjunto de
documentos antiguos, lista de documentos unidos), se debe analizar si es que la precision
obtenida para la lista de documentos unidos mejoré o empeoro con respecto a la precision
obtenida para el conjunto de documentos antiguos. Si se da el caso en que la precisién mejora,
se deben almacenar dos listas de documentos relevantes. En la primera lista deben
almacenarse todos los documentos relevantes del conjunto de documentos antiguos y en la
segunda lista deben almacenarse todos los documentos relevantes de la lista de documentos

unidos. Este proceso de almacenamiento es necesario, puesto que los documentos relevantes

de ambos conjuntos se utilizaran en la segunda parte de los experimentos (seccion 4.3.4).

4.3.3.1 Experimentos de precision

Experimento 1: En el primer experimento se utilizaron dos conjuntos de documentos, el primer
conjunto de documentos corresponde al conjunto de documentos antiguos y el segundo
conjunto corresponde al conjunto de documentos nuevos. La cantidad de documentos antiguos
se mantuvo en 700. Por otro lado, la cantidad de documentos nuevos varia en 700, 1400 y

3500. A continuacién se muestra la tabla 4.2 con los resultados obtenidos con las distintas
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cantidades de documentos, ademas se pueden observar graficamente los resultados mediante

la figura 4.2:

Precision Antigua: Corresponde a la precision calculada con la relevancia de los documentos
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recuperados al aplicar la consulta al conjunto de documentos antiguos.

Precisiéon Nueva: Corresponde a la precision calculada con la relevancia de los documentos

recuperados al aplicar la consulta a la “lista de documentos unidos”.

Doc. Antiguos

Doc. Nuevos

Precision Antigua

Precision Nueva

700 700 0,350806 0,589211
700 1.400 0,355886 0,689694
700 3.500 0,322908 0,744821

Tabla 4.2. Resultados primer experimento de precisién antes de aplicar algoritmos de

clustering.

0

0.4 =¢=—Documentos
antiguos(700)

0

Precision

== Lista de documentos
0,2 unidos

700 1400 3500
Numero de documentos nuevos

Figura 4.5. Grafico resultados primer experimento precision, donde las abscisas representan
la mejora de precision al aumentar la cantidad de documentos nuevos que se agregan al

conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 700 en los tres casos).
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Experimento 2:

En el segundo experimento se utilizaron dos conjuntos de documentos, el primer conjunto de
documentos corresponde al conjunto de documentos antiguos y el segundo conjunto
corresponde al conjunto de documentos nuevos. La cantidad de documentos antiguos se
mantuvo en 1.400. Por otro lado, la cantidad de documentos nuevos varia en 700, 1400 y
3500. A continuacién se muestra la tabla 4.3 con los resultados obtenidos con las distintas
cantidades de documentos, ademas se pueden observar graficamente los resultados mediante

la figura 4.3:

Doc. Antiguos

Doc. Nuevos

Precision antigua

Precision nueva

1.400 700 0,351264 0,589211
1.400 1.400 0,342910 0,448431
1.400 3.500 0,331102 0,534738

Tabla 4.3. Resultados segundo experimento de precisién antes de aplicar algoritmos de

clustering.

0,7

o -\
S 0,4
(7] Y — 1 =@==Documentos
§ 03 Y antiguos(1400)
m ’

== Lista de documentos
0,2 unidos
0,1
0
700 1400 3500

Numero de documentos nuevos

Figura 4.6. Grafico resultados segundo experimento precisién, donde las abscisas representan
la mejora de precision al aumentar la cantidad de documentos nuevos que se agregan al

conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 1.400 en los tres casos).
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Experimento 3:

En el tercer experimento se utilizaron dos conjuntos de documentos, el primer conjunto de
documentos corresponde al conjunto de documentos antiguos y el segundo conjunto
corresponde al conjunto de documentos nuevos. La cantidad de documentos antiguos se
mantuvo en 3.500. Por otro lado, la cantidad de documentos nuevos varia en 700, 1400 y
3500. A continuacién se muestra la tabla 4.4 con los resultados obtenidos con las distintas

cantidades de documentos, ademas se pueden observar graficamente los resultados mediante

la figura 4.4:
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Doc. Antiguos

Doc. Nuevos

Precision antigua

Precision nueva

3.500 700 0,327009 0,344603
3.500 1.400 0,342851 0,376291
3.500 3.500 0,328145 0,378947

Tabla 4.4. Resultados tercer experimento de precision antes de aplicar algoritmos de

clustering.

0,39
0,38
0,37
0,36
0,35
0,34
0,33
0,32
0,31

0,3

Precision

- i 2
700 1400 3500

Numero de documentos nuevos

=¢=—Documentos
antiguos(3500)

== Lista de documentos
unidos

Figura 4.7. Grafico resultados tercer experimento precision, donde las abscisas representan

la mejora de precision al aumentar la cantidad de documentos nuevos que se agregan al

conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 3.500 en los tres casos).
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4.3.4 Segunda Parte experimentos (clustering):

Esta segunda parte de experimentos es posible llevarla a cabo debido a que en la primera
parte de los experimentos, desarrollados en la seccién 4.3.3, se pudo observar que al agregar
documentos nuevos al clister de documentos antiguos, la precision mejoraba cada vez mas a
medida que se iban incorporando nuevos documentos. Como en los experimentos realizados,
la precision siempre mejord cuando al menos se agregaban 700 documentos nuevos, sabemos
que resulta conveniente rehacer el cluster cuando los documentos nuevos igualan o superan
dicha cantidad (para una cantidad menor a 700 documentos nuevos no se realizaron pruebas,

por lo que no se puede asegurar si la precision mejora o empeora para esos casos).

Como ya se sabe que resulta conveniente rehacer el claster, surge ahora la interrogante de
cual algoritmo de clustering jerarquico, implementado en este proyecto (Single Link,
Complete Link, Average Link o Ward’s), obtendra mejores resultados al rehacer el cluster.
Esta segunda parte de experimentos busca responder dicha interrogante rehaciendo los
clisteres con los algoritmos de clustering implementados, analizando cuantos documentos

relevantes son visitados al recorrer los nuevos clisteres.

Antes de rehacer el cluster es necesario conocer cudles son los documentos relevantes tanto
del conjunto de documentos antiguos como también de la lista de documentos unidos, pues
éstos seran necesarios para evaluar cuantos documentos relevantes son visitados al recorrer
ambos clusteres. Para saber cudles son los documentos relevantes del conjunto de
documentos antiguos y lista de documentos unidos, al final de la primera parte de los
experimentos (seccién 4.3.3), se almacenaron dos listas de documentos relevantes, una para

el conjunto de documentos antiguos y otra para la lista de documentos unidos.

Para rehacer el clister, ademas de contar con los documentos relevantes se debe construir
una matriz de similaridad entre documentos, para el conjunto de documentos antiguos y otra
matriz de similaridad entre documentos, para la lista de documentos unidos, éstas matrices se
utilizaran como entrada para los algoritmos de clustering implementados. Para construir la
matriz de similaridad entre documentos se utiliza la medida de distancia del coseno. Un
ejemplo de como se construyd la matriz de similaridad, se puede encontrar en el capitulo 2, en

la seccién 2.5.1.
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Para generar los clisteres se utilizaron diferentes algoritmos de clustering (Single Link,
Complete Link, Average Link o Ward'’s), con la finalidad de observar en base a los resultados
obtenidos, cudl de estos algoritmos logra rehacer de mejor forma el cluster, es decir que
algoritmo forma el cldster que considera la mayor cantidad de documentos relevantes al ser

visitado. A continuacién se muestran los resultados obtenidos por medio de los experimentos:

4.3.4.1 Experimentos con el algoritmo complete link

Experimento 1: Para el primer experimento se realiz6 el proceso de clustering con el

algoritmo jerarquico Complete Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se
realizaron los experimentos se mantuvo en 700, mientras que la cantidad de documentos en
la lista de documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la

tabla 4.5 la cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

CDRCA: Cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el claster generado con los

documentos antiguos.

CDRCU: Cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el cliuster generado con la

lista de documentos unidos.

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

700 700 231 236
Complete Link 700 1.400 208 220

700 3.500 202 240

Tabla 4.5. Resultados primer experimento de clustering con el algoritmo Complete Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.8. Resultados primer experimento de clustering usando el algoritmo Complete Link,
donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al
recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 700 en los tres casos).

Experimento 2: Para el segundo experimento se realizé el proceso de clustering con el
algoritmo jerarquico Complete Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se
realizaron los experimentos se mantuvo en 1.400, mientras que la cantidad de documentos en
la lista de documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la

tabla 4.6 la cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

1.400 700 242 248
Complete Link 1.400 1.400 229 226

1.400 3.500 256 253

Tabla 4.6. Resultados segundo experimento de clustering con el algoritmo Complete Link de

la cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.9. Resultados segundo experimento de clustering usando el algoritmo Complete
Link, donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes
visitados al recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que

se agregan al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 1.400 en los tres casos).

Experimento 3: Para el tercer experimento se realiz6 el proceso de clustering con el algoritmo

jerarquico Complete Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se realizaron los
experimentos se mantuvo en 3.500, mientras que la cantidad de documentos en la lista de
documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la tabla 4.7 la

cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

3.500 700 247 236
Complete Link 3.500 1.400 232 225

3.500 3.500 272 250

Tabla 4.7. Resultados tercer experimento de clustering con el algoritmo Complete Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.10. Resultados tercer experimento de clustering usando el algoritmo Complete Link,
donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al
recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 3.500 en los tres casos).

4.3.4.2 Experimentos con el algoritmo Average Link

Experimento 4: Para el cuarto experimento se realizé el proceso de clustering con el algoritmo

jerarquico Average Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se realizaron los
experimentos se mantuvo en 700, mientras que la cantidad de documentos en la lista de
documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la tabla 4.8 la

cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

700 700 2.039 2.403
Average Link 700 1.400 1.944 2.242

700 3.500 1.870 2.905

Tabla 4.8. Resultados cuarto experimento de clustering con el algoritmo Average Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.11. Resultados cuarto experimento de clustering usando el algoritmo Average Link,
donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al
recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 700 en los tres casos).

Experimento 5: Para el quinto experimento se realizé el proceso de clustering con el

algoritmo jerarquico Average Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se
realizaron los experimentos se mantuvo en 1.400, mientras que la cantidad de documentos en
la lista de documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la

tabla 4.9 la cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

1.400 700 2.067 2.560
Average Link 1.400 1.400 2.013 2.808

1.400 3.500 2.594 3.066

Tabla 4.9. Resultados quinto experimento de clustering con el algoritmo Average Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.12. Resultados quinto experimento de clustering usando el algoritmo Average Link,

donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al

recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 1.400 en los tres casos).

Experimento 6: Para el sexto experimento se realizo el proceso de clustering con el algoritmo

jerarquico Average Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se realizaron los

experimentos se mantuvo en 3.500, mientras que la cantidad de documentos en la lista de

documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la tabla 4.10 la

cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

3.500 700 2.778 3.169
Average Link 3.500 1.400 2.822 3.335

3.500 3.500 2.674 3.218

Tabla 4.10. Resultados sexto experimento de clustering con el algoritmo Average Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.

68




Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

4.000

3.500
3.000 ;- —"

~— — ‘l
2.500

documentos)

== CDRCU

el cluster

1.500

1.000

500

Cantidad de documentos relevantes en

700 1400 3500
Numero de documentos nuevos

Figura 4.13. Resultados sexto experimento de clustering usando el algoritmo Average Link,
donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al
recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 3.500 en los tres casos).

4.3.4.3 Experimentos con el algoritmo Single Link

Experimento 7: Para el séptimo experimento se realizé el proceso de clustering con el

algoritmo jerarquico Single Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se
realizaron los experimentos se mantuvo en 700, mientras que la cantidad de documentos en
la lista de documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuaciéon podemos observar la

tabla 4.11 la cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

700 700 221 243
Single Link 700 1.400 234 230

700 3.500 234 224

Tabla 4.11. Resultados séptimo experimento de clustering con el algoritmo Single Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.14. Resultados séptimo experimento de clustering usando el algoritmo Single Link,
donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al
recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 700 en los tres casos).

Experimento 8: Para el octavo experimento se realiz6 el proceso de clustering con el
algoritmo jerarquico Single Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se
realizaron los experimentos se mantuvo en 1.400, mientras que la cantidad de documentos en
la lista de documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la

tabla 4.12 la cual contiene los resultados obtenidos en el experimento:

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

1.400 700 247 240
Single Link 1.400 1.400 229 231

1.400 3.500 234 212

Tabla 4.12. Resultados octavo experimento de clustering con el algoritmo Single Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.15. Resultados octavo experimento de clustering usando el algoritmo Single Link,
donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al

recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 1.400 en los tres casos).

Experimento 9: Para el noveno experimento se realiz6 el proceso de clustering con el
algoritmo jerarquico Single Link. La cantidad de documentos antiguos con los que se
realizaron los experimentos se mantuvo en 3.500, mientras que la cantidad de documentos en

la lista de documentos unidos fue 700, 1.400 y 3.500. A continuacién podemos observar la

tabla 4.13 la cual contiene los resultados obtenidos en el experimento.

Doc. Antiguos Doc. Nuevos CDRCA CDRCU

3.500 700 222 227
Single Link 3.500 1.400 225 223

3.500 3.500 240 212

Tabla 4.13. Resultados noveno experimento de clustering con el algoritmo Single Link de la

cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer el clister generado.
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Figura 4.16. Resultados noveno experimento de clustering usando el algoritmo Single Link,
donde las abscisas representan como varia la cantidad de documentos relevantes visitados al
recorrer el clister generado, aumentando la cantidad de documentos nuevos que se agregan

al conjunto de documentos antiguos (que se mantiene en 3.500 en los tres casos).

4.3.4.4 Experimentos con el algoritmo Ward'’s

Para los experimentos del algoritmo de clustering Ward’s es necesario utilizar la distancia
euclidiana a diferencia de los otros algoritmos de clustering utilizados en este trabajo, los
cuales utilizan la distancia del coseno como entrada para generar los clisteres. Es por esto,
que para poder realizar correctamente los experimentos del algoritmo Ward’s es necesario
realizar una transformacién para todos los experimentos realizados anteriormente. A
continuacion explicaremos mdas detalladamente la transformacién que se deberia llevar a

cabo.

Lance y Williams (1967) han demostrado que existe una ecuaciéon combinatoria general que
puede usarse para describir cdmo los diferentes métodos de clustering jerarquico actualizan

la matriz de similitud después de una fusidon de dos objetos cualquiera. La ecuacidn es:

Shk = XiSpi + AjSpj + ,Bsij + ylshi - Shjl
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En esta ecuacion, s;; se refiere a la similitud entre los objetos i y j que se han fusionado para
formar el nuevo clister k. La nueva similitud entre el clister k y cualquier objeto h esta dada
por spx ¥ @;, @j, B,y ¥ son parametros cuyos valores son especificados por el procedimiento
de clustering jerarquico. En la Tabla 4.14, se presentan los valores de los parametros para
cada uno de los cuatro algoritmos de clustering previamente analizados. Para las formulas de

esta tabla, n, corresponde al nimero de documentos contenidos en el cluster r, donde r =i, j, h.

Cabe sefialar que Wishart (1969) sugiere que el método de Ward es compatible con la féormula
de Lance y Williams, y disefi6 un algoritmo eficiente para su implementacién. También,
sugiri6 que todos los otros algoritmos de clustering podrian implementarse a través del

mismo algoritmo haciendo uso de la férmula de transformacién dada por Lance y Williams.

o8 Q; B Y
Single Link 1/2 1/2 0 1/2
Complete Link 1/2 1/2 0 1/2
Average Link i ] 0 0
n; + le n; + le
Ward'’s npt+n; np +n; -y 0
ny +n; +n; np +n; +n; np +n; +n;

Tabla 4.14. Valores para los parametros de la ecuacién combinatoria de Lance y Williams.

Debido a que para poder llevar a cabo una correcta comparacién entre los cuatros algoritmo
de clustering implementados se hace necesaria la transformacién explicada anteriormente, no
fue posible realizar los experimentos para el algoritmo Ward’s, ya que nos hubiera tomado
mucho mas tiempo transformar todos los algoritmos implementados para adecuarlos a la

ecuacion combinatoria de Lance y Williams.
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4.4 Conclusiones de los experimentos

Para la primera parte de los experimentos relacionados con la precisién de documentos en
linea, se contaba con dos conjuntos de documentos, el primero de ellos es el conjunto de
documentos antiguos el cual se encuentra agrupado en un cldster y el segundo conjunto es el
conjunto de documentos nuevos, que representan a documentos que se van incorporando
constantemente en el tiempo. Con estos dos conjuntos de documentos se simulé un contexto
dindmico, en el cudl surge la problematica de saber cuando es conveniente rehacer el clister.
Para esto se realizaron experimentos donde se evalué la precision obtenida con el conjunto de
documentos antiguos y la precisiéon obtenida al unir el conjunto de documentos antiguos con
el conjunto de documentos nuevos. Los experimentos realizados se llevaron a cabo con
distintas cantidades de documentos antiguos y nuevos (700, 1.400 y 3.500). En cada uno de
los experimentos realizados se observéd que la precisién mejoraba, es por esto que resulta
conveniente en todos los casos rehacer el cldster. Sin embargo, a pesar de que la precision
mejord en cada uno de los experimentos realizados, el mejor de los casos que se pudo
observar en los experimentos fue cuando la cantidad de documentos antiguos fue de 700 y la
cantidad de documentos nuevos fue de 3.500, esto se debe a que la cantidad de documentos
nuevos que se van incorporando es considerablemente alta con respecto al conjunto de

documentos antiguos.

Debido a que en la primera parte de los experimentos se determin6 que era conveniente
rehacer el cluster, surgié la interrogante de cudl algoritmo de clustering jerarquico,
implementado en este proyecto (Single Link, Complete Link y Average Link), obtuvo mejores
resultados al rehacer el cldster. Para esto se llevd a cabo la segunda parte de los experimentos
donde se observaron los resultados obtenidos al rehacer el clister con cada uno de los
algoritmos de clustering. Para determinar cudl algoritmo entregd mejores resultados se
contabiliz6 la cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer los cldsteres generados

con cada uno de los algoritmos.

Analizando los resultados obtenidos por los tres algoritmos de clustering, se pudo observar
que el algoritmo que arrojé mejores resultados fue el algoritmo Average Link. En el
experimento nimero 4 donde la cantidad de documentos antiguos fue de 700 y la cantidad de
documentos nuevos fue de 3.500, se pueden observar resultados considerablemente mejores,

esto se debe a que la cantidad de documentos nuevos es mucho mas alta en relacién a los
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documentos antiguos. Por otro lado en el experimento nimero 6 donde la cantidad de
documentos antiguos fue de 3.500 y la cantidad de documentos nuevos fue de 700, a pesar de
que los resultados son favorables, al tener una cantidad de documentos nuevos mas reducida,

los resultados obtenidos son mas acotados.

Para los algoritmos Complete Link y Single Link los resultados obtenidos por medio de los
experimentos fueron bastante similares. Para ambos casos la variacién de mejora fue minima
pudiendose notar en el clister construido con el algoritmo Complete Link, resultados
levemente mejores. También es importante mencionar que se dieron casos, donde a pesar de
que se agregaron documentos nuevos para reconstruir el clister, la cantidad de documentos
relevantes al recorrer el clister disminuyé. Estos casos se dieron debido a que, al rehacer el
claster con nuevos documentos sus jerarquias internas cambian, por lo que al recorrer el
clister los documentos visitados pueden ser distintos a los visitados en el clister inicial
(claster construido solo con el conjunto de documentos antiguos), lo que explicaria la

disminucion de la cantidad de documentos relevantes al recorrer el clister reconstruido.
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CAPITULO 5

Conclusiones generales

5.1 Contribuciones

Este proyecto tuvo como propoésito principal investigar y evaluar la eficacia del clustering
jerarquico basado en la recuperacion de la informacién en linea. Se investigaron y
describieron los 4 algoritmos de clustering utilizados en la recuperacién de la informacién.
Para analizar de forma mas detallada las contribuciones de este proyecto, se utilizaron los

siguientes objetivos:

- Estudiar los conceptos envueltos en recuperacion de la informacion e identificar la
problematica de la recuperacién de documentos utilizando algoritmos de clustering
en un contexto dinamico.

- El analisis de los principales algoritmos existentes de almacenamiento de clustering,
con el fin de utilizar estos algoritmos a través de un algoritmo en linea.

- Implementar cuatro algoritmos de clustering, los cuales seran utilizados con el fin de
comparar y obtener resultados.

- Analizar detalladamente los resultados empiricos.

- Usar un algoritmo probabilistico con el fin de simular los juicios de usuarios para el
conjunto de documentos nuevos (que se van incorporando constantemente en el

tiempo).

Para cada uno de los objetivos sefialados anteriormente, se explicaran las actividades que se

realizaron para cumplir con cada uno de ellos.

1) Estudiar los conceptos envueltos en recuperacion de la informacion e identificar
la problematica de recuperacion de documentos utilizando algoritmos de clustering en

un contexto dinamico.

En el capitulo 2, se estudiaron las diferentes definiciones existentes en la literatura respecto a

la recuperacion de la informacion con el fin de estudiar y comprender las caracteristicas de un
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SRI. Se definié cudl es el objetivo principal de un SRI, asi como también, se explicé

detalladamente el proceso que se lleva a cabo y los aspectos que se consideran en un SRI.

En las diferentes secciones del capitulo 2 se detalla la representacién interna de las consultas
y documentos que se lleva a cabo para realizar el proceso. También, en la secciéon 2.3, se
describe el proceso de matching entre las consultas y documentos. Por otro lado, se habla de
los métodos de comparacidon que existen donde se explica los dos principales métodos del
espacio vectorial y medida del coseno.

Finalmente en la ultima seccion del capitulo se habl6 de las diferentes areas de investigacion,
en las cuales se puede enfocar la evaluacién de un SRI. También, se detalla las medidas de

efectividad mas utilizadas las cuales corresponden a la recuperacion y la precision.

2) El analisis de los principales algoritmos existentes de almacenamiento de

clustering, con el fin de utilizar estos algoritmos a través de un algoritmo en linea.

En el capitulo 3 hablamos de los algoritmos de clustering jerarquicos, donde para
comprenderlos de mejor forma damos algunos ejemplos de estos algoritmos. Para esto,
detallamos el procedimiento que se sigue paso a paso para realizar un algoritmo de clustering
jerarquico. En las siguientes secciones del capitulo 3 se describieron detalladamente los
cuatro principales algoritmos de clustering, los cuales fueron investigados mas ampliamente
en RI. Los cuatro algoritmos descritos corresponden a Single Link, Complete Link, Average
Link y Ward’s. Estos algoritmos de clustering se utilizaron después de demostrar que era
conveniente rehacer el clister, esto se demostr6 empiricamente mediante el aumento de la

precision obtenida con la unién de documentos antiguos y nuevos.

3) Implementar cuatro algoritmos de clustering, los cuales seran utilizados con el

fin de comparar y obtener resultados.

Para la realizacion de esta tesis, era fundamental contar con algoritmos de clustering, que
permitieran agrupar de la mejor forma posible un conjunto de documentos, para asi, poder
analizar con cudl de ellos se obtenian mejores resultados. Para esto, se implementaron cuatro
algoritmos de clustering (Single Link, Complete Link, Average Link y Ward’s), que fueron

programados en lenguaje de programacion C y que se encuentran en el anexo X.
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4) Analizar detalladamente los resultados empiricos.

En el capitulo 4 se realizaron diversos experimentos que se separaron en dos partes, estas se
encuentran en el apartado 4.4.1 y 4.4.2. Para la primera parte que corresponde a los
experimentos de precision fue necesario analizar detalladamente un framework programado
en lenguaje C, que contaba con aproximadamente 4,000 lineas de cédigo y se encargaba de
simular el escenario experimental permitiendo generar conjuntos de términos, conjuntos de
documentos y conjuntos de consultas, ademads, contaba con la posibilidad de utilizar algunas
distribuciones de probabilidad que fueron utilizadas para simular juicios de usuarios para los
documentos antiguos. Para la segunda parte que corresponde a los experimentos de
clustering, ademas del framework mencionado anteriormente, se utilizaron los algoritmos de
clustering implementados en lenguaje de programacion C mencionados en el objetivo 3). Una
vez realizados los experimentos se analizan los resultados empiricos en la secciéon 4.5 donde
se puede observar como mejora la precision con la apariciéon de nuevos documentos, asi como
también, cudl de los algoritmos de clustering obtuvo los mejores resultados en los
experimentos.

5) Usar un algoritmo probabilistico con el fin de simular los juicios de usuarios
para el conjunto de documentos nuevos ( que se van incorporando constantemente en

el tiempo)

En el capitulo 4 en la seccidn 4.2.2 se explic6 porque fue necesario implementar un nuevo
algoritmo probabilistico para simular los juicios de usuarios para el conjunto de documentos
nuevos. Luego, en la seccién 4.2.2.1 se agreg6 el algoritmo probabilistico implementado en

lenguaje C.

5.2 Trabajos Futuros

En esta seccion se mostraran ideas para posibles trabajos futuros. Estas ideas describen
aspectos del trabajo de este proyecto que podrian ser merecedores de méas investigacion, o

que derivan como consecuencia de los resultados de esta tesis.

78



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

1) Expansion de la evaluacion de escenarios experimentales para obtener el

momento exacto en el cual mejora la precision.

Con todos los resultados empiricos obtenidos se logré implementar un algoritmo en linea con
el cual se pudo observar cuando era conveniente rehacer el clister. La decisiéon de rehacer el
cluster es desencadenada en el momento exacto en que aumenta la precision. Es por esto que
se propone como trabajo futuro realizar experimentos donde se consideren intervalos mas
pequeiios de documentos, donde sea posible saber la cantidad exacta de documentos nuevos

necesarios en la que la precisién comienza a aumentar.

2) Evaluar con escenarios experimentales el algoritmo de clustering Ward’s.

Como se vio en el capitulo 4 en la seccién 4.3.2.4 no fue posible evaluar con experimentos el
algoritmo ward’s, debido que, este algoritmo utiliza la distancia euclidiana para generar los
clusteres, a diferencia de los otros algoritmos de clustering, que utilizan la medida del coseno
para realizar la agrupacién. Debido a esto, no fue posible realizar una comparacién donde se
considera el algoritmo de clustering Ward’s. Por esta razdn, seria conveniente poder realizar a
futuro una transformaciéon que normalice los documentos, como la que propone Wishart
(1969), y asi poder crear un escenario experimental donde sea posible evaluar el algoritmo
Ward’s. A pesar de que no fue posible realizar experimentos con el algoritmo de clustering
Ward’s, en este proyecto se logré implementar dicho algoritmo en lenguaje C, el cual se

encuentra en el anexo X
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Anexo

Codigo fuente de algoritmo Single Link

#include<stdio.h>
#include<stdlib.h>
#include<string.h>
#include<math.h>
#include<malloc.h>
/***************************************************************************************
Autores: Delia Moncada - Frederick Lara.
La forma de compilar este programa es: gcc SingleLink.c -o singleLink -Im
Para poder ejecutar correctamente el programa se debe considerar lo siguiente:
-debe existir un archivo de texto de nombre "documentos.txt” sin comillas, que
contenga los documentos con los que se construira la matriz de similaridad.
-se debe cambiar la cantidad de la variable LARGOM,por la cantidad de documentos
que contenga el archivo de texto de nombre "documentos.txt".
-debe existir un archivo de texto de nombre "documentosR.txt" sin comillas, que
contenga las id de los documentos relevantes.

-ejecutar con el comando: ./singleLink

kskskokkokkk sksk skok sk skok sk sk sk sk sk skok skok sk sk sk sk ok sk kk *******************/

int LARGOM=700;// LARGOM es la cantidad de documentos que contiene el File archivo

int NTERMINOS;
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struct StopWords{
char stopW][100];
struct StopWords *sgte;
J7
typedef struct StopWords STOPW;
typedef STOPW *SP;
struct SQUERY2{
int Id;
char FQuery[1000];
struct SQUERY?2 *sgte;
J7
typedef struct SQUERY2 SQ2;
typedef SQ2 *PQ2;
struct Terminos{
char Termino[30];
int esta;
float log;
int ID;
7
typedef struct Terminos TER;
typedef TER *TERZ;

struct lista_Doc_Query{
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int IDQuery;
int IDDocumento;
struct lista_Doc_Query *sgte;
J7
struct Respuestas{
int Id;
float sim;
struct Respuestas *sgte;
J7
struct GlobalRespuestas{
int Id;
struct Respuestas *dato;
struct GlobalRespuestas *sgte;
7
struct Respuestas_{
int Id;
float sim;
J7
struct Documentos{
int Id;
char Documento[1500];

struct Documentos *sgte;

88



5

Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

typedef struct Documentos Docu;

typedef Docu *DOC;

struct GlobalRespuestas *InsertarGR(struct GlobalRespuestas *headGR, struct Respuestas

*dato)

if(thead GR==NULL)

{
headGR=(struct GlobalRespuestas *)malloc(sizeof(struct GlobalRespuestas));
headGR->dato=dato;
headGR->sgte=NULL;

}

else headGR->sgte=InsertarGR(head GR->sgte,dato);

return(headGR);

DOC InsertarD(DOC head, char Documento[], int Id)

89

if(head==NULL)

head=(DOC)malloc(sizeof(Docu));
head->Id=Id;
strcpy(head->Documento,Documento);

head->sgte=NULL;
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else head->sgte=InsertarD(head->sgte,Documento,ld);

return(head);

struct Respuestas *Insertar(struct Respuestas *head, int Id, float sim)

{
if(head==NULL)
{
head=(struct Respuestas *)malloc(sizeof(struct Respuestas));
head->Id=Id;
head->sim=sim;
head->sgte=NULL;
}
else head->sgte=Insertar(head->sgte,ld,sim);
return(head);
}

int ContarPalabras(char cadena[])

int i,cont,pal;
for(i=0,cont=0,pal=0;cadenali]!="\0";i++)
if(cadenal[i]!=""

pal++;
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else if(pal!=0)

cont++;

pal=0;

else continue;
if(pal!'=0)
return(cont+1);

else return(cont);

void Copiar_iesimo(int inicio,int largo,char original[],char destino[])

{
int i,j;
for(i=1,j=0;i<=largo;inicio++,i++,j++)
destino[j]=original[inicio];
destino[j]="\0";
}

void SacarCaracteresNoValidos(char cadenal])

inti;

for(i=0; cadenali]!="\0";i++)
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if(cadena[i]=="(" || cadena[i]==")" || cadena[i]=="?" || cadena[i]=="-" || cadena[i]==";" ||

cadena[i]=="," || cadena[i]==

cadenali]=="/"|| cadena[i]==9)

|| cadena[i]==":" || cadena[i]=="*'|| cadena[i]=="+"]|

cadena[i]="";
else if(cadenali]=="""
cadena[i]="";
else continue;
for(i=0; cadenali]!="\0";i++)
if(cadena[i]=="A")
cadena[i]="a";
else if(cadenali]=="B")
cadena[i]='b’;
else if(cadenali]=="C")
cadena[i]='c’;
else if(cadena[i]=="D")
cadenali]='d";
else if(cadenali]=="E")
cadena[i]="e’;
else if(cadena[i]=="F")
cadena[i]="f’;
else if(cadenali]=="G")

cadena[i]="g’;

else if(cadena[i]=="H")
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cadena[i]="h’;
else if(cadenali]=="1")
cadena[i]="i;
else if(cadenali]=="]")
cadenali]="j";
else continue;
for(i=0; cadena[i]!="\0";i++)
if(cadena[i]=="K")
cadena[i]="k’;
else if(cadenali]=="L")
cadena[i]="l’;
else if(cadenali]=="M")
cadena[i]="'m’;
else if(cadena[i]=="N")
cadena[i]='n";
else if(cadena[i]=="0")
cadena[i]="o";
else if(cadena[i]=="P")
cadenali]="p’;
else if(cadena[i]=="Q")

cadena[i]="'q’;

else if(cadena[i]=="R")
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cadena[i]="r";
else if(cadenali]=="T")
cadena[i]="t;
else if(cadenali]=="S")
cadenali]="s";
else if(cadenali]=="U")
cadenali]="u";
else if(cadenali]=="V")
cadena[i]="v";
else if(cadena[i]=="W")
cadena[i]='w';
else if(cadenali]=="X")
cadena[i]="x";
else if(cadenali]=="Y")
cadena[i]="y’;
else if(cadenal[i]=="Z")

cadena[i]="z";

else continue;

int CaracterValido(char cadena[],int i)

while(cadenali]!="\0")
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{
if(cadenal[i]!=""
return(i);
else i=i+1;
}

return(-1); // son puros espacios en blancos

}

void SacarEspaciosS(char cadenal])

intijk;
i=0;
while(cadenali]!="\0")
{
if(cadena[i]==""|| cadena[i]==9)
{
if(cadena[i]==""&& cadena[i+1]==""' && cadena[i+1]!="\0")
{
k=CaracterValido(cadena,i); // si es -1 entonces son puros espacios los faltantes
if(k!=-1)
{
for(j=i+1;cadenalk]!="\0";j++k++)

{
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cadena[j]=cadena[Kk];

}
cadena[j]="\0";

i=i+1;

else cadenal[i]="\0';

}

else i=i+1;

}

else i=i+1;

PQ2 Insertar_Q(PQ2 head,char stopW][], int Id)

if(head==NULL)

{
head=(PQ2)malloc(sizeof(SQ2));
head->sgte=NULL;
head->Id=Id;
strcpy(head->FQuery,stopW);

}

else head->sgte= Insertar_Q(head->sgte,stopW,1d);
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return(head);

}

SP Insertar_SW(SP headSW,char stopW[])

{

if(headSW==NULL)

headSW=(SP)malloc(sizeof(STOPW));
headSW->sgte=NULL;
strcpy(headSW->stopW,stopW);

}

else headSW->sgte= Insertar_SW(headSW->sgte,stopW);

return(headSW);

int esSubcadena(char Query[],int i,int largo, SP headSW)
{
int LARGO;
LARGO=strlen(Query);
if(i'=0 && Queryl[i-1]!=""
return(1);
else if(Query[i+largo]!="" && i+largo<LARGO && QueryJ[i+largo]!="\0")
return(1);

else return(0);
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SP Sacar(char Query[],SP headSW)
{

char Aux[50];

int largo,i,j,k;

if(headSW!=NULL)

largo=strlen(headSW->stopW);
for(i=0; Query[i]!="\0";i++)

if(Query[i]J==headSW->stopW[0] &&
lesSubcadena(Query,i,largo,headSW))

{
Copiar_iesimo(i,largo,Query,Aux);
if(!strcmp(head SW->stopW,Aux))
{

if(Query[i+largo]!="\0")

if(Query[i+largo]=="0")

{
k=i+largo+1;
j=i;
while(Query[k]!="\0")

{
98
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Query([j]=Query[k];
j++;

)’

k++;

)

Query[j]="\0’;

}
else{
k=i+largo;
j=i;
while(Query[k]!="\0")
{
Query[j]=Query[k];
j++;
k++;
}
Query[j]="\0’;
}

else Query[i]="\0";

else continue;
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else continue;

headSW->sgte=Sacar(Query,headSW->sgte);

else return(NULL);

return(headSW);

DOC SacarStopWords_D(DOC head, SP headSW)

char Documento[1500];
intij;

if(head!=NULL)

strcpy(Documento, head->Documento);
headSW=Sacar(Documento, headSW);
SacarEspaciosS(Documento);

if(Documento[0]==

for(i=0, j=i+1;Documentol[j]!="\0";i++,j++)
Documento[i]=Documento[j];

Documentol[i]="\0";

strcpy( head->Documento, Documento);
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head->sgte=SacarStopWords_D(head->sgte, headSW);

}

else return(NULL);

return(head);

PQ2 SacarStopWords(PQ2 head, SP headSW)
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char Query[1000];

int i,;

if(head!=NULL)

{
strcpy(Query, head->FQuery);
headSW=Sacar(Query, headSW);

SacarEspaciosS(Query);

if(Query[0]=="")

{
for(i=0, j=i+1;Query[j]!="\0";i++,j++)
Query([i]=Query[j];
Query[i]="\07
}

strcpy( head->FQuery, Query);

head->sgte=SacarStopWords(head->sgte, headSW);
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else return(NULL);

return(head);

void LLenarQuery(char cadena[],char Query([])

int i,stop=0,j;
for(i=0; Query[i]!="\0' && stop==0;i++)

if(Query[i]=="0"

else continue;

Query[j]=""

J=i

for(i=0; cadenali]!="\0' && Query[j]!="\0"; i++, j++)

Query[j]=cadenali];

int CompararCadenas(char cad1[],char cad2[])

intilargol,largo2,stop;
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largol=strlen(cad1);
largo2=strlen(cad2);
if(largol==largo2)
for(i=0, stop=1; cad1[i]!="\0" && stop==1;i++)
if(cad1[i]!=cad2]i])
stop=0;
else continue;
else return(0);
return(stop);

}

int Buscar(char cadena[],char frase[])

char Aux[30];
intilargo,largoZ2,total;
largo=strlen(cadena);
largo2=strlen(frase);

for(i=0;frase[i]!'="\0" && ((i+largo)<=largo2);i++)//aqui estaba el error, que no

consideraba el ultimo termino del documento

if(frase[i]==cadena[0])

Copiar_iesimo(i,largo,frase,Aux);
total=i+largo;

if(CompararCadenas(Aux,cadena) == 1)
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return(1);

else continue;

else continue;

return(0);

int EsCadenaVacia(char cadenal], int largo)

{
int i;
for(i=0; i<largo;i++)
if(cadenal[i]!=""
return(1);
else continue;
return(0);
}

int ContarSW(SP headSW, int i)

if(headSW!=NULL)
return(ContarSW(headSW->sgte,i+1));

else return(i);
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int NQueries(PQZ2 head(Q, int cont)

{
if(headQ!=NULL)
return(NQueries(headQ->sgte, cont+1));
else return(cont);
}

void Copiar(struct Respuestas *head,struct Respuestas_ *Arr,int inic,int largo)

{
if(head!=NULL && inic<largo)
{
Arr[inic].Id=head->Id;
Arr[inic].sim=head->sim;
Copiar(head->sgte,Arr,inic+1,largo);
}
}

int LargoRespuestas(struct Respuestas *head, int largo)

{
if(head!=NULL)
return(LargoRespuestas(head->sgte, largo+1));
else return(largo);
}

105



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

struct Respuestas *Ordenar(struct Respuestas *head)

int largo,i,j,k;

struct Respuestas_ *Arr,Aux;

struct Respuestas *head2=NULL;

largo=LargoRespuestas(head,0);

Arr=(struct Respuestas_*)malloc(largo*sizeof(struct Respuestas_));
Copiar(head,Arr,0,largo);

for(j=0;j<largo;j++)

Aux=Arr[j];

for(i=j+1,k=j;i<largo;i++)

{
if(Arr[i].sim > Aux.sim)
{
Aux=Arr[i];
k=i;
}
else continue;
}

Arr[k]=Arr]j];

Arr[j]=Aux;
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for(i=0;i<largo;i++)
head2=Insertar(head2,Arr[i].Id,Arr[i].sim);

return(head2);

int ContarQDValidos(struct Terminos **MatrizT, int fil, int col)

{
inti,cont;
for(i=1,cont=0;i<fil;i++)
if(MatrizT[i][0].esta==1)
{
cont++;
}
else continue;
return(cont);
}

float Similaridad (struct Terminos **MatrizT, int NT, int largo,int ID1,int ID2)

float s,s2,s3,sim;

intj;

for(j=1,5=0.0,52=0.0,s3=0.0;j<NT;j++)
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s=s+MatrizT[ID1][j].log*MatrizT[ID2][j].log;
s2=s2+MatrizT[ID1][j].log*MatrizT[ID1][j].log;

s3=s3+MatrizT[ID2][j].log*MatrizT[ID2][j].log;

if(s2!=0.0 && s3!=0.0)
sim=s/sqrt(s2*s3);
else sim=0.0;

return(sim);

int ContarTerminosCol(struct Terminos **MatrizT,int col, int NT, int largo)

{
int i,cont;
for(cont=0,i=1;i<=largo;i++)
{
if(MatrizT[i][col].esta>=1)
cont++;
else continue;
}
return(cont);
}

void LLenarLDF(struct Terminos **MatrizT,int col,int NT, int largo,float 1df)
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inti;

for(i=1;i<largo;i++)

{
if(MatrizT[i][col].esta>=1)
{
MatrizT[i][col]log=1df*(float) MatrizT[i][col].esta;
}
else {
MatrizT[i][col] log=0;
}
}

PQ2 Esta4(struct Terminos **MatrizT,int Nterm, PQ2 headQ, int actual)

int j,i,contlargo;

char Aux[100];

if(headQ!=NULL)

for(j=1;j< Nterm;j++)

if(Buscar(MatrizT[0][j].Termino,headQ->FQuery)==1)
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largo=strlen(MatrizT[0][j].Termino);
for(i=0,cont=0;headQ->FQuery[i]!="\0";i++)

if(MatrizT[0][j].Termino[0]==headQ->FQuery][i])

Copiar_iesimo(i,largo,headQ->FQuery,Aux);

if(CompararCadenas(Aux,MatrizT[0][j].Termino) == 1)
cont++;

else continue;

else continue;

MatrizT[actual][j].esta=cont;

MatrizT[actual][0].esta=1;

else continue;

headQ->sgte=Esta4(MatrizT,Nterm,headQ->sgte,actual+1);

return(headQ);

int NDocumentos(DOC headD, int cont)
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return(NDocumentos(headD->sgte, cont+1));

else return(cont);

int ObtenerIDDocumentos(DOC headD,int cont, int fin,int largo)

{
if(cont==fin && fin<=largo && headD!=NULL)
return(headD->1d);
else return(ObtenerIDDocumentos(headD->sgte,cont+1, fin ,largo));
}

int ObtenerIDQueries(PQ2 headQ,int cont, int fin,int largo)

{
if(cont==fin && fin<=largo && headQ!=NULL)
return(headQ->1d);
else return(ObtenerIDQueries(headQ->sgte,cont+1, fin ,largo));
}

int EsCadenaVacia_D(char cadena[], int largo)

int i,stop=1;

if(largo==1 && cadena[0]==10)
return(1);

else for(i=0;i<largo && stop==1; i++)

if(cadenali]!=10)
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stop=0;
else continue;

return(stop);

void LLenarDocumento(char cadenal],char Documento(])

int i,stop=0,j;
for(i=0; Documento[i]!="\0" && stop==0;i++)

if(Documento[i]=="\0")

else continue;

if(j!=0)

Documento[j]="";

=

for(i=0,stop=0; cadena[i]!="\0" && Documento[j]!="\0" && stop==0; i++, j++)

if(cadenali]!=10)
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{
Documento[j]=cadenali];
}
else stop=1;
}
=L

Documentol[j]="";

void ObtenerQuery(int inic,int actual,int largo, char QueryAux[],PQ2 head)

{
if(head!=NULL && inic<=largo)
{
if(inic==actual)
{
strcpy(QueryAux, head->FQuery);
}
else ObtenerQuery(inic+1,actual,largo,QueryAux,head->sgte);
}
}

void ObtenerT (int fin,int inic,SP head,char Termino[])

if(head!=NULL && inic== fin)
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strcpy(Termino,head->stopW);

else ObtenerT (fin,inic+1, head->sgte, Termino);

void ColocarTerminos3(int col,struct Terminos **M,int Nterminos,SP head)

{
char Termino[30];
ObtenerT(col,1,head, Termino);
strcpy(M[0][col].Termino, Termino);
}

int ContarTerminos(SP head,int cont)

{
if(head!=NULL)
return(ContarTerminos(head->sgte,cont+1));
else return(cont);
}

int EstaT(SP head,char Term[])

if(head!=NULL)

if(CompararCadenas(head->stopW,Term)==1)

return(1);
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else return(EstaT(head->sgte,Term));

else return(0);

SP ColocarTerminosD(SP head,DOC headD)

inti,jlargo,k;
char Term[100],Documento[1500];

if(headD!=NULL)

strcpy(Documento,headD->Documento);
largo=strlen(Documento);
for(k=0;k<=largo+3; k++)

i=0;

while( Documento[i]!="\0" && i<largo)

j=0;

while(Documento[i]!="\0"' && Documento[i]!=""' && i<largo)

Term[j]=Documentoli];

j++;
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i++;

Term[j]="\0";

if(EstaT(head,Term)==0)

head=Insertar_SW(head,Term);

i=i+1;

head= ColocarTerminosD(head,headD->sgte);

return(head);

SP ColocarTerminos(SP head,PQ2 headQ)

intijlargok;

char Term[100],FQueryA[1000];

if(headQ!=NULL)

strcpy(FQueryA,headQ->FQuery);

largo=strlen(FQueryA);

for(k=0;k<=largo+3; k++)
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i=0;

while(FQueryA[i]!="\0' && i<largo)

{
j=0;
while(FQueryA[i]!="\0' && FQueryA[i]!="' && i<largo)
{
Term[j]=FQueryA[i];
jt;
i++;
}
Term[j]="\0";
if(EstaT(head, Term)==0)
{
head=Insertar_SW(head,Term);
}
i=i+1;
}

head= ColocarTerminos(head,headQ->sgte);

}

return(head);

}

struct Terminos **Obtener3( PQ2 headQ)
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struct Terminos **MatrizT;
int largo,Nterminos,i,j,LAux,ID;
float ldf,sim;
struct Respuestas **Tabla;
SP T=NULL;
T=ColocarTerminos(T,headQ);
Nterminos=ContarTerminos(T,0);
largo=LARGOM,;
largo=largo+1;
Nterminos=Nterminos+1;
MatrizT=(struct Terminos **)malloc(largo*sizeof(struct Terminos *));
for(i=0;i<largo;i++)
MatrizT[i]=(struct Terminos *)malloc(Nterminos*sizeof(struct Terminos));
for(i=0;i<largo;i++)

for(j=0;j<Nterminos;j++) // el 0 es por si es que no tiene ningun termino en comun

MatrizT[i][j].esta=0;
MatrizT[i][0].ID=i+1;

MatrizT[i][0].log=0.0;

for(j=1; j<Nterminos ;j++)// esto coloca todos los terminos de todas las queries en la

lista T
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ColocarTerminos3(j,MatrizT,Nterminos,T);
headQ=Esta4(MatrizT,Nterminos,headQ,1);
NTERMINOS=Nterminos;

for(j=1;j<Nterminos;j++)

{
LAux=ContarTerminosCol(MatrizT,j,Nterminos,largo-1);
if(LAux!=0)
{
1df=log10((largo-1)/(float)LAux);
}
else 1df=0.0;
LLenarLDF(MatrizT,j,Nterminos,largo,ldf);
}
ID=1;

Tabla=(struct Respuestas **)malloc(LARGOM*sizeof(struct Respuestas));
for(i=0;i<LARGOM;i++)
Tabla[i]=NULL;

for(ID=0;ID<LARGOM;ID++)

for(i=1; i<largo;i++)

if(i!=(1D+1))
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sim=Similaridad(MatrizT,Nterminos,largo,i,(ID+1));

else continue;

printf("dentrofor:%d\n",ID );

return MatrizT;

/****************************************************** Cochgo ShlgleLink

***********************************************************/
int N;
struct Elem{
int indice;
int idDoc;
int Topic;
float TermDoc[2]; // char TermDoc[401]
int MarcadoFil;
int MarcadoCol;
// Matriz
float valorMatriz; //calculo de distancia
int Marcado;

intt;
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7
struct Elem *Arr; // son los documentos, de aqu;j formo la matriz
struct Elem **Matriz; // esta es la matriz de distancias
struct Lista{ // esta lista contiene los de un mismo cluster elementos
int idDoc[20];
intt;
float min;
intn;
inti;
int j;
struct Lista *sgte;
7
struct Cluster{
struct Lista *L; //esta es la lista de los cluster
struct Cluster *sgte;
intn;
7

struct Lista *InsertarL(struct Lista *H, int idDoc[], int N, int n, float min,int t)

inti;

if(H==NULL)
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H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
H->sgte=NULL;
H->min=min;
H->t=t;
H->n=n;
for(i=0; i<N;i++)

if(i<n)

H->idDoc[i]=idDoc[i];

else H->idDoc[i]=-1;

else H->sgte=InsertarL(H->sgte,idDoc,N,n,min,t);

return(H);

int LargoL(struct Lista *H,int i)

{
if(H!=NULL)
return(LargoL(H->sgte,i+1));
else return(i);
}
int NC=0;

struct Cluster *InsertarC(struct Cluster *C, struct Lista *H, int n)
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NC++;
if(C==NULL)
{
C=(struct Cluster *)malloc(sizeof(struct Cluster));
C->L=H;
C->n=n;
C->sgte=NULL;
}

else C->sgte=InsertarC(C->sgte,H,n);

return(C);

int NumeroCluster(struct Cluster *C)

{
if(C!=NULL && C->sgte==NULL)
return(C->n);
else return(NumeroCluster(C->sgte));
}

struct Lista *CrearLista2(struct Elem **M,struct Cluster *C,struct Lista *H,int N,int t, float min)

for (inti = 0; i < LARGOM; ++i)

for (intj = 0; j < LARGOM && i>j ; ++j)
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if (M[i][j].Marcado == 1 && H == NULL)

{
H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
H->t=t;
H->min=M[i][j].valorMatriz;
H->sgte=NULL;
H->i=i;
H->j=j;
M[i][j].Marcado = 2;

}

else

{

if (M[i][j]-Marcado == 1 && H = NULL)

C=InsertarC(C,H,1);

H=NULL;

H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
H->t=t;

H->min=M[i][j].valorMatriz;

H->i=i;

Ho>j=;
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H->sgte=NULL;

M[i][j]-Marcado = 2;

return(H);

int OtroMin(struct Elem **M,int N,struct Elem *A,float min)

intij;
for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0

if(A[i].MarcadoFil==0 && A[j].MarcadoCol==0)

if(M[i][j]-valorMatriz==min && M]i][j].Marcado==0 && !(A[i].MarcadoFil==1
&& Ali].MarcadoCol==1) && !(A[j].MarcadoFil==1 && A[j].MarcadoCol==1))

return(1);

else continue;

else continue;
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return(0);

void MarcarArr(struct Elem **M,struct Elem *A,int N,float min,int t)

{
intij;
for(i=0;i<N;i++)
for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0
{
if(A[i]-MarcadoFil==0 && A[j].MarcadoCol==0)
if(M[i][j].valorMatriz==min && M{i][j].Marcado==0)
{
Ali].MarcadoFil=1;
A[j]-MarcadoCol=1;
M[i][j].Marcado=1;
MIi][j].t=t;
Ali].t=t;
Afj]t=t;
}
else continue;
else continue;
}
}
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int contarDocRelEnCluster(struct Cluster *CHead, int id){
int cont = 0;
struct Lista *] = NULL;
while(CHead != NULL){
] = CHead->L;
while(l '= NULL){

if ((I->i + 1) ==id || (I->j+1) ==id)// el +1 es porque para los cluster la matriz

la comence desde la posicion 0 y no del 1

{
cont++;
}
1=1->sgte;
}

CHead=CHead->sgte;

return(cont);

/****************************************************** COdlgO SlngleLlnk Fln

********************************************************/

int main(int argc, char *argv[])

FILE *archivo,*archivo2;

char cadena[1000],Query[1000],Query2[1000],IDQuery[6],Band[3],Aux[5],Band2[3];
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char stopW|[25];

int i, parar,largo,k,stop,j,cont=1;

SP headSW=NULL;

PQ2 headQ=NULL;

// estas definiciones son de los documentos

char Documento[1500],IDDocument[8],Band3[3],Band4[3],ID[8];

struct Terminos *MatrizF=NULL;

for(i=0;i<999;i++)
Query[i]="0";

Query[i]="\0";

for(i=0;i<1499;i++)
Documentol[i]='0";

Documentol[i]="\0";

Band[0]=".Band[1]="T", Band[2]="\0'";

Band2[0]="",Band2[1]="T', Band[2]="\0";

Band3[0]=".", Band3[1]="W',Band3[2]="\0";

Band4[0]=".", Band4[1]='B',Band4[2]="\0";

moun_n

archivo=fopen("documentos.txt","r");//nombre del archivo de texto donde estan los

documentos

if(archivo!=NULL)

while (!feof(archivo))
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parar=0;
fgets(IDQuery,6,archivo);
Copiar_iesimo(0,2,IDQuery,Aux);

if(!strcmp(Band,Aux))

largo=strlen(IDDocument);

Copiar_iesimo(3,largo-1,IDDocument,ID);

fgets(cadena,1000,archivo);

if (EsCadenaVacia_D(cadena,largo)==1)
fgets(cadena,1000,archivo);

if((cadena[0]!="." && cadena[1]!="W"))

{
largo=strlen(cadena);
if(cadena[largo-2]!="." && !(cadena[0]=="" &&
LLenarQuery(cadena,Query);
else if((cadena[largo-2]==""))
{
LLenarQuery(cadena,Query);
parar=1;
}
else continue;
}
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while(!feof(archivo) && parar==0)

fgets(cadena,1000,archivo);
largo=strlen(cadena);

if(cadena[0]=="." && cadena[1]=="N' && largo>=2)

parar=1;
else{
if(cadena[largo-2]!="" && !(cadena[0]=="." &&
cadena[1]=="W"))
LLenarQuery(cadena,Query);
else if((cadena[largo-2]==".))
{
LLenarQuery(cadena,Query);
parar=1;
}
else continue;
}

}// while
for(i=1,stop=0;i<999 && stop==0;i++)

if (Query[i]=="0")

Query[i]="\0’

stop=1;
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else continue;
for(i=1,j=0; Query[i]!="\0";i++,j++)
if(Query[i]==10)
Query2[j]=""
else Query2[j]=Query[i];
Query2[j]="\0’;
SacarCaracteresNoValidos(Query2);
headQ=Insertar_Q(headQ,Query2,cont);
cont=cont+1;
for(i=0;i<999;i++)
Query[i]='0";
Query[i]="\0’;
}// if stremp
else continue;
}// while
}// if archivo
fclose(archivo);
printf("Comenzando a leer los stopwords\n");

mou_n

archivo2=fopen("stopwords.txt","r");//archivo de stopwords en nuestro caso no son

necesarias, pues los terminos son creados con letras aleatorias

if(archivo2!=NULL)
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while (!feof(archivo2))

{
fgets(stopW,25,archivo2);
largo=strlen(stopW);
stopW[largo-2]="\0';
headSW=Insertar_SW(headSW,stopW);
}
fclose(archivo2);
}

headQ=SacarStopWords(headQ, headSW);

MatrizF = Obtener3(headQ);

/*****************************************codigo del main Single

int N,I,n,t,Largo;
float min,temporal;
N=LARGOM,;
temporal=0;
struct Elem **MatrizSim;
MatrizSim=(struct Elem **)malloc((N+1)*sizeof(struct Elem));
for(i=0;i<(N+1) ;i++)
MatrizSim[i]=(struct Elem*)malloc((N+1)*sizeof(struct Elem));

for (intil = 1; i1 <=N; ++i1)
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for (inti2 = 1;i2 <=N; ++i2)

if (i1==12)

MatrizSim[il][i2].valorMatriz=1;

else{
printf("dentro de Single link\n");

for (int j = 1; j <= NTERMINOS; ++j)

temporal+=(((struct Terminos **)MatrizF)[i1][j].log *
((struct Terminos **)MatrizF)[i2][j].log);

MatrizSim[i1][i2].valorMatriz=temporal;

temporal=0;

printf("dentro de Single link 2\n");

free(MatrizF);

printf("dentro de Single link \n");//estos printf(dentro de single link) los dejo porque,

si no imprimo nada al correr en el servidor a veces se desconecta

struct Lista *LHead=NULL;
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struct Cluster *CHead=NULL;
Arr=(struct Elem*)malloc(N*sizeof(struct Elem));
// Inicializo los valores del vector Fila Columna en 0

for(i=0;i<N;i++)

{
Arr[i].MarcadoFil=0;
Arr[i].MarcadoCol=0;
Arr[i].t=0;

}

// memoria para la matriz
Matriz=(struct Elem **)malloc(N*sizeof(struct Elem));
for(i=0;i<N ;i++)

Matriz[i]=(struct Elem*)malloc(N*sizeof(struct Elem));
// Inicializo los valores de la matriz
for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j; j++)

Matriz[i][j].valorMatriz = MatrizSim[i+1][j+1].valorMatriz;// paso los

valores de la matriz de similaridad(calculada con distancia del coseno)

Matriz[i][j].Marcado=0;

free(MatrizSim);

n=N;
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1=-1;

k=-1;

t=1;

min=-1;

while(1)

{
1=-1;
min=-1;

for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0

if(Arr[i].MarcadoFil==0 && Arr[j].MarcadoCol==0)

if(Matriz[i][j].valorMatriz > min && Matriz[i][j].-Marcado==0 &&

Matriz[i][j].valorMatriz > 0)//busco el valor mayor de similaridad

{
1=i;
k=j;
min=Matriz[i][j].valorMatriz;
}

else continue;

else continue;
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if(1==-1){//sil es igual a -1 quiere decir que no encontro ningun valor > 0 valido en

la matriz para seguir con el algoritmo

break;

else if(1!=-1)

if(Arr[l].MarcadoFil==0)

Arr[l].MarcadoFil=1;

Arr[l].t=t;

if(Arr[k].MarcadoCol==0)

Arr[k].MarcadoCol=1;

Arr[k].t=t;

Matriz[l][k].Marcado=1;
Matriz[l][K].t=t;

if(OtroMin(Matriz,N,Arr,min)==1)

MarcarArr(Matriz,Arr,N,min,t);

LHead=NULL;
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lista de clusteres

else

}//while
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LHead=CrearLista2(Matriz,CHead,LHead, N, t, min);//agrego el min a la

if (LHead != NULL)

{

Largo=LargoL(LHead,0);

CHead=InsertarC(CHead, LHead,Largo);// agrego el cluster a la
}
LHead=NULL;

LHead=CrearListaZ2(Matriz,CHead,LHead, N, t, min);

if (LHead != NULL)

Largo=LargoL(LHead,0);

CHead=InsertarC(CHead, LHead,Largo);
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/*****************************************Codigo del main S]ngle Llnk

Fln********************************************/

struct Respuestas *docRAntiguos = NULL;
struct Respuestas *docRAntiguosAux = NULL;
FILE *file;

mu_n

file = fopen("documentosR.txt","r");// archivo que contiene las id de los documentos

relevantes

if( file == NULL)

printf("Error al abrir archivo");

while( !feof(file))//proceso de lectura del archivo file

{

if (docRAntiguos == NULL)

{
docRAntiguos = (struct Respuestas*)malloc(sizeof(struct Respuestas));
docRAntiguos->sgte = NULL;
fscanf(file, "%d ",&docRAntiguos->1d);//almaceno la id de los documentos

relevantes
}
else{

docRAntiguosAux = docRAntiguos;

while(docRAntiguosAux->sgte |= NULL){
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docRAntiguosAux = docRAntiguosAux->sgte;

}
docRAntiguosAux->sgte = (struct Respuestas*)malloc(sizeof(struct
Respuestas));
docRAntiguosAux->sgte->sgte = NULL;
fscanf(file, "%d ",&docRAntiguosAux->sgte->1d);
}
}
fclose(file);

struct Cluster *CHeadI=NULL;
CHeadl = CHead,;
int contRel = 0;

while(docRAntiguos != NULL){//aqui cuenta los documentos relevantes visitados al

recorrer el cluster construido con el algoritmo Single Link
contRel = contRel + contarDocRelEnCluster(CHeadl,docRAntiguos->Id);

docRAntiguos = docRAntiguos->sgte;

/*while(CHead != NULL){// este while muestra los clusters creados
printf("tamano cluster=%d\n",CHead->n);
while(CHead->L != NULL){
printf("lista_min=%f\n",CHead->L->min );
printf("lista_t=%d\n",CHead->L->t );
printf("posicion i:%d\n",CHead->L->i);
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printf("posicion j:%d\n",CHead->L->j);

CHead->L=CHead->L->sgte;

CHead=CHead->sgte;

printf("numero de cluster llamados%d\n",NC );*/

printf("La cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer los clusteres

son:%d\n",contRel);

return 0;
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Codigo fuente de algoritmo algoritmo Complete Link

#include<stdio.h>

#include<stdlib.h>

#include<string.h>

#include<math.h>

#include<malloc.h>

/***************************************************************************************
Autores: Delia Moncada - Frederick Lara.

La forma de compilar este programa es: gcc CompleteLink.c -o completeLink -Im
Para poder ejecutar correctamente el programa se debe considerar lo siguiente:
-debe existir un archivo de texto de nombre "documentos.txt" sin comillas, que
contenga los documentos con los que se construira la matriz de similaridad.

-se debe cambiar la cantidad de la variable LARGOM,por la cantidad de documentos
que contenga el archivo de texto de nombre "documentos.txt".

-debe existir un archivo de texto de nombre "documentosR.txt" sin comillas, que
contenga las id de los documentos relevantes.

-ejecutar con el comando: ./completeLink

T— L T HRARARAKARIARAKIAIK |
int LARGOM=700;

int NTERMINOS;

struct StopWords{

char stopW/[100];
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struct StopWords *sgte;

J7
typedef struct StopWords STOPW;
typedef STOPW *SP;
struct SQUERY2{

int Id;

char FQuery[1000];

struct SQUERY?2 *sgte;
J7
typedef struct SQUERY2 SQ2;
typedef SQ2 *PQ2;
struct Terminos{

char Termino[30];

int esta;

float log;

int ID;
7
typedef struct Terminos TER;
typedef TER *TERZ;
struct lista_Doc_Query{

int IDQuery;

int IDDocumento;
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struct lista_Doc_Query *sgte;
J7
struct Respuestas{
int Id;
float sim;
struct Respuestas *sgte;
7
struct GlobalRespuestas{
int Id;
struct Respuestas *dato;
struct GlobalRespuestas *sgte;
7
struct Respuestas_{
int Id;
float sim;
J7
struct Documentos{
int Id;
char Documento[1500];
struct Documentos *sgte;
b

typedef struct Documentos Docu;
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typedef Docu *DOC;

struct GlobalRespuestas *InsertarGR(struct GlobalRespuestas *headGR, struct Respuestas

*dato)

if(head GR==NULL)

headGR=(struct GlobalRespuestas *)malloc(sizeof(struct GlobalRespuestas));

headGR->dato=dato;

headGR->sgte=NULL;

else headGR->sgte=InsertarGR(headGR->sgte,dato);

return(headGR);

DOC InsertarD(DOC head, char Documento[], int Id)

if(head==NULL)

head=(DOC)malloc(sizeof(Docu));

head->Id=Id;

strcpy(head->Documento,Documento);

head->sgte=NULL;

else head->sgte=InsertarD(head->sgte,Documento,ld);
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return(head);

struct Respuestas *Insertar(struct Respuestas *head, int Id, float sim)

if(head==NULL)

head=(struct Respuestas *)malloc(sizeof(struct Respuestas));
head->Id=Id;
head->sim=sim;

head->sgte=NULL;

else head->sgte=Insertar(head->sgte,ld,sim);

return(head);

int ContarPalabras(char cadena[])

int i,cont,pal;
for(i=0,cont=0,pal=0;cadena[i]!="\0";i++)
if(cadena[i]'="")
pal++;

else if(pal!=0)
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cont++;

pal=0;

else continue;
if(pal!=0)
return(cont+1);

else return(cont);

void Copiar_iesimo(int inicio,int largo,char original[],char destino[])

intij;
for(i=1,j=0;i<=largo;inicio++,i++,j++)
destino[j]=original[inicio];

destinol[j]="\0";

void SacarCaracteresNoValidos(char cadenal])

int i;
for(i=0; cadena[i]!="\0";i++)

if(cadena[i]=="(" || cadena[i]==")' || cadena[i]=="?" || cadena]i]=="-' || cadenali]==";' ||

cadenali]=="," || cadena[i]==

cadena[i]=="/" || cadenali]==9)

|| cadena[i]==""|| cadena[i]=="*" || cadena[i]=="+"||

cadenali]="";
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else if(cadenali]==".
cadena[i]="";
else continue;
for(i=0; cadenali]!="\0";i++)
if(cadenal[i]=="A")
cadena[i]="a’;
else if(cadena[i]=="B")
cadena[i]='b’;
else if(cadenali]=="C")
cadena[i]='c’;
else if(cadena[i]=="D")
cadenali]='d";
else if(cadena[i]=="E")
cadenali]="e";
else if(cadenal[i]=="F")
cadena[i]="f’;
else if(cadenali]=="G")
cadena[i]="g’;
else if(cadena[i]=="H")
cadena[i]="h";
else if(cadenali]=="1")

cadena[i]="i";
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else if(cadenali]=="]")
cadena[i]="j";
else continue;
for(i=0; cadenali]!="\0";i++)
if(cadenali]=="K")
cadena[i]='k’;
else if(cadena[i]=="L")
cadenal[i]="l’;
else if(cadenali]=="M")

cadena[i]="'m";

else if(cadena[i]=="'N")
cadenali]='n";

else if(cadena[i]=="0")
cadenali]="o0";

else if(cadena[i]=="P")

cadena[i]="p";
else if(cadena[i]=="Q")
cadena[i]="'q";
else if(cadena[i]=="R’")
cadena[i]="r";

else if(cadena[i]=="T")

cadena[i]="t;
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else if(cadena[i]=="S")
cadena[i]='s";
else if(cadenal[i]=="U")
cadena[i]="u’;
else if(cadena[i]=="V")
cadena[i]="v";
else if(cadena[i]=="W")
cadena[i]='w';
else if(cadenali]=="X")
cadena[i]="x";
else if(cadenal[i]=="Y")
cadena[i]="y";
else if(cadenal[i]=="Z")
cadena[i]="z";
else continue;

}

int CaracterValido(char cadena[],int i)

{

while(cadenali]!="\0")

{
if(cadenali]!="")

return(i);
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else i=i+1;

return(-1); // son puros espacios en blancos

void SacarEspaciosS(char cadena([])

inti,jk;

i=0;
while(cadenali]!="\0")
{

if(cadena[i]==""| cadenali]==9)

if(cadena[i]=="" && cadena[i+1]==""&& cadena[i+1]!="\0")

k=CaracterValido(cadena,i); // si es -1 entonces son puros espacios los faltantes
if(k!=-1)

{

for(j=i+1;cadena[k]!="\0';j++k++)

cadena[j]=cadena[Kk];

}

cadena[j]="\0";
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i=i+1;

else cadena[i]="\0";

else i=i+1;

else i=i+1;

int CompararCadenas(char cad1[],char cad2[])

intilargol,largo2,stop;
largol=strlen(cad1);
largo2=strlen(cad2);
if(largol==largo2)
for(i=0, stop=1; cad1[i]!="\0" && stop==1;i++)
if(cad1[i]!=cad2[i])
stop=0;
else continue;
else return(0);

return(stop);

151



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

int Buscar(char cadena[],char frase[])

char Aux[30];
intilargo,largo2,total;
largo=strlen(cadena);
largo2=strlen(frase);

for(i=0;frase[i]!="\0" && ((i+largo)<=largo2);i++)//aqui estaba el error, que no consideraba

el ultimo termino del documento

if(frase[i]==cadena[0])

Copiar_iesimo(i,largo,frase,Aux);

total=i+largo;

if(CompararCadenas(Aux,cadena)==1)

return(1);

else continue;

else continue;

return(0);

PQ2 Insertar_Q(PQ2 head,char stopW[], int Id)
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if(head==NULL)

head=(PQ2)malloc(sizeof(SQ2));
head->sgte=NULL;
head->Id=Id;
strcpy(head->FQuery,stopW);
}
else head->sgte= Insertar_Q(head->sgte,stopW,Id);

return(head);

}

SP Insertar_SW(SP headSW,char stopW[])

if(headSW==NULL)

headSW=(SP)malloc(sizeof(STOPW));
headSW->sgte=NULL;

strcpy(headSW->stopW,stopW);

else headSW->sgte= Insertar_SW(headSW->sgte,stopW);

return(headSW);

}

int esSubcadena(char Query([],int i,int largo, SP headSW)
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int LARGO;

LARGO=strlen(Query);

if(i'=0 && Query[i-1]!=""
return(1);

else if(Query[i+largo]!="" && i+largo<LARGO && Query[i+largo]!="\0")
return(1);

else return(0);

}

SP Sacar(char Query[],SP headSW)
{
char Aux[50];
int largo,i,j,k;
if(headSW!=NULL)
{
largo=strlen(headSW->stopW);
for(i=0; Query[i]!="\0';i++)

if(Query[i]J==headSW->stopW[0] && !esSubcadena(Query,ilargo,headSW))

Copiar_iesimo(i,largo,Query,Aux);
if(!strcmp(headSW->stopW,Aux))

{
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if(Query[i+largo]!="\0")

if(Query[i+largo]=="0")
{
k=i+largo+1;
j=i;
while(Query[k]!="\0")
{
Query[j]=Query[K];
j++

k++;

)

Query[j]="\0’;
}
else{
k=i+largo;
=5

while(Query[k]!="\0")

Query[j]=Query[k];
j++;

)

k++;
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Query[j]="\0";

else Query[i]="\0";

else continue;

else continue;

headSW->sgte=Sacar(Query,headSW->sgte);

else return(NULL);

return(headSW);

DOC SacarStopWords_D(DOC head, SP headSW)

char Documento[1500];
int i,j;

if(head!=NULL)

strcpy(Documento, head->Documento);

headSW=Sacar(Documento, headSW);
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SacarEspaciosS(Documento);

[

if(Documento[0]==

for(i=0, j=i+1;Documento[j]!="\0";i++,j++)

Documento[i]=Documentolj];

Documento[i]="\0";

strcpy( head->Documento, Documento);

head->sgte=SacarStopWords_D(head->sgte, headSW);

else return(NULL);

return(head);

PQ2 SacarStopWords(PQ2 head, SP headSW)

char Query[1000];
intij;

if(head!=NULL)

strcpy(Query, head->FQuery);
headSW=Sacar(Query, headSW);

SacarEspaciosS(Query);
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if(Query[0]==""

for(i=0, j=i+1;Query[j]!="\0";i++,j++)

Query[i]=Query([j];

Query[i]="\0";

strcpy( head->FQuery, Query);

head->sgte=SacarStopWords(head->sgte, headSW);

else return(NULL);

return(head);

void LLenarQuery(char cadenal],char Query[])

int i,stop=0,j;

for(i=0; Query[i]!="\0' && stop==0;i++)

if(Query[i]=="0")

=

stop=1;

else continue;
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Query[j]="";
=5
for(i=0; cadenali]!="\0' && Query[j]!="\0'; i++, j++)

Query[j]=cadenali];

int EsCadenaVacia(char cadenal], int largo)

inti;
for(i=0; i<largo;i++)
if(cadenal[i]!="")
return(1);
else continue;

return(0);

int ContarSW(SP headSW, int i)

if(headSW!=NULL)

return(ContarSW(headSW->sgte,i+1));

else return(i);

int NQueries(PQZ2 head(Q, int cont)
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if(headQ!=NULL)
return(NQueries(headQ->sgte, cont+1));

else return(cont);

void Copiar(struct Respuestas *head,struct Respuestas_ *Arr,int inic,int largo)

if(head!=NULL && inic<largo)

Arr[inic].Id=head->Id;

Arr[inic].sim=head->sim;

Copiar(head->sgte,Arr,inic+1,largo);

int LargoRespuestas(struct Respuestas *head, int largo)

if(head!=NULL)

return(LargoRespuestas(head->sgte, largo+1));

else return(largo);

struct Respuestas *Ordenar(struct Respuestas *head)

int largo,i,j,k;
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struct Respuestas_ *Arr,Aux;

struct Respuestas *head2=NULL;

largo=LargoRespuestas(head,0);

Arr=(struct Respuestas_*)malloc(largo*sizeof(struct Respuestas_));
Copiar(head,Arr,0,largo);

for(j=0;j<largo;j++)

Aux=Arr[j];

for(i=j+1,k=j;i<largo;i++)

if(Arr[i].sim > Aux.sim)

Aux=Arr([i];

k=i;

else continue;

Arr[k]=Arr[j];

Arr[j]=Aux;

for(i=0;i<largo;i++)

head2=Insertar(head2,Arr[i].Id,Arr[i].sim);
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return(head?2);

int ContarQDValidos(struct Terminos **MatrizT, int fil, int col)

int i,cont;
for(i=1,cont=0;i<fil;i++)

if(MatrizT[i][0].esta==1)

cont++;

else continue;

return(cont);

float Similaridad(struct Terminos **MatrizT, int NT, int largo,int ID1,int ID2)

float s,s2,s3,sim;
int j;

for(j=1,s=0.0,52=0.0,s3=0.0;j<NT;j++)

s=s+MatrizT[ID1][j].log*MatrizT[ID2][j].log;
s2=s2+MatrizT[ID1][j].log*MatrizT[ID1][j].log;

s3=s3+MatrizT[ID2][j].log*MatrizT[ID2][j].log;
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if(s2!1=0.0 && $3!=0.0)

sim=s/sqrt(s2*s3);

else sim=0.0;

return(sim);

int ContarTerminosCol(struct Terminos **MatrizT,int col, int NT, int largo)

int i,cont;

for(cont=0,i=1;i<=largo;i++)

if(MatrizT[i][col].esta>=1)

cont++;

else continue;

return(cont);

void LLenarLDF(struct Terminos **MatrizT,int col,int NT, int largo,float 1df)

int i;

for(i=1;i<largo;i++)
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if(MatrizT[i][col].esta>=1)

MatrizT[i][col].log=1df*(float) MatrizT[i][col].esta;

else {

MatrizT[i][col].log=0;

}

PQ2 Esta4(struct Terminos **MatrizT,int Nterm, PQ2 headQ, int actual)
{
int j,i,contlargo;
char Aux[100];
if(headQ!=NULL)
{
for(j=1;j< Nterm;j++)

{

if(Buscar(MatrizT[0][j].Termino,headQ->FQuery)==1)

largo=strlen(MatrizT[0][j].Termino);
for(i=0,cont=0;headQ->FQuery[i]!="\0";i++)

if(MatrizT[0][j].Termino[0]==headQ->FQuery[i])
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Copiar_iesimo(ilargo,headQ->FQuery,Aux);

if(CompararCadenas(Aux,MatrizT[0][j].Termino)==1)

cont++;

else continue;

else continue;

MatrizT[actual][j].esta=cont;

MatrizT[actual][0].esta=1;

else continue;

headQ->sgte=Esta4(MatrizT,Nterm,headQ->sgte,actual+1);

return(headQ);

int NDocumentos(DOC headD, int cont)

if(headD!=NULL)

return(NDocumentos(headD->sgte, cont+1));

else return(cont);
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int ObtenerIDDocumentos(DOC headD,int cont, int fin,int largo)

if(cont==fin && fin<=largo && headD!=NULL)
return(headD->1d);

else return(ObtenerIDDocumentos(headD->sgte,cont+1, fin ,largo));

int ObtenerIDQueries(PQ2 headQ,int cont, int fin,int largo)

if(cont==fin && fin<=largo && headQ!=NULL)
return(headQ->1d);

else return(ObtenerIDQueries(headQ->sgte,cont+1, fin ,largo));

int EsCadenaVacia_D(char cadena[], int largo)

int i,stop=1;
if(largo==1 && cadena[0]==10)
return(1);
else for(i=0;i<largo && stop==1; i++)
if(cadenali]'=10)
stop=0;
else continue;

return(stop);
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void LLenarDocumento(char cadena[],char Documento([])

int i,stop=0,j;

for(i=0; Documento[i]!="\0' && stop==0;i++)

if(Documento[i]=="\0")

i;

—
1l

stop=1;

else continue;

if(j!=0)

Documento[j]="";

=t

for(i=0,stop=0; cadena[i]!="\0" && Documento[j]!="\0' && stop==0; i++, j++)

if(cadenali]'=10)

Documento[j]=cadenali];
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else stop=1;

j=j-1;

Documento[j]="";

void ObtenerQuery(int inic,int actual,int largo, char QueryAux[],PQ2 head)

if(head!=NULL && inic<=largo)

if(inic==actual)

strcpy(QueryAux, head->FQuery);

else ObtenerQuery(inic+1,actual,largo,QueryAux,head->sgte);

void ObtenerT(int fin,int inic,SP head,char Termino[])

if(head!=NULL && inic== fin)

strcpy(Termino,head->stopW);

else ObtenerT(fin,inic+1, head->sgte, Termino);
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void ColocarTerminos3(int col,struct Terminos **M,int Nterminos,SP head)

char Termino[30];

ObtenerT(col,1,head, Termino);

strcpy(M[0][col].Termino,Termino);

int ContarTerminos(SP head,int cont)

if(head!=NULL)

return(ContarTerminos(head->sgte,cont+1));

else return(cont);

int EstaT(SP head,char Term[])

if(head!=NULL)

if(CompararCadenas(head->stopW,Term)==1)

return(1);

else return(EstaT(head->sgte,Term));
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else return(0);

SP ColocarTerminosD(SP head,DOC headD)

intij,largo,k;
char Term[100],Documento[1500];

if(headD!=NULL)

strcpy(Documento,headD->Documento);
largo=strlen(Documento);
for(k=0;k<=largo+3; k++)

i=0;

while( Documento[i]!="\0" && i<largo)

j=0;

while(Documento[i]!="\0' && Documento[i]!=""' && i<largo)

Term[j]=Documentoli];
j++;

)

i++;

)

Term[j]="\0";
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if(EstaT (head, Term)==0)

head=Insertar_SW(head,Term);

i=i+1;

head= ColocarTerminosD(head,headD->sgte);

return(head);

}

SP ColocarTerminos(SP head,PQ2 headQ)

intij,largo,k;
char Term[100],FQueryA[1000];

if(headQ!=NULL)

strcpy(FQueryA,headQ->FQuery);
largo=strlen(FQueryA);
for(k=0;k<=largo+3; k++)

i=0;
while(FQueryA[i]!="\0' && i<largo)

{
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j=0;

while(FQueryA[i]!="\0' && FQueryAJi]!="" && i<largo)

Term[j]=FQueryA[i];

j++;

)

i++;

)’

Term[j]="\0";

if(EstaT(head,Term)==0)

head=Insertar_SW(head,Term);

i=i+1;

head= ColocarTerminos(head,headQ->sgte);

return(head);

struct Terminos **Obtener3( PQ2 headQ)

struct Terminos **MatrizT;

int largo,Nterminos,i,j,LAux,ID;
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float 1df,sim;
struct Respuestas **Tabla;
SP T=NULL;
T=ColocarTerminos(T,headQ);
Nterminos=ContarTerminos(T,0);
largo=LARGOM,;
largo=largo+1;
Nterminos=Nterminos+1;
MatrizT=(struct Terminos **)malloc(largo*sizeof(struct Terminos *));
for(i=0;i<largo;i++)
MatrizT[i]=(struct Terminos *)malloc(Nterminos*sizeof(struct Terminos));
for(i=0;i<largo;i++)

for(j=0;j<Nterminos;j++) // el 0 es por si es que no tiene ningun termino en comun

MatrizT[i][j].esta=0;
MatrizT[i][0].ID=i+1;

MatrizT[i][0].log=0.0;

for(j=1; j<Nterminos ;j++)// esto coloca todos los terminos de todas las queries en la lista T
ColocarTerminos3(j,MatrizT,Nterminos,T);
headQ=Esta4(MatrizT,Nterminos,headQ,1);

NTERMINOS=Nterminos;
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for(j=1;j<Nterminos;j++)

LAux=ContarTerminosCol(MatrizT,j,Nterminos,largo-1);

if(LAux!=0)

ldf=log10((largo-1)/(float)LAux);

else 1df=0.0;

LLenarLDF(MatrizT,j,Nterminos,largo,1df);

ID=1;

Tabla=(struct Respuestas **)malloc(LARGOM*sizeof(struct Respuestas));

for(i=0;i<LARGOM;i++)

Tabla[i]=NULL;

for(ID=0;ID<LARGOM;ID++)

for(i=1; i<largo;i++)

if(i!=(ID+1))

sim=Similaridad (MatrizT,Nterminos,largo,i,(ID+1));
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else continue;

printf("dentrofor:%d\n",ID );

return MatrizT;

/****************************************************** Codigo CompleteLink

***********************************************************/
int N;
struct Elem{
// Vector
int indice;
intidDoc;
int Topic;
float TermDoc[2]; // char TermDoc[401]
int MarcadoFil;
int MarcadoCol;
// Matriz
float valorMatriz; //calculo de distancia
int Marcado;
intt;
J7

struct Elem *Arr; // son los documentos, de aquj formo la matriz
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struct Elem **Matriz; // esta es la matriz de distancias
struct Lista{ // esta lista contiene los de un mismo cluster elementos
intidDoc[20];
intt;
float min;
int n;
int i;
int j;
struct Lista *sgte;
7
struct Cluster{
struct Lista *L; //esta es la lista de los cluster
struct Cluster *sgte;
intn;
J

struct Lista *InsertarL(struct Lista *H, int idDoc[], int N, int n, float min,int t)

int i;

if(H==NULL)

H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));

H->sgte=NULL;
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H->min=min;
H->t=t;
H->n=n;
for(i=0; i<N;i++)
if(i<n)
H->idDoc[i]=idDoc[i];

else H->idDoc[i]=-1;

else H->sgte=InsertarL(H->sgte,idDoc,N,n,min,t);

return(H);

int LargoL(struct Lista *H,int i)

if(H!=NULL)
return(LargoL(H->sgte,i+1));

else return(i);

int NC=0;

struct Cluster *InsertarC(struct Cluster *C, struct Lista *H, int n)

NC++;

if(C==NULL)
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C=(struct Cluster *)malloc(sizeof(struct Cluster));
C->L=H;
C->n=n;

C->sgte=NULL;

else C->sgte=InsertarC(C->sgte,H,n);

return(C);

struct Lista *CrearLista2(struct Elem **M,struct Cluster *C,struct Lista *H,int N,int t, float min)

for (inti=0; i < LARGOM; ++i)

for (intj = 0; j < LARGOM && i>j ; ++j)

if (M[i][j]-Marcado == 1 && H == NULL)

H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));

H->t=t;

H->min=M{i][j].valorMatriz;

H->i=i;

Ho>j=;
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H->sgte=NULL;

M[i][j]-Marcado = 2;

else{

if (M[i][j].Marcado == 1 && H != NULL)

C=InsertarC(C,H,1);

H=NULL;

H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
H->t=t;

H->min=M]i][j].valorMatriz;

H->i=i;

H->j=j;

H->sgte=NULL;

M[i][j].Marcado = 2;

return(H);

int OtroMin(struct Elem **M,int N,struct Elem *A,float min)
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int ij;
for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0

if(A[i].MarcadoFil==0 && A[j].MarcadoCol==0)

if(M[i][j]-valorMatriz==min && M][i][j].Marcado==0 && !(A[i].MarcadoFil==1 &&
A[i].MarcadoCol==1) && !(A[j].MarcadoFil==1 && A[j].MarcadoCol==1))

return(1);

else continue;

else continue;

return(0);

void MarcarArr(struct Elem **M,struct Elem *4,int N,float min,int t)

int i,j;

for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0

if(A[i].MarcadoFil==0 && A[j].MarcadoCol==0)
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if(M[i][j].valorMatriz==min && M]i][j].Marcado==0)

A[i].MarcadoFil=1;
Alj].MarcadoCol=1;

M[i][j].Marcado=1;

else continue;

else continue;

int contarDocRelEnCluster(struct Cluster *CHead, int id){
int cont = 0;
struct Lista *] = NULL;
while(CHead != NULL){
1 = CHead->L;
while(l!= NULL){

if ((I->1+ 1) ==id || (I->j+1) ==1id)// el +1 es porque para los cluster la matriz la comence

desde la posicion 0 y no del 1

cont++;
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1=1->sgte;

CHead=CHead->sgte;

return(cont);

/****************************************************** COdlgO CompleteLink Fln

********************************************************/

int main(int argc, char *argv(])

FILE *archivo,*archivo2;
char cadena[1000],Query[1000],Query2[1000],IDQuery[6],Band[3],Aux[5],Band2[3];
char stopW|[25];
int i, parar,largo,k,stop,j,cont=1;
SP headSW=NULL;
PQ2 headQ=NULL;
// estas definiciones son de los documentos
char Documento[1500],IDDocument[8],Band3[3],Band4[3],ID[8];
struct Terminos **MatrizF=NULL;
for(i=0;i<999;i++)
Query[i]='0";

Query[i]="\0";
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for(i=0;i<1499;i++)

Documentol[i]='0";
Documento[i]="\0';
Band[0]=".,Band[1]="T', Band[2]="\0";
Band2[0]="",Band2[1]='T", Band[2]="\0";
Band3[0]="", Band3[1]='"W',Band3[2]="\0";
Band4[0]="", Band4[1]='B',Band4[2]="\0";

archivo=fopen("documentos.txt","r");//nombre del archivo de texto donde estan los

documentos
if(archivo!=NULL)
{

while (!feof(archivo))

parar=0;

fgets(IDQuery,6,archivo);
Copiar_iesimo(0,2,IDQuery,Aux);

if(!strcmp(Band,Aux))

{
largo=strlen(IDDocument);
Copiar_iesimo(3,largo-1,IDDocument,ID);
fgets(cadena,1000,archivo);
if(EsCadenaVacia_D(cadena,largo)==1)

fgets(cadena,1000,archivo);
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if((cadena[0]!="" && cadena[1]!="W"))

largo=strlen(cadena);
if(cadena[largo-2]!="" && !(cadena[0]=="" && cadena[1]=="W"))
LLenarQuery(cadena,Query);

else if((cadena[largo-2]=="."))

LLenarQuery(cadena,Query);
parar=1;

}

else continue;

while(!feof(archivo) && parar==0)

fgets(cadena,1000,archivo);
largo=strlen(cadena);
if(cadena[0]=="." && cadena[1]=="N' && largo>=2)
parar=1;
else{
if(cadena[largo-2]!="" && !(cadena[0]=="." && cadena[1]=="W"))
LLenarQuery(cadena,Query);

else if((cadena[largo-2]==""))
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LLenarQuery(cadena,Query);

parar=1;

else continue;

}// while
for(i=1,stop=0;i<999 && stop==0;i++)

if (Query[i]=='0"

Query[i]="\0’;

stop=1;

else continue;
for(i=1,j=0; Query[i]!="\0";i++,j++)

if(Query[i]==10)

Query2[j]="";
else Query2[j]=Query[i];
Query2[j]="\0’;
SacarCaracteresNoValidos(Query2);
headQ=Insertar_Q(headQ,Query2,cont);

cont=cont+1;
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for(i=0;i<999;i++)
Query[i]='0";
Query[i]="\0";
}// if strcmp
else continue;
}// while
}// if archivo
fclose(archivo);
printf("Comenzando a leer los stopwords\n");

nmu_n

archivo2=fopen("stopwords.txt","r"); //archivo de stopwords en nuestro caso no son

necesarias, pues los terminos son creados con letras aleatorias

if(archivo2!=NULL)

while (!feof(archivo2))

fgets(stopW,25,archivo2);
largo=strlen(stopW);
stopW([largo-2]="\0";

headSW=Insertar_SW(headSW,stopW);

fclose(archivo2);
}// if archivo2

headQ=SacarStopWords(headQ, headSW);
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MatrizF = Obtener3(headQ);

/*****************************************codigo del main Complete

Link********************************************/

int N,I,n,t,Largo;
float min,temporal;
N=LARGOM;
temporal=0;
struct Elem **MatrizSim;
MatrizSim=(struct Elem **)malloc((N+1)*sizeof(struct Elem));
for(i=0;i<(N+1) ;i++)
MatrizSim[i]=(struct Elem*)malloc((N+1)*sizeof(struct Elem));
intil,i2;

for (i1 = 1; i1 <=N; ++i1)

for (i2 = 1; i2 <=N; ++i2)

if (i1==i2)

MatrizSim[i1][i2].valorMatriz=1;

else{

for (intj = 1; j <= NTERMINOS; ++j)
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temporal+=(((struct Terminos **)MatrizF)[i1][j].log * ((struct Terminos

**MatrizF)[i2][j].log);

MatrizSim[i1][i2].valorMatriz=temporal;

temporal=0;

printf("dentro de Complete Link 2\n");

free(MatrizF);

printf("dentro de Complete Link \n");//estos printf(dentro de Complete Link los dejo

porque, si no imprimo nada al correr en el servidor a veces se desconecta
struct Lista *LHead=NULL;
struct Cluster *CHead=NULL;
Arr=(struct Elem*)malloc(N*sizeof(struct Elem));
// Inicializo los valores del vector Fila Columna en 0

for(i=0;i<N;i++)

Arr[i].MarcadoFil=0;
Arr[i].MarcadoCol=0;

Arr[i].t=0;

// memoria para la matriz
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Matriz=(struct Elem **)malloc(N*sizeof(struct Elem));
for(i=0;i<N ;i++)

Matriz[i]=(struct Elem*)malloc(N*sizeof(struct Elem));
// Inicializo los valores de la matriz
for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j; j++)

Matriz[i][j].-valorMatriz = MatrizSim[i+1][j+1].valorMatriz;//ingresando los valores de la

matriz de similaridad

Matriz[i][j].Marcado=0;

free(MatrizSim);
n=N;

1=-1;

k=-1;

t=1;
min=100000;

while(1)

1=-1;
min=100000;
for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0
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if(Arr[i].MarcadoFil==0 && Arr[j].MarcadoCol==0)

if(Matriz[i][j].valorMatriz < min && Matriz[i][j].Marcado==0 && Matriz[i][j].valorMatriz

> 0)//busco el menor valor de similaridad

1=i;

k=j;

min=Matriz[i][j].valorMatriz;

else continue;

else continue;

if(I==-1)//sil es igual a -1 quiere decir que no encontro ningun valor > 0 valido en la matriz

para seguir con el algoritmo

break;

else if(1!=-1 && min != 0)

if(Arr[l].MarcadoFil==0)

Arr[l].MarcadoFil=1;

Arr[l].t=t;
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if(Arr[k].MarcadoCol==0)

Arr[k].MarcadoCol=1;

Arr[k].t=t;

Matriz[l][k].Marcado=1;
Matriz[l][K].t=t;

if(OtroMin(Matriz,N,Arr,min)==1)

MarcarArr(Matriz,Arr,N,min,t);
LHead=NULL;
LHead=CrearLista2(Matriz,CHead,LHead, N, t, min);//agrego el min a la lista

if (LHead != NULL)

Largo=LargoL(LHead,0);

CHead=InsertarC(CHead, LHead,Largo);// agrego el cluster a la lista de clusteres

else{
LHead=NULL;

LHead=CrearLista2(Matriz,CHead,LHead, N, t, min);
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printf("despues lista2\n");

if (LHead != NULL)

Largo=LargoL(LHead,0);

CHead=InsertarC(CHead, LHead,Largo);

}//while

/*****************************************codigo del main Single Link

Fln>k>l<******************************************/

struct Respuestas *docRAntiguos = NULL;
struct Respuestas *docRAntiguosAux = NULL;
FILE *file;

file = fopen("documentosR.txt","r");// archivo que contiene las id de los documentos

relevantes

if( file == NULL)

printf("Error al abrir archivo");

while( !feof(file))//proceso de lectura del archivo file
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if (docRAntiguos == NULL)

docRAntiguos = (struct Respuestas*)malloc(sizeof(struct Respuestas));
docRAntiguos->sgte = NULL;

fscanf(file, "%d ",&docRAntiguos->1d);

else{
docRAntiguosAux = docRAntiguos;
while(docRAntiguosAux->sgte != NULL){

docRAntiguosAux = docRAntiguosAux->sgte;

docRAntiguosAux->sgte = (struct Respuestas*)malloc(sizeof(struct Respuestas));
docRAntiguosAux->sgte->sgte = NULL;

fscanf(file, "%d ",&docRAntiguosAux->sgte->Id);//almaceno la id de los documentos

relevantes

fclose(file);
struct Cluster *CHeadI=NULL;
CHeadl = CHead;

int contRel = 0;
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while(docRAntiguos != NULL){//aqui cuenta los documentos relevantes visitados al recorrer

el cluster construido con el algoritmo Complete Link
contRel = contRel + contarDocRelEnCluster(CHeadl,docRAntiguos->1d);

docRAntiguos = docRAntiguos->sgte;

/*while(CHead != NULL){
printf("tamano cluster=%d\n",CHead->n );
while(CHead->L != NULL){
printf("lista_min=%f\n",CHead->L->min );
printf("lista_t=%d\n",CHead->L->t );
printf("posicion i:%d\n",CHead->L->i);
printf("posicion j:%d\n",CHead->L->j);

CHead->L=CHead->L->sgte;

CHead=CHead->sgte;

printf("numero de cluster llamados%d\n",NC );*/

printf("La cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer los clusteres

son:%d\n",contRel);

return 0;
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Codigo fuente de algoritmo Average Link

#include<stdio.h>

#include<stdlib.h>

#include<string.h>

#include<math.h>

#include<malloc.h>

#include<stdbool.h>

/***************************************************************************************
Autores: Delia Moncada - Frederick Lara.

La forma de compilar este programa es: gcc AverageLink.c -o averageLink -lm

Para poder ejecutar correctamente el programa se debe considerar lo siguiente:
-debe existir un archivo de texto de nombre "documentos.txt" sin comillas, que
contenga los documentos con los que se construira la matriz de similaridad.

-se debe cambiar la cantidad de la variable LARGOM,por la cantidad de documentos
que contenga el archivo de texto de nombre "documentos.txt".

-debe existir un archivo de texto de nombre "documentosR.txt" sin comillas, que
contenga las id de los documentos relevantes.

-ejecutar con el comando: ./averageLink

***************************************************************************************/

int LARGOM=700;// LARGOM es la cantidad de documentos que contiene el File archivo

int NTERMINOS;

struct StopWords{
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char stopW/[100];
struct StopWords *sgte;

J7
typedef struct StopWords STOPW;
typedef STOPW *SP;
struct SQUERY2{

int Id;

char FQuery[1000];

struct SQUERY?2 *sgte;
7
typedef struct SQUERY2 SQ2;
typedef SQ2 *PQ2;
struct Terminos{

char Termino[30];

int esta;

float log;

int ID;
J7
typedef struct Terminos TER;
typedef TER *TERZ;
struct lista_Doc_Query{

int IDQuery;
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int IDDocumento;
struct lista_Doc_Query *sgte;
J7
struct Respuestas{
int Id;
float sim;
struct Respuestas *sgte;
J7
struct GlobalRespuestas{
int Id;
struct Respuestas *dato;
struct GlobalRespuestas *sgte;
J7
struct Respuestas_{
int Id;
float sim;
7
struct Documentos{
int Id;
char Documento[1500];

struct Documentos *sgte;

b
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typedef struct Documentos Docu;
typedef Docu *DOC;

struct GlobalRespuestas *InsertarGR(struct GlobalRespuestas *headGR, struct Respuestas

*dato)

if(headGR==NULL)

headGR=(struct GlobalRespuestas *)malloc(sizeof(struct GlobalRespuestas));
headGR->dato=dato;

headGR->sgte=NULL;

else headGR->sgte=InsertarGR(headGR->sgte,dato);

return(headGR);

DOC InsertarD(DOC head, char Documento[], int Id)

if(head==NULL)

head=(DOC)malloc(sizeof(Docu));
head->Id=Id;
strcpy (head->Documento,Documento);

head->sgte=NULL;
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else head->sgte=InsertarD(head->sgte,Documento,ld);

return(head);

struct Respuestas *Insertar(struct Respuestas *head, int Id, float sim)

if(head==NULL)

head=(struct Respuestas *)malloc(sizeof(struct Respuestas));
head->Id=Id;
head->sim=sim;

head->sgte=NULL;

else head->sgte=Insertar(head->sgte,Id,sim);

return(head);

int ContarPalabras(char cadenal])

int i,cont,pal;
for(i=0,cont=0,pal=0;cadena[i]!="\0";i++)
if(cadenal[i]!=""
pal++;

else if(pal!=0)
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cont++;

pal=0;

else continue;
if(pal!=0)
return(cont+1);

else return(cont);

void Copiar_iesimo(int inicio,int largo,char original[],char destino[])

int i,j;
for(i=1,j=0;i<=largo;inicio++,i++,j++)
destino[j]=original[inicio];

destino[j]="\0";

void SacarCaracteresNoValidos(char cadenal])

int i;
for(i=0; cadenali]!="\0";i++)

if(cadena[i]=="(" || cadena[i]==")' || cadenal[i]=="?" || cadena]i]=="-' || cadenali]==";' ||

cadena[i]=="," || cadena[i]==

cadena[i]=="/" || cadenali]==9)

|| cadena[i]==":" || cadenali]=="*' || cadena[i]=="+"]|
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cadena[i]="";

else if(cadenali]==".
cadena[i]="";
else continue;
for(i=0; cadena[i]!="\0";i++)
if(cadena[i]=="A")
cadenali]="a";
else if(cadenali]=="'B")
cadena[i]='b’;
else if(cadenali]=="C")
cadena[i]="c’;
else if(cadena[i]=="D")
cadena[i]='d";
else if(cadena[i]=="E")
cadena[i]="e’;
else if(cadena[i]=="F")
cadena[i]="f’;
else if(cadenal[i]=="G")
cadena[i]="g’;
else if(cadena[i]=="H")

cadenal[i]="h";

else if(cadenali]=="1")
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cadena[i]="i";
else if(cadenali]=="]")
cadena[i]="j';
else continue;
for(i=0; cadena[i]!="\0";i++)
if(cadena[i]=="K'")
cadenal[i]="k’";
else if(cadenali]=="'L")
cadena[i]="l’;
else if(cadenali]=="M")
cadena[i]="'m";
else if(cadena[i]=="'N")
cadena[i]='n";
else if(cadena[i]=="0")
cadena[i]="o";
else if(cadena[i]=="P")
cadena[i]="p";
else if(cadena[i]=="Q")
cadenal[i]="'q";
else if(cadena[i]=="R’")

cadenali]="r";

else if(cadenal[i]=="T")
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cadena[i]="t;
else if(cadenal[i]=="S")
cadena[i]='s";
else if(cadenal[i]=="U")
cadenali]="u";
else if(cadena[i]=="V")
cadenali]="v';
else if(cadena[i]=="W")
cadena[i]='w';
else if(cadenali]=="X")
cadena[i]="x";
else if(cadenali]=="Y")
cadena[i]="y’;
else if(cadenal[i]=="Z")
cadena[i]="z";
else continue;

}

int CaracterValido(char cadena[],int i)

while(cadenali]!="\0")

if(cadenali]!="")
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return(i);

else i=i+1;

return(-1); // son puros espacios en blancos

void SacarEspaciosS(char cadenal[])

intijk;

i=0;

while(cadenali]!="\0")

if(cadena[i]==""| cadenali]==9)

if(cadena[i]==""' && cadena[i+1]==""' && cadena[i+1]!="\0")

k=CaracterValido(cadena,i); // si es -1 entonces son puros espacios los faltantes

if(k!=-1)

for(j=i+1;cadenalk]!="\0";j++k++)

cadenalj]=cadenalKk];
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cadena[j]="\0";

i=i+1;

else cadena[i]="\0";

else i=i+1;

else i=i+1;

int CompararCadenas(char cad1[],char cad2[])

intilargol,largo2,stop;
largol=strlen(cad1l);
largo2=strlen(cad2);
if(largol==largo2)
for(i=0, stop=1; cad1[i]!="\0" && stop==1;i++)
if(cad1[i]'=cad?2[i])
stop=0;
else continue;
else return(0);

return(stop);
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int Buscar(char cadena[],char frasel[])

char Aux[30];
intilargo,largoZ2,total;
largo=strlen(cadena);
largo2=strlen(frase);

for(i=0;frase[i]!="\0" && ((i+largo)<=largo2);i++)//aqui estaba el error, que no consideraba

el ultimo termino del documento

if(frase[i]==cadena[0])

Copiar_iesimo(i,largo,frase,Aux);

total=i+largo;

if(CompararCadenas(Aux,cadena)==1)

return(1);

else continue;

else continue;

return(0);

PQ2 Insertar_Q(PQ2 head,char stopWT[], int Id)
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if(head==NULL)

{
head=(PQ2)malloc(sizeof(SQ2));
head->sgte=NULL;
head->Id=Id;

strcpy(head->FQuery,stopW);

else head->sgte= Insertar_Q(head->sgte,stopW,Id);

return(head);

SP Insertar_SW(SP headSW,char stopWT[])
{
if(headSW==NULL)
{
headSW=(SP)malloc(sizeof(STOPW));
headSW->sgte=NULL;

strcpy (headSW->stopW,stopW);

else headSW->sgte= Insertar_SW(headSW->sgte,stopW);

return(headSW);
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int esSubcadena(char Query[],int i,int largo, SP headSW)

int LARGO;

LARGO=strlen(Query);

if(i!=0 && Query[i-1]!="")
return(1);

else if(Query[i+largo]!="" && i+largo<LARGO && Query[i+largo]!="\0")
return(1);

else return(0);

}

SP Sacar(char Query[],SP headSW)

char Aux[50];
int largo,i,j,k;

if(headSW!=NULL)

largo=strlen(headSW->stopW);
for(i=0; Query[i]!="\0";i++)
if(Query[i]J==headSW->stopW[0] && !esSubcadena(Query,i,largo,headSW))
{
Copiar_iesimo(i,largo,Query,Aux);

if(!strcmp(headSW->stopW,Aux))
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if(Query[i+largo]!="\0")
{

if(Query[i+largo]=="0")

k=i+largo+1;
j=i;

while(Query[Kk]!="\0")

Query([j]=Query[k];

j++

)

k++;

)

Query[j]="\0’;

else{
k=i+largo;
j=i;
while(Query[k]!="\0")
{
Query[j]=Query[k];

)

j++;
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k++;

Query[j]="\0;

else Query[i]="\0";

else continue;

else continue;

headSW->sgte=Sacar(Query,headSW->sgte);

else return(NULL);

return(headSW);

DOC SacarStopWords_D(DOC head, SP headSW)

char Documento[1500];

int ij;

if(head!=NULL)

strcpy(Documento, head->Documento);
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headSW=Sacar(Documento, headSW);

SacarEspaciosS(Documento);

if(Documento[0]==""

for(i=0, j=i+1;Documento[j]!="\0";i++,j++)
Documento[i]=Documento[j];

Documento[i]="\0";

strcpy( head->Documento, Documento);

head->sgte=SacarStopWords_D(head->sgte, headSW);

else return(NULL);

return(head);

PQ2 SacarStopWords(PQ2 head, SP headSW)

char Query[1000];
int i,j;

if(head!=NULL)

strcpy(Query, head->FQuery);

headSW=Sacar(Query, headSW);
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SacarEspaciosS(Query);
if(Query[0]==""
{
for(i=0, j=i+1;Query[j]!="\0";i++,j++)
Query[i]=Query[j];
Query[i]="\0’;
}
strcpy( head->FQuery, Query);
head->sgte=SacarStopWords(head->sgte, headSW);
}
else return(NULL);

return(head);

void LLenarQuery(char cadena[],char Query([])

{
int i,stop=0,j;
for(i=0; Query[i]!="\0' && stop==0;i++)

if(Query[i]=="0")
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else continue;

Query[j]="";

=t

for(i=0; cadenali]!="\0' && Query[j]!="\0'; i++, j++)

Query[j]=cadenali];

int EsCadenaVacia(char cadena(], int largo)
{
int i;
for(i=0; i<largo;i++)
if(cadenal[i]!=""
return(1);
else continue;

return(0);

void ImprimirQ2(PQ2 head)

{

if(head!=NULL)

printf("Query->FQuery:%s, Query->1d:%d\n",head->FQuery,head->Id);
printf("\n");

ImprimirQ2(head->sgte);
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else printf("NULL\n");

void imprimirSW(SP headSW)

if(headSW!=NULL)

printf("headSW->stopW:%s \n", headSW->stopW);

imprimirSW(headSW->sgte);

else printf("headSW->stopW: NULL \n");

int ContarSW(SP headSW, int i)

if(headSW!=NULL)

return(ContarSW(headSW->sgte,i+1));

else return(i);

int NQueries(PQZ2 head(Q, int cont)

if(headQ!=NULL)

return(NQueries(headQ->sgte, cont+1));

214



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

else return(cont);

void Copiar(struct Respuestas *head,struct Respuestas_ *Arr,int inic,int largo)

if(head!=NULL && inic<largo)

Arr[inic].Id=head->Id;

Arr[inic].sim=head->sim;

Copiar(head->sgte,Arr,inic+1,largo);

int LargoRespuestas(struct Respuestas *head, int largo)

if(head!=NULL)
return(LargoRespuestas(head->sgte, largo+1));

else return(largo);

struct Respuestas *Ordenar(struct Respuestas *head)

int largo,i,j,k;
struct Respuestas_ *Arr,Aux;

struct Respuestas *head2=NULL;
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largo=LargoRespuestas(head,0);
Arr=(struct Respuestas_*)malloc(largo*sizeof(struct Respuestas_));
Copiar(head,Arr,0,largo);

for(j=0;j<largo;j++)

Aux=Arr([j];

for(i=j+1,k=j;i<largo;i++)

if(Arr[i].sim > Aux.sim)

Aux=Arr([i];

k=i;

else continue;

Arr[k]=Arr[j];

Arr[j]=Aux;

for(i=0;i<largo;i++)

head2=Insertar(head2,Arr[i].Id,Arr[i].sim);

return(head?2);
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int ContarQDValidos(struct Terminos **MatrizT, int fil, int col)

int i,cont;
for(i=1,cont=0;i<fil;i++)

if(MatrizT[i][0].esta==1)

cont++;

else continue;

return(cont);

float Similaridad(struct Terminos **MatrizT, int NT, int largo,int ID1,int ID2)

float s,s2,s3,sim;
int j;

for(j=1,s=0.0,52=0.0,s3=0.0;j<NT;j++)

s=s+MatrizT[ID1][j].log*MatrizT[ID2][j].log;
s2=s2+MatrizT[ID1][j].log*MatrizT[ID1][j].log;

s3=s3+MatrizT[ID2][j].log*MatrizT[ID2][j].log;

if(s2!=0.0 && s3!=0.0)
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sim=s/sqrt(s2*s3);

else sim=0.0;

return(sim);

int ContarTerminosCol(struct Terminos **MatrizT,int col, int NT, int largo)

int i,cont;

for(cont=0,i=1;i<=largo;i++)

if(MatrizT[i][col].esta>=1)

cont++;

else continue;

return(cont);

void LLenarLDF(struct Terminos **MatrizT,int col,int NT, int largo,float 1df)

int i;

for(i=1;i<largo;i++)

if(MatrizT[i][col].esta>=1)
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MatrizT[i][col].log=1df*(float) MatrizT[i][col].esta;
}
else {

MatrizT[i][col].log=0;

}

PQ2 Esta4(struct Terminos **MatrizT,int Nterm, PQ2 headQ, int actual)

int j,i,cont,largo;
char Aux[100];
if(headQ!=NULL)
{
for(j=1;j< Nterm;j++)
{
if(Buscar(MatrizT[0][j].Termino,headQ->FQuery)==1)
{
largo=strlen(MatrizT[0][j].Termino);
for(i=0,cont=0;headQ->FQuery[i]!="\0";i++)

if(MatrizT[0][j].- Termino[0]==headQ->FQuery][i])

Copiar_iesimo(ilargo,headQ->FQuery,Aux);
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if(CompararCadenas(Aux,MatrizT[0][j].Termino)==1)

cont++;

else continue;

else continue;

MatrizT[actual][j].esta=cont;

MatrizT[actual][0].esta=1;

else continue;

headQ->sgte=Esta4(MatrizT,Nterm,headQ->sgte,actual+1);

return(headQ);

int NDocumentos(DOC headD, int cont)

if(headD!=NULL)

return(NDocumentos(headD->sgte, cont+1));

else return(cont);

int ObtenerIDDocumentos(DOC headD,int cont, int fin,int largo)
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if(cont==fin && fin<=largo && headD!=NULL)
return(headD->1d);

else return(ObtenerIDDocumentos(headD->sgte,cont+1, fin ,largo));

int ObtenerIDQueries(PQ2 headQ,int cont, int fin,int largo)

if(cont==fin && fin<=largo && headQ!=NULL)
return(headQ->1d);

else return(ObtenerIDQueries(headQ->sgte,cont+1, fin ,largo));

int EsCadenaVacia_D(char cadena[], int largo)

int i,stop=1;
if(largo==1 && cadena[0]==10)
return(1);
else for(i=0;i<largo && stop==1; i++)
if(cadenali]!=10)
stop=0;
else continue;

return(stop);

void LLenarDocumento(char cadena[],char Documento([])
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int i,stop=0,j;
for(i=0; Documento[i]!="\0" && stop==0;i++)

if(Documento[i]=="\0")

=1

stop=1;

else continue;

if(j!=0)

Documento[j]="";

=

for(i=0,stop=0; cadena[i]!="\0" && Documento[j]!="\0' && stop==0; i++, j++)

if(cadenali]!=10)

Documento[j]=cadenali];

else stop=1;
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j=-1;

Documentol[j]="";

void ObtenerQuery(int inic,int actual,int largo, char QueryAux[],PQ2 head)

if(head!=NULL && inic<=largo)

if(inic==actual)

strcpy(QueryAux, head->FQuery);

else ObtenerQuery(inic+1,actual,largo,QueryAux,head->sgte);

void ObtenerT(int fin,int inic,SP head,char Termino[])

if(head!=NULL && inic== fin)

strcpy(Termino,head->stopW);

else ObtenerT(fin,inic+1, head->sgte, Termino);

void ColocarTerminos3(int col,struct Terminos **M,int Nterminos,SP head)
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char Termino[30];

ObtenerT(col,1,head, Termino);

strcpy(M[0][col].Termino,Termino);

int ContarTerminos(SP head,int cont)

if(head!=NULL)

return(ContarTerminos(head->sgte,cont+1));

else return(cont);

int EstaT(SP head,char Term[])

if(head!=NULL)

if(CompararCadenas(head->stopW,Term)==1)

return(1);

else return(EstaT(head->sgte, Term));

else return(0);
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SP ColocarTerminosD(SP head,DOC headD)

inti,j,largo,k;
char Term[100],Documento[1500];

if(headD!=NULL)

strcpy(Documento,headD->Documento);
largo=strlen(Documento);
for(k=0;k<=largo+3; k++)

i=0;

while( Documento[i]!="\0" && i<largo)

j=0;

while(Documento[i]!="\0" && Documento[i]!=""' && i<largo)

Term[j]=Documento[i];
j++;

)

i++;

)

Term[j]="\0";

if(EstaT(head,Term)==0)
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head=Insertar_SW(head,Term);

i=i+1;

head= ColocarTerminosD(head,headD->sgte);

return(head);

SP ColocarTerminos(SP head,PQ2 headQ)
{

intij,largo,k;

char Term[100],FQueryA[1000];

if(headQ!=NULL)

strcpy(FQueryA,headQ->FQuery);
largo=strlen(FQueryA);
for(k=0;k<=largo+3; k++)

i=0;
while(FQueryA[i]!="\0' && i<largo)
{

j=0;

while(FQueryA[i]!="\0' && FQueryA[i]!="" && i<largo)
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Term[j]=FQueryA[i];

j++;

)

i++;

)

Term[j]="\0";

if(EstaT(head,Term)==0)

head=Insertar_SW(head,Term);

i=i+1;

head= ColocarTerminos(head,headQ->sgte);

return(head);

struct Terminos **Obtener3( PQ2 headQ)

struct Terminos **MatrizT;

int largo,Nterminos,i,j,LAux,ID;

float 1df,sim;

struct Respuestas **Tabla;
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SP T=NULL;
T=ColocarTerminos(T,headQ);
Nterminos=ContarTerminos(T,0);
largo=LARGOM,;
largo=largo+1;
Nterminos=Nterminos+1;
MatrizT=(struct Terminos **)malloc(largo*sizeof(struct Terminos *));
for(i=0;i<largo;i++)
MatrizT[i]=(struct Terminos *)malloc(Nterminos*sizeof(struct Terminos));
for(i=0;i<largo;i++)

for(j=0;j<Nterminos;j++) // el 0 es por si es que no tiene ningun termino en comun

MatrizT[i][j].esta=0;
MatrizT[i][0].ID=i+1;

MatrizT[i][0].log=0.0;

for(j=1; j<Nterminos ;j++)// esto coloca todos los terminos de todas las queries en la lista T
ColocarTerminos3(j,MatrizT,Nterminos,T);

headQ=Esta4(MatrizT,Nterminos,headQ,1);

NTERMINOS=Nterminos;

for(j=1;j<Nterminos;j++)
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LAux=ContarTerminosCol(MatrizT,j,Nterminos,largo-1);

if(LAux!=0)

ldf=log10((largo-1)/(float)LAux);

else 1df=0.0;

LLenarLDF(MatrizT,j,Nterminos,largo,ldf);

ID=1;

Tabla=(struct Respuestas **)malloc(LARGOM*sizeof(struct Respuestas));

for(i=0;i<LARGOM;i++)

Tabla[i]=NULL;

for(ID=0;ID<LARGOM;ID++)

for(i=1; i<largo;i++)

if(il=(ID+1))

sim=Similaridad (MatrizT,Nterminos,largo,i,(ID+1));

else continue;
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printf("dentrofor:%d\n",ID );

return MatrizT;

/****************************************************** Codigo AverageLink

***********************************************************/
int N;
struct ilnicial{
int i;
struct ilnicial *sgte;
J7
struct jInicial{
int j;
struct jInicial *sgte;
7
struct Elem{
// Vector
int indice;
intidDoc;
int Topic;
float TermDoc[2]; // char TermDoc[401]
int MarcadoFil;

int MarcadoCol;
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// Matriz
float valorMatriz; //calculo de distancia
int Marcado;
intt;
struct ilnicial *IINICIAL;
struct jInicial *JINICIAL;
7
struct Elem *Arr; // son los documentos, de aqu;j formo la matriz
struct Elem **Matriz; // esta es la matriz de distancias
struct Elem **Matriz2;
struct Lista{ // esta lista contiene los de un mismo cluster elementos
int idDoc[20];
intt;
float min;
int n;
struct ilnicial *IINICIAL;
struct jInicial *JINICIAL;
struct Lista *sgte;
7
struct Cluster{
struct Lista *L; //esta es la lista de los cluster

struct Cluster *sgte;
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int n;

5

struct Lista *InsertarL(struct Lista *H, int idDoc[], int N, int n, float min,int t)

int i;

if(H==NULL)

H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
H->sgte=NULL;
H->min=min;
H->t=t;
H->n=n;
for(i=0; i<N;i++)

if(i<n)

H->idDoc[i]=idDoc][i];

else H->idDoc[i]=-1;

else H->sgte=InsertarL(H->sgte,idDoc,N,n,min,t);

return(H);

int LargoL(struct Lista *H,int i)
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if(H!=NULL)
return(LargoL(H->sgte,i+1));

else return(i);

int NC=0;

struct Cluster *InsertarC(struct Cluster *C, struct Lista *H, int n)

NC++;

if(C==NULL)

C=(struct Cluster *)malloc(sizeof(struct Cluster));
C->L=H;
C->n=n;

C->sgte=NULL;

else C->sgte=InsertarC(C->sgte,H,n);

return(C);

int NumeroCluster(struct Cluster *C)

if(C!=NULL && C->sgte==NULL)

return(C->n);
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else return(NumeroCluster(C->sgte));

int ContarLista_t(struct Lista *H,int t, int i)

if(H!I=NULL)
if(H->t==t)
return(ContarLista_t(H->sgte,t,i+1));
else
return(ContarLista_t(H->sgte,t,i));

else return(i);

void Insertar_idDocL(struct Lista *H,int IdDoc[],int k,int t,int i)

int j,1,stop=0;

if(H!=NULL && i<=k)

if(H->t==t )

j=0;

while(j<20 && !stop)

if(IdDoc[j]==-1)
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stop=1;

else j++;

for(1=0;1<20 && j<20;1++)
if(H->idDoc[l]!=-1)
IdDoc[j++]=H->idDoc[l];

Insertar_idDocL(H->sgte,IdDock,t,i+1);

else

Insertar_idDocL(H->sgte,IdDock,t,i);

int Interseccion(int H_idDoc[],int A_idDoc|[],int Hn,int An)

int i,j,stop=0;
for(i=0;i<Hn && stop==0;i++)
for(j=0;j<An && stop==0;j++)
if(H_idDoc[i]==A_idDoc[j])
stop=1;
else continue;

return(stop);

struct Lista *ReacomodarLista(struct Lista *Aux,struct Lista *H, int t)
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if(H!=NULL)

Aux= InsertarL(Aux, H->idDoc,20,H-> n, H-> min,H->t);

return(ReacomodarLista(Aux,H->sgte,t));

else return(Aux);

int Esta(int IdDoc[],int idDoc,int E)

int i;
for(i=0;i<E;i++)
if(IdDoc[i]==idDoc)
return(1);
else continue;

return(0);

struct Lista *CrearLista2(struct Elem **M,struct Cluster *C,struct Lista *H, int N,int t, float

min)

for (inti=0;1i<N; ++i)

for (intj=0; j <N && i>j ; ++j)
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if (M[i][j]-Marcado == 1 && H == NULL)

H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
H->t=t;

H->min=M{i][j].valorMatriz;

H->sgte=NULL;
H->IINICIAL=M[i][j].IINICIAL;
H->JINICIAL=M[i][j].JINICIAL;

M[i][j].Marcado = 2;

else{

if (M[i][j].Marcado == 1 && H != NULL)

C=InsertarC(C,H,1);

H=NULL;

H=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
H->t=t;

H->min=M][i][j].valorMatriz;
H->IINICIAL=M{[i][j].IINICIAL;
H->JINICIAL=M[i][j].JINICIAL;

H->sgte=NULL;
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M[i][j]-Marcado = 2;

return(H);

int OtroMin(struct Elem **M,int N,struct Elem *A,float min)

int ij;
for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0

if(A[i].MarcadoFil==0 && A[j].MarcadoCol==0)

if(M[i][j]-valorMatriz==min && MJi][j].Marcado==0 && !(A[i].MarcadoFil==1 &&
Ali].MarcadoCol==1) && !(A[j].MarcadoFil==1 && A[j].MarcadoCol==1))

return(1);

else continue;

else continue;
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return(0);

void CambiarTL(struct Lista *H,int IdDoc,int t,int stop)

int i;

if(H!=NULL && stop==0)

for(i=0;i<20 && stop==0;i++)

if(H->idDoc][i]!=-1 && H->idDoc[i]==IdDoc)

H->t=t;

stop=1;

else continue;

else CambiarTL(H->sgte,IdDoc,t,stop);

void CambiarT(struct Cluster *C,int IdDoc,int t)

if(C->sgte==NULL)

CambiarTL(C->L, IdDoc,t,0);

else CambiarT(C->sgte,IdDoc,t);
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void MarcarArr(struct Elem **M,struct Elem *A,int N,float min,int t)

int ij;
for(i=0;i<N;i++)

for(j=0;j<N && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0

if(A[i].MarcadoFil==0 && A[j].MarcadoCol==0)

if(M[i][j]-valorMatriz==min && M]i][j].Marcado==0)

Ali]-MarcadoFil=1;
Alj].MarcadoCol=1;
M[i][j].Marcado=1;
M[i][j].t=t;

Ali].t=t;

Aljlt=t;

else continue;

else continue;

void juntarMatriz(struct Elem **M, struct Elem **M2,int iE,int jE,int n){
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int K;

intL;

for (inti=0;i<n; ++i)

for (intj = 0; j < n && i>j; ++j)

K=i;

L=j;

if (i == jE+1)

K=iE;

if (i >jE+1 && i <=iE)

K=i-1;

if (j == JE+1)

L=iE;

if (j >jE+1 &&j <=iE)
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L=j-1;

if (K>L)

MZ2[i][j].valorMatriz=M|[K][L].valorMatriz;

M2[i][j].IINICIAL=M[K][L].IINICIAL; / /ilnicial y jInicial son para no perder la referencia de

los documentos

M2[i][j]JINICIAL=M[K][L] JINICIAL;

else{
M2[i][j].valorMatriz=M[L][K].valorMatriz;

M2[i][j].IINICIAL=(struct ilnicial *)M[L][K].JINICIAL;//ilnicial y jInicial son para no

perder la referencia de los documentos

M2[i][j].JINICIAL=(struct jInicial *)M[L][K].IINICIAL;//el iy el j estan cambiados para

arreglar el problema que nos surgia al final

void colocarNoMarcadosYMarcados(struct Elem **M, struct Elem **M2,int iE,int jE,int n){

for (inti=0; i< n; ++i)

for (intj = 0; j < n && i>j; ++j)
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if (i!=iE && i!=jE &&j !=jE &&j !=iE)//no marcados

{

if (i > iE && j <jE)//estos 4 if son los 4 casos en donde se podria ubicar un no marcado

M2[i-1][j].valorMatriz=M[i][j].valorMatriz;
M2[i-1][j].IINICIAL=M[i] [j].IINICIAL;
M2[i-1][j].JINICIAL=Mi][j].JINICIAL;

}

if (i > iE &&j > jE)

{
MZ2[i-1][j-1].valorMatriz=M[i][j].valor Matriz;
M2[i-1][j-1].IINICIAL=M[i][j].IINICIAL;

M2[i-1][j-1]JINICIAL=M[i][j]JINICIAL;

if (i <iE &&j > jE)

{
M2Ji][j-1].valorMatriz=M[i][j].valorMatriz;
M2[i][j-1].IINICIAL=M[i] [j].IINICIAL;
M2[i][j-1].JINICIAL=Mi][j] JINICIAL;

}

if (i <iE &&j <jE)
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M2[i][j].valorMatriz=M][i][j].valorMatriz;
M2[i][j].IINICIAL=M{i] [j].IINICIAL;

M2[i][j].JINICIAL=M[i][j] JINICIAL;

else//Marcados
{
if (I((i==JE || 1==1E) && (j == JE || j == iE)))

{

if (i == JE)

struct ilnicial *iAux=M[i][j].IINICIAL;
while(iAux->sgte != NULL)
{
iAux=iAux->sgte;
}
iAux->sgte=M[i+1][j].IINICIAL;
MZ2[i][j].valorMatriz=(M[i][j].valorMatriz + M[i+1][j].valorMatriz) / 2;
M2[i][j].IINICIAL=M[i] [j].IINICIAL;

M2[i][j]JINICIAL=M[i][j] JINICIAL;
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if (j == E)

struct jInicial *jAux=M[i][j].JINICIAL;

while(jAux->sgte = NULL)

jAux=jAux->sgte;

jAux->sgte=M[i][j+1].JINICIAL;
M2[i-1][j].valorMatriz=(M[i][j].valorMatriz + M[i][j+1].valorMatriz) / 2;
M2[i-1][j].IINICIAL=M[i] [j].IINICIAL;

M2[i-1][j]JINICIAL=M[i][j].JINICIAL;

int contarDocRelEnCluster(struct Cluster *CHead, int id){
int cont = 0;
struct Lista *] = NULL;
while(CHead != NULL){

] = CHead->L;
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while(l = NULL){

struct ilnicial *auxI=1->IINICIAL;

struct jInicial *auxJ=I->]INICIAL;

while(auxI = NULL){

if ((auxI->i + 1) ==1id)

cont++;

auxl=auxI->sgte;

while(aux] != NULL){

if ((aux]->j + 1) ==id)

cont++;

aux]=aux]->sgte;

1=1->sgte;

CHead=CHead->sgte;

return(cont);
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/****************************************************** Codigo AverageLink Fin

********************************************************/

int main(int argc, char *argv[])

FILE *archivo,*archivoZ2;
char cadena[1000],Query[1000],Query2[1000],IDQuery[6],Band[3],Aux[5],Band2[3];
char stopW|[25];
int i, parar,largo,k,stop,j,cont=1;
SP headSW=NULL;
PQ2 headQ=NULL;
// estas definiciones son de los documentos
char Documento[1500],IDDocument[8],Band3[3],Band4[3],ID[8];
struct Terminos *MatrizF=NULL;
for(i=0;i<999;i++)
Query[i]='0’;
Query[i]="\0;
for(i=0;i<1499;i++)
Documento[i]='0";
Documento[i]="\0";
Band[0]=".,Band[1]="T', Band[2]="\0";
Band2[0]="",Band2[1]="T", Band[2]="\0";

Band3[0]=", Band3[1]="W',Band3[2]="\0’;
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Band4[0]=", Band4[1]='B',Band4[2]="\0;

archivo=fopen("documentos.txt","r");//nombre del archivo de texto donde estan los

documentos

if(archivo!=NULL)

while (!feof(archivo))

parar=0;
fgets(IDQuery,6,archivo);
Copiar_iesimo(0,2,IDQuery,Aux);

if(!strcmp(Band,Aux))

largo=strlen(IDDocument);
Copiar_iesimo(3,largo-1,IDDocument,ID);
fgets(cadena,1000,archivo);
if(EsCadenaVacia_D(cadena,largo)==1)
fgets(cadena,1000,archivo);

if((cadena[0]!="" && cadena[1]!="W"))

largo=strlen(cadena);
if(cadena[largo-2]!="" && !(cadena[0]=="" && cadena[1]=="W"))
LLenarQuery(cadena,Query);

else if((cadena[largo-2]==".))
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LLenarQuery(cadena,Query);

parar=1;

else continue;

while(!feof(archivo) && parar==0)

fgets(cadena,1000,archivo);
largo=strlen(cadena);
if(cadena[0]=="." && cadena[1]=="N' && largo>=2)
parar=1;
else{
if(cadena[largo-2]!="" && !(cadena[0]=="." && cadena[1]=="W"))
LLenarQuery(cadena,Query);

else if((cadena[largo-2]==""))

LLenarQuery(cadena,Query);

parar=1;

else continue;
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}// while
for(i=1,stop=0;i<999 && stop==0;i++)

if (Query[i]=="0")

Query[i]="\0

stop=1;

else continue;
for(i=1,j=0; Query[i]!="\0";i++,j++)

if(Query[i]==10)

Query2[j]=""

else Query2[j]=Query([i];
Query2[j]="\0’
SacarCaracteresNoValidos(Query2);
headQ=Insertar_Q(headQ,Query2,cont);
cont=cont+1;
for(i=0;i<999;i++)

Query[i]='0";
Query[i]="\0";

}// if strcmp

else continue;

}// while
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}// if archivo
fclose(archivo);
printf("Comenzando a leer los stopwords\n");

archivo2=fopen("stopwords.txt","r");//archivo de stopwords en nuestro caso no son

necesarias, pues los terminos son creados con letras aleatorias

if(archivo2!=NULL)

while (!feof(archivo2))

fgets(stopW,25,archivo2);
largo=strlen(stopW);
stopW[largo-2]="\0";
headSW=Insertar_SW(headSW,stopW);
}// while archivo2
fclose(archivo2);
} // if archivo2
headQ=SacarStopWords(headQ, headSW);

MatrizF = Obtener3(headQ);

Vass KKK FK KK **codigo del main Average

int N,I,n,t;
float min,temporal;

N=LARGOM,;
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temporal=0;
struct Elem **MatrizSim;

MatrizSim=(struct Elem **)malloc((N+1)*sizeof(struct Elem));

for(i=0;i<(N+1) ;i++)

MatrizSim[i]=(struct Elem*)malloc((N+1)*sizeof(struct Elem));

for (intil = 1; i1 <=N; ++il)

for (inti2 = 1; i2 <=N; ++i2)

if (i1==i2)

MatrizSim[i1][i2].valorMatriz=1;

else{

for (intj = 1; j <= NTERMINOS; ++j)

temporal+=(((struct Terminos **)MatrizF)[i1][j].log * ((struct Terminos

**)MatrizF)[i2][j].log);

MatrizSim[i1][i2].valorMatriz=temporal;

temporal=0;
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printf("dentro de Average Link 2\n");

free(MatrizF);

printf("dentro de Average Link \n");//estos printf(dentro de Complete Link los dejo porque,

si no imprimo nada al correr en el servidor a veces se desconecta
struct Lista *LHead=NULL;
struct Cluster *CHead=NULL;
Arr=(struct Elem*)malloc(N*sizeof(struct Elem));
// Inicializo los valores del vector Fila Columna en 0

for(i=0;i<N;i++)

Arr[i].MarcadoFil=0;
Arr[i].MarcadoCol=0;

Arr[i].t=0;

// memoria para la matriz
Matriz=(struct Elem **)malloc(N*sizeof(struct Elem));
for(i=0;i<N ;i++)

Matriz[i]=(struct Elem*)malloc(N*sizeof(struct Elem));
Matriz2=(struct Elem **)malloc(N*sizeof(struct Elem));
for(i=0;i<N ;i++)

Matriz2[i]=(struct Elem*)malloc(N*sizeof(struct Elem));

for(i=0;i<N;i++)
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for(j=0;j<N && i>j; j++)

struct ilnicial *iAux=NULL;

struct jInicial *jAux=NULL;

iAux=(struct ilnicial *Jmalloc(sizeof(struct ilnicial));
jAux=(struct jInicial *)malloc(sizeof(struct jInicial));
1Aux->i =1;

iAux->sgte = NULL;

jAux->j = j;

jAux->sgte = NULL;

Matriz[i][j].valorMatriz =MatrizSim[i+1][j+1].valorMatriz; //asignando valores de

similaridad a la matriz
Matriz[i][j].Marcado=0;
Matriz[i][j].IINICIAL=iAux;

Matriz[i][j].JINICIAL=jAux;

free(MatrizSim);
for(i=0;i<N;i++)//inicializando matriz2

for(j=0;j<N && i>j; j++)

Matriz2[i][j].valorMatriz=0;

Matriz2[i][j]-Marcado=0;
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min=-1;

while(1)

1=-1;
min=-1;
for(i=0;i<n;i++)

for(j=0;j<n && i>j ;j++)// asumo que la distancia minima es 0

if(Matriz[i][j].valorMatriz > min && Matriz[i][j].valorMatriz > 0) //busco el mayor valor de

similaridad

1=i;
k=j;

min=Matriz[i][j].valorMatriz;

else continue;

if(1==-1){//sil es igual a -1 quiere decir que no encontro ningun valor > 0 valido en la

matriz para seguir con el algoritmo
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break;

else if(1!=-1)

if(k-1!=1 && k-1!=-1){//si esto ocurre tengo que juntar la j con la i de la matriz

juntarMatriz(Matriz,Matriz2,lk,n);

for (i=0; i < n; ++i)//copiando archivos de la matriz2 a la matriz principal

for (j = 0; j < n && i>j; ++j)

Matriz[i][j].valorMatriz=Matriz2[i][j].valorMatriz;

Matriz[i][j].IINICIAL=Matriz2[i][j].IINICIAL;/ /ilnicial y jInicial son para no perder la

referencia de los documentos

Matriz[i][j].JINICIAL=Matriz2[i][j] JINICIAL;

continue;

if(Arr[l].MarcadoFil==0)

Arr[l].MarcadoFil=1;

Arr[l].t=t;

256



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

if(Arr[k].MarcadoCol==0)

Arr[k].MarcadoCol=1;

Arr[k].t=t;

Matriz[l][k].Marcado=1;

Matriz[l][K].t=t;

LHead=NULL;

LHead=CrearLista2(Matriz,CHead,LHead, n, t, min);//agrego el min a la lista

if (LHead != NULL)

CHead=InsertarC(CHead, LHead,1);// agrego el cluster a la lista de clusteres

colocarNoMarcadosYMarcados(Matriz,Matriz2,],k,n);

for(i = 0; i < n-1; ++i)//copiando archivos de la matriz2 a la matriz principal

for(j = 0;j < n-1 && i>j; ++j)

Matriz[i][j].valorMatriz=Matriz2[i][j].valorMatriz;

Matriz[i][j].[INICIAL=Matriz2[i][j].IINICIAL;/ /ilnicial y jInicial son para no perder la

referencia de los documentos

Matriz[i][j].JINICIAL=Matriz2[i][j] JINICIAL;
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n--;

for(i = 0; i < n; ++i)

for(j = 0; j < n && i>j; ++j)

struct ilnicial *auxIA=Matriz[i][j].IINICIAL;

struct jInicial *auxJA=Matriz[i][j].JINICIAL;

}//while

/*****************************************Codigo del main Average Llnk

Fin****** k3kkk ***/

struct Respuestas *docRAntiguos = NULL;
struct Respuestas *docRAntiguosAux = NULL;
FILE *file;

file = fopen("documentosR.txt","r");// archivo que contiene las id de los documentos

relevantes

if( file == NULL)

printf("Error al abrir archivo");
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while( !feof(file))//proceso de lectura del archivo file

if (docRAntiguos == NULL)

docRAntiguos = (struct Respuestas*)malloc(sizeof(struct Respuestas));
docRAntiguos->sgte = NULL;

fscanf(file, "%d ",&docRAntiguos->1d);

else{
docRAntiguosAux = docRAntiguos;
while(docRAntiguosAux->sgte != NULL){

docRAntiguosAux = docRAntiguosAux->sgte;

docRAntiguosAux->sgte = (struct Respuestas*)malloc(sizeof(struct Respuestas));
docRAntiguosAux->sgte->sgte = NULL;

fscanf(file, "%d ",&docRAntiguosAux->sgte->Id);//almaceno la id de los documentos

relevantes

fclose(file);
struct Cluster *CHeadI=NULL;
CHeadl = CHead;

int contRel = 0;
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while(docRAntiguos != NULL){//aqui cuenta los documentos relevantes visitados al recorrer

el cluster construido con el algoritmo Average Link
contRel = contRel + contarDocRelEnCluster(CHeadl,docRAntiguos->1d);

docRAntiguos = docRAntiguos->sgte;

/*while(CHead != NULL){

printf("tamano cluster=%d\n",CHead->n );

while(CHead->L != NULL){
printf("lista_min=%f\n",CHead->L->min );
printf("lista_t=%d\n",CHead->L->t );
struct ilnicial *auxI=CHead->L->IINICIAL;
struct jInicial *auxJ=CHead->L->]JINICIAL;
printf("\nposicion i:");
while(auxI = NULL){

printf("%d->",auxI->i);

auxl=auxI->sgte;

printf("\nposicion j:");
while(aux] != NULL){
printf("%d->",aux]->j);

aux]=aux]->sgte;
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printf("\n");

CHead->L=CHead->L->sgte;

CHead=CHead->sgte;

¥/

printf("La cantidad de documentos relevantes visitados al recorrer los clusteres

son:%d\n",contRel);

return 0;
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Codigo fuente de algoritmo algoritmo Ward

#include<stdio.h>

#include<stdlib.h>

#include<string.h>

#include<math.h>

#include<malloc.h>

#include<stdbool.h>

#include<string.h>
/***************************************************************************************
Autores: Delia Moncada - Frederick Lara.

La forma de compilar este programa es: gcc Ward.c -o ward -Im

La forma de ejecutar este programa es: ./ward

k3kkskkk k3kkokkk K3k kokkk *******************/

struct Distancia{
int id;
float distancia;
bool activo;
bool considerado;
7
struct Lista{ // esta lista contiene los de un mismo cluster elementos
struct Distancia dist;

struct Lista *sgte;
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J7

struct Cluster{
struct Lista *L; //esta es la lista de los cluster
struct Cluster *sgte;
int n;

J7

struct Cluster *InsertarC(struct Cluster *C, struct Lista *H)

if(C==NULL)

C=(struct Cluster *)malloc(sizeof(struct Cluster));
C->L=H;

C->sgte=NULL;

else C->sgte=InsertarC(C->sgte,H);

return(C);

int N=5;

int main(int argc, char *argv(])

int k=N;

float z,zAux;
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int i=0,j=0,iMenor=k,jMenor=k;
struct Cluster *cluster = NULL;
struct Distancia distancias[N];
distancias[0].id=1;
distancias[1].id=2;
distancias[2].id=3;
distancias[3].id=4;
distancias[4].id=5;

distancias[0].distancia=1;//estos valores de distancias son los que aparecen en el

paper de Ward

distancias[1].distancia=7;
distancias[2].distancia=2;
distancias[3].distancia=9;
distancias[4].distancia=12;
distancias[0].activo=true;
distancias[1].activo=true;
distancias[2].activo=true;
distancias[3].activo=true;
distancias[4].activo=true;
distancias[0].considerado=false;
distancias[1].considerado=false;
distancias[2].considerado=false;

distancias[3].considerado=false;
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distancias[4].considerado=false;

k=N;

while(k>3){
z=1000;
i=-1;

for (int1=0;1<k; ++1)//elegirj >1i

{
if (distancias[l].activo == true && i ==-1)
{
i=distancias][l].id;
continue;
}
if (distancias[l].activo == true && distancias[l].id > i && distancias[l].id
1= §)
{
j=distancias][l].id;
break;
}
}

printf("inicial i=%d,j=%d\n",i,j );
while(true){

printf("i=%d,j=%d\n",i,j );
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ZAux =

(distancias[j-1].distancia * dis

(0.5

(distancias[i-1].distancia * distancias[i-1].distancia) +

tancias[j-1].distancia) -

(distancias[i-1].distancia + distancias[j-

1].distancia)*(distancias[i-1].distancia + distancias[j-1].distancia)));

if (zZAux < z && zAux != 0)// el distinto de 0 es por si se calculazconiy

j iguales ej: z(5,5)

if(j==

Lista));

*)malloc(sizeof(struct Lista));
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z=7ZAux;
iMenor=i;

jMenor=j;

N)

if (i == N)//block 9,block 11

struct Lista *lista = (struct Lista *)malloc(sizeof(struct

struct Lista *listaAux = (struct Lista

lista->dist=distancias[iMenor-1];
listaAux->dist=distancias[jMenor-1];
lista->sgte = listaAux;

listaAux->sgte = NULL;

cluster = InsertarC(cluster,lista);
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printf("iMenor= %d,jMenor=%d\n",iMenor,jMenor);

distancias[jMenor-1].activo = false;
distancias[jMenor-1].considerado = true;

distancias[iMenor-1].considerado = true;

k=k-1;
break;

}

else{//block 10

bool desicion=false;
while(desicion == false){

i++;

)

if (distancias[i-1].activo == true)

desicion = true;

if (i<k)// reinicia el j cuando aumenta i

=1

while(j <=1 || distancias][j-1].activo == false){

j++;

)
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}
}
}
else{
bool desicion=false;
while(desicion == false){
j++
if (distancias[j-1].activo == true && j<=N)
{
desicion = true;
}
else{
if (j>=N)
{
k=2;
break;
}
}
}
}
}
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for (int1=0;1<N; ++])

{
if (distancias|[l].considerado == false)
{
struct Lista *listaSolo = (struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));
listaSolo->dist=distancias|[l];
listaSolo->sgte = NULL;
cluster = InsertarC(cluster,listaSolo);
}
}

struct Cluster *clusterImprimir = cluster;
while(clusterImprimir != NULL){
printf("id=");
while(clusterImprimir->L != NULL){
printf("%d,",clusterImprimir->L->dist.id);

clusterlmprimir->L=clusterImprimir->L->sgte;

printf("\n");

clusterlmprimir=clusterImprimir->sgte;
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Codigo fuente del framework

#include<stdio.h>

#include<stdlib.h>

#include<string.h>

#include<math.h>

#include<malloc.h>

#include<time.h>
/***************************************************************************************
Autor: Gutierrez-Soto(2016).

Modificado Por: Delia Moncada - Frederick Lara.

Es importante mencionar que este framework tenia muchas mas funciones que fueron
extraidas para que el codigo no quedara tan extenso.

La forma de compilar este framework es: gcc Framework.c -o framework -Im

La forma de ejecutar este framework es: ./framework

***************************************************************************************/

char
Alphabet[27]={'a",'b",'c','d",'e",'f",'g",'h",'i","j','’k",'l",'/m",'n",'0",'p",'q",'r",'s",'t', v, 'v','W",'x",'y",'z","\ 0'
struct Terms{

char term[8];

int id;

struct Terms *sgte;

int topico;
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unsigned short int Marcado;
7
typedef struct Terms TERM;
typedef TERM *TERMS;
struct TerRelevantes{
char term[8];
int id;
struct TerRelevantes *sgte;
int topico;
unsigned short int Marcado;
7
typedef struct TerRelevantes TERMR;
typedef TERMR *TERMSR;
struct Doc{
signed short int TermDoc[30];
unsigned short int idDoc;
unsigned short int Topico;
unsigned short int Marcado;
int cantidadTerRelevantes;
float porcentajeTerRelevantes;

struct Doc *sgte;

b
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typedef struct Doc DOC;
typedef DOC *DOCUMENT;
struct Query{
unsigned short int TermDoc|[8];
intidQuery;
int Topic;
int Marcado;
struct Query *sgte;
J7
typedef Query LISTAQ;
typedef LISTAQ *ENLACEQ;

ENLACEQ InsertQ(ENLACEQ headQ,unsigned short int TermDoc[],int idQuery, int Topic)

int i;

if(headQ==NULL)

headQ=(ENLACEQ)malloc(sizeof(LISTAQ));
headQ->idQuery=idQuery;
headQ->sgte=NULL;

headQ->Topic=Topic;

for(i=0;i<8;i++)

headQ->TermDoc[i]=TermDoc[i];
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else headQ->sgte=InsertQ(headQ->sgte, TermDoc,idQuery, Topic);

return(headQ);

struct Grafo{
int idQuery;
int fil;
float Distancia;
struct Grafo *sgte;
b
struct Past_Query{

unsigned short int idDoc[30][2]; // la primera dimension es el idDoc, la segunda es el Topico

del documento

unsigned short int PyR_idDoc[30];// esto es lo que dice si son relevantes @30, pero se

consideran los @10 primeros
signed short int vectorZ[30];//aqui guardo lo que retorna la funcion de distribucion Z
unsigned short int soloDRel[30];//solo documentos Relevantes
int cantTermlIgualesPorDocumento[30];
int cantTermlguales;
float precision;
int contador;

float Dis[30][2]; // las distancias de la query a los documentos, la otra dimension es si

esta Marcado
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int NDoc; // esto contiene el numero de documentos cuya Dis >0, el numero es <=30
int TipoQ;
int Rankeado;
int idQuery;
int Topic;
int Marcado;
int NVertices;
float Precision;
struct Past_Query *sgte;
struct Grafo *Lista; // esto es de las queries mas cercanas
7
typedef Past_Query PLISTAQ;
typedef PLISTAQ *PENLACEQ;

PENLACEQ InsertPQ(PENLACEQ headQ, unsigned short int idDoc[][2],unsigned short int
PyR_idDoc[],int idQuery, int Topic)

int i,j;

if(headQ==NULL)

headQ=(PENLACEQ)malloc(sizeof(PLISTAQ));
headQ->idQuery=idQuery;
headQ->sgte=NULL;

headQ->Topic=Topic;
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headQ->Marcado=0;
headQ->NVertices=0;
headQ->Precision=0.0;
headQ->Lista=NULL;
headQ->NDoc=0;
for(i=0;i<30;i++)

for(j=0;j<2;j++)

headQ->idDoc[i][j]=idDoc[i][j];

for(i=0;i<30;i++)

headQ->PyR_idDoc[i]=PyR_idDocl[i];

else headQ->sgte=InsertPQ(headQ->sgte,idDoc,PyR_idDoc, idQuery,Topic);

return(headQ);

int ObtenerMarcaQ(ENLACEQ headQ,unsigned short int i,unsigned short int j)

if(headQ!=NULL && i==j)

printf("Dentro de ObtenerMarcaQ , i=%d, j=%d, Marcado=%d \n",i,j,headQ->Marcado);

return(headQ->Marcado);

else if(headQ!=NULL)
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return(ObtenerMarcaQ(headQ->sgte,i,(j+1)));

else return(10);

void Marcar_Query(ENLACEQ headQ, int aux, unsigned short int TermDoc_[], int i)

int j;

if(headQ!=NULL && aux==i)

printf("Dentro de Marcar_Query \n");
for(j=0;j<8;j++)
TermDoc_[j]=headQ->TermDoc]j];

headQ->Marcado=1;

else if(headQ!=NULL)

Marcar_Query(headQ->sgte,aux,TermDoc_,(i+1));

void ImprimirQueries(ENLACEQ headQ)

int i,stop;

if(headQ!=NULL)

for(i=0,stop=0;i<8 && stop==0;i++)
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if(headQ->TermDoc[i] !=0)
printf(" headQ->d=%d ",headQ->TermDoc[i]);

else stop=1;

printf("headQ->idQuery:%d ",headQ->idQuery);
printf("headQ->Topic:%d ",headQ->Topic);
ImprimirQueries(headQ->sgte);

}

else{
printf("\n");
printf("\n");

printf("NULL \n");

int ObteneridQuery(PENLACEQ headPQ,int i,int j)

{

if(headPQ!=NULL && i==j)

return(headPQ->idQuery);

}

else return(ObteneridQuery(headPQ->sgte,i,(j+1)));
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int EstaMarcadoTerm(int I[dTerm, TERMS headT)

if(headT!=NULL && headT->id==IdTerm)
if(headT->Marcado==1)
return(1);
else return(0);
else if(headT->sgte!=NULL)
EstaMarcadoTerm(IdTerm, headT->sgte);

else return(0);

void PonerTerminos(char Todos[8][8], char TermQuery[])

int i,j k1=0;
char Aux[8];
for(i=0,j=0,k=0;TermQuery[i]!="\0";i++)
if(TermQuery[i]!="#")
Aux[j++]=TermQuery[i];

else if(TermQuery[i]=="#' && j!=0)

Aux(j]=\0’

strcpy(Todos[k++],Aux);
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else continue;
for(i=1;i<8;i++)

Todos[1][0]="\0";

TERMS InsertT(TERMS head, char term[],int id)

if(head==NULL)

head=(TERMS)malloc(sizeof(TERM));
head->id=id;

head->topico=-1;
strcpy(head->term,term);
head->sgte=NULL;

head->Marcado=0;

else head->sgte=InsertT(head->sgte, term,id++);

return(head);

DOCUMENT InsertD(DOCUMENT head, unsigned short int TermDoc[],unsigned short int

Topico, unsigned short int idDoc)
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int i;

if(head==NULL)

head=(DOCUMENT)malloc(sizeof(DOC));

head->idDoc=idDoc;

for(i=0;i<30;i++)
head->TermDoc[i]=TermDoc][i];

head->Topico=Topico;

head->Marcado=0;

head->sgte=NULL;

else head->sgte=InsertD(head->sgte,TermDoc,Topico,idDoc);

return(head);

//funcion creada para crear documentos con su cantidad de terminos relevantes, es decir los

coincidentes con la lista de terminos relevantes

DOCUMENT InsertDConTerRelevantes(DOCUMENT head, unsigned short int
TermDoc[],unsigned short int Topico, unsigned short int idDoc, int cantidadTerRelevantes, int

NTermsbyDoc)

int i;

if(head==NULL)
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head=(DOCUMENT)malloc(sizeof(DOC));
head->idDoc=idDoc;
for(i=0;i<30;i++)
head->TermDoc[i]=TermDoc[i];
head->Topico=Topico;
head->Marcado=0;
head->cantidadTerRelevantes = cantidadTerRelevantes;

head->porcentajeTerRelevantes = ((float)((float)cantidadTerRelevantes) /
((float)NTermsbyDoc));

head->sgte=NULL;

else head->sgte=InsertDConTerRelevantes(head-

>sgte,TermDoc, Topico,idDoc,cantidadTerRelevantes,NTermsbyDoc);

return(head);

int BuscarTERMS(TERMS head, char term[])

if(head!=NULL)
if(!strcmp(head->term,term))
return(1);
else return(BuscarTERMS(head->sgte,term));

else return(0);

281



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

void Colocar(TERMS headT, int topico,int inic, int fin,int i)

if(headT!=NULL && i>=inic && i<=fin)

headT->topico=topico;

Colocar(headT->sgte,topico,inic,fin,(i+1));

else if(headT!=NULL)

Colocar(headT->sgte,topico,inic,fin,(i+1));

TERMS ColocarTopico(int inic,int fin, TERMS headT,int topico)

int i=0;

if(head TI=NULL)

while(i<=fin)

if(i>=inic && i<=fin)

Colocar(headT,topico,inic,fin,0);
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return(headT);

i++;

else return(headT);

TERMS GenerarTopics_(int NTermst,int NTopic, TERMS headT)

int inic, fin, inter,topico;

inter=NTermst/NTopic;

printf(" Dentro de Generar Topicos \n");

printf("NTermst: %d, NTopic:%d, intervalo:%d \n",NTermst,NTopic,inter);
topico=1;

inic=0;

fin=inter-1;

while( fin<=NTermst)

printf("inic: %d, fin:%d, topico:%d \n",inic,fin,topico);
headT=ColocarTopico(inic,fin,headT,topico);
inic=fin+1;

fin=fin+inter;
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topico++;

return(headT);

TERMS GenerarTERMS(int NTermsT,TERMS headT)

char Aux[8];
inti,j,id=1,index,largo,k;

for(i=1;i<=NTermsT;i++)

//Here, I generate the lenght of every word 3-7
largo=(rand()%5)+3;

for(j=0;j<largo;j++)

index=(rand()%26); // in this case is 26, because of number english letters

Aux][j]=Alphabet[index];

Aux(j]=\0;

if(j!=8)

for(k=j; k<8;k++)

Aux[k]="\0;
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if(BuscarTERMS(headT,Aux)==0)

headT=InsertT(headT,Aux,id++);

for(k=0; k<8;k++)

Aux[k]="\0";

else {i=i-1;continue;}

return(headT);

TERMS GenerarTERMS2(int NTermsT,TERMS headT,TERMS headT2)

char Aux[8];

inti,j,id=1,index,largo,k;

for(i=1;i<=NTermsT;i++)

//Here, I generate the lenght of every word 3-7

largo=(rand()%5)+3;

for(j=0;j<largo;j++)

index=(rand()%26); // in this case is 26, because of number english letters
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Aux[j]=Alphabet[index];

Aux[j]="\0’;

if(j!=8)

for(k=j; k<8;k++)

Aux[k]="\0';

if(BuscarTERMS(headT,Aux)==0 && BuscarTERMS(headT2,Aux)==0)

headT=InsertT(headT,Aux,id++);

for(k=0; k<8;k++)

Aux[k]="\0";

else{

i=i-1;

continue;

return(headT);

TERMS Copiar_Lista_De(TERMS head_T,int inic, int fin, TERMS head_F, int j)
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if(j<=fin && head_T!=NULL)

if(j>=inic && j<fin)

head_F=InsertT(head_F,head_T->term,j+1);

return( Copiar_Lista_De(head_T->sgte,inic,fin,head_F,j+1));

else if(j==fin)

head_F=InsertT(head_F,head_T->term,j+1);

return(head_F);

else return( Copiar_Lista_De(head_T->sgte,inic,fin,head_F,j+1));

int ContarDocument(DOCUMENT head_D,int i)

if(head_D!=NULL)

ContarDocument(head_D->sgte,(i+1));

else return(i);
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int BuscarT_D(unsigned short int TermDoc[],unsigned short int TermAux)

int i,stop=0;

for(i=0,stop=1; TermDoc[i]!=0 && stop ; i++)

if(TermDoc[i]==TermAux)

return(1);

else continue;

return(0);

int BuscarT_D2(unsigned short int TermDoc[],unsigned short int TermAux,int cantOldTerms)

int i,stop=0;

for(i=cantOldTerms+1,stop=1; TermDoc[i]!=0 && stop ; i++)

if(TermDoc[i]==TermAux)

return(1);

else continue;

return(0);
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void AgregarTerm_Doc(unsigned short int TermDoc[],unsigned short int TermAux)

inti=0;
for(i=0; TermDoc[i]!=0 && i<40;i++);

TermDoc[i]=TermAux;

float PromedioLetras(char TermDoc|[], int total)

int i,stop=1, N1=0;
for(i=0; TermDoc[i]!="\0" && stop ;i++)
if(TermDoc[i]!="#")
Nl++;
else if( TermDoc[i+1]!="\0" && TermDoc[i]=="#"' && TermDocJ[i+1]=="#")
stop=0;
else continue;

return((float)(Nl/total));

/**************************** Fln Generar IOS documentOS

sk skokkokkk **********************/

struct Lista_{ // esta lista es un arreglo, pero que contiene los terminos
// la primera dimension es el I[dTerm,
// la segunda cantidad de documentos que tienen el termino en el clus

unsigned short int [dTerm[2];
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unsigned short int NDocClus; // esto contiene el numero de documentos en el cluster
struct Lista_ *sgte;
J7
struct Topicos{
int IdTopico;
int IdVar;
7
struct Doc_{
unsigned short int idDoc;
unsigned short int Topico;
int Marcado; // Esto lo agregue al ultimo, hay que arreglar el insertar
7
struct Lista{ // esta lista contiene los k cluster
struct Doc_ Punto; // lista de puntos
struct Doc_ Centroide;
struct Lista *sgte;
7

int ObtenerTopicoD(unsigned short int idDoc_, DOCUMENT headD)

if(headD!=NULL && headD->idDoc==idDoc_)
return(headD->Topico);

else if(headD!=NULL)
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return(ObtenerTopicoD(idDoc_, headD->sgte));

else return(0);

int ObtenerNumeroDocumentos_(struct Lista *Clus,int i)

if(Clus!=NULL)
return(ObtenerNumeroDocumentos_(Clus->sgte,(i+1)));

else return(i);

int TermP_Doc(struct Doc_ P,unsigned short int [IdTerm_DOCUMENT headD)

int i;
if(headD!=NULL && headD->idDoc==P.idDoc)
for(i=0; i<30 ;i++)
if(headD->TermDoc[i]==IdTerm_)
return(1);
else continue;
else if( headD!=NULL)
return(TermP_Doc(P,IdTerm_headD->sgte));

else return(0);

struct Lista_ *InsertarTC(struct Lista_ *head,unsigned short int IdTerm_unsigned short int

NTerm,unsigned short int NDoc)
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if(head==NULL)

head=(struct Lista_*)malloc(sizeof(struct Lista_));
head->IdTerm[0]=IdTerm_;

head->IdTerm[1]=NTerm; // la cantidad de veces que aparece el termino en los

documentos
head->NDocClus=NDoc;

head->sgte=NULL;

else head->sgte=InsertarTC(head->sgte, I[dTerm_, NTerm, NDoc);

return(head);

int EstaTermino(struct Lista_ *head,unsigned short int IdTerm_)

if(head!=NULL)
if(head->IdTerm[0]==IdTerm_)
return(1);
else return(EstaTermino(head->sgte,IdTerm_));
else if(head==NULL)

return(0);

void ImprimirTerminoCentroide(struct Lista_ *head)
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if(head!=NULL)

printf(" TerminoCLuster:%d," head->IdTerm[0]);

ImprimirTerminoCentroide(head->sgte);

else printf("FinTermino NULL \n");

struct Lista_ *ActualizarTC(struct Lista_*head,unsigned short int NTerms,unsigned short int

IdTerm_,unsigned short int NDoc)

if(head!=NULL && head->IdTerm[0]==IdTerm_)

head->IdTerm[1]=NTerms;

head->NDocClus=NDoc;

else if (head!=NULL)

head->sgte=ActualizarTC(head->sgte,NTerms,IdTerm_NDoc);
else return(NULL);

return(head);

unsigned short int NumeroTerminos(struct Lista_ *head Aux,unsigned short int TermDoc1)
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if(headAux!=NULL && headAux->IdTerm[0]==TermDoc1)
return(headAux->IdTerm[1]);

else if(headAux!=NULL)
return(NumeroTerminos(headAux->sgte,TermDoc1));

else return(0);

struct Lista_ *Actualizar(struct Lista_ *headAux,unsigned short int TermDoc1,unsigned short

ints)

if(headAux!=NULL && headAux->IdTerm[0]==TermDoc1)
headAux->IdTerm|[1]=s;

else if(headAux!=NULL)
headAux->sgte=Actualizar(headAux->sgte, TermDocl,s);

return(headAux);

void Marcar_Documento(DOCUMENT headD,unsigned short int aux, unsigned short int

TermDoc_[], inti) // debo de agregar esta funcion

intj;

if(headD!=NULL && aux==i)

for(j=0;j<30;j++)
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TermDoc_[j]=headD->TermDoc][j];

headD->Marcado=1;

else if(headD!=NULL)

Marcar_Documento(headD->sgte,aux,TermDoc_,(i+1));

void Marcar_Documento2(DOCUMENT headD,unsigned short int aux, unsigned short int

TermDoc_[], inti) // debo de agregar esta funcion

if(headD!=NULL && aux==i)
headD->Marcado=1;
else if(headD!=NULL)

Marcar_Documento2(headD->sgte,aux,TermDoc_,(i+1));

int ObtenerldDocClus(struct Lista *Clus, int i, int k)

if(Clus!=NULL && i==k)
return(Clus->Punto.idDoc);

else if(Clus!=NULL)
return(ObtenerldDocClus(Clus->sgte, i, (k+1)));

else return(0);
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void Poner_T ( struct Doc_ Punto,DOCUMENT headD,int i, int k) // debo de agregar esta

funcion

if(headD!=NULL && i==k)

Punto.idDoc=headD->idDoc;
printf("Punto, idDoc:%d \n", Punto.idDoc);
printf("headD->idDoc, idDoc:%d \n", headD->idDoc);

Punto.Marcado=0;

else if(headD!=NULL)

Poner_T(Punto,headD,ik+1);

struct Lista *AgregarDocumento(struct Lista *head,unsigned short int IdDoc)

if(head==NULL)

head=(struct Lista *)malloc(sizeof(struct Lista));

head->Punto.idDoc=IdDoc;

head->sgte=NULL;

else head->sgte=AgregarDocumento(head->sgte,IdDoc);

return(head);
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void ImprimirCentroides(struct Lista_ *Clus)

if(Clus!=NULL)

printf("IdTerm: %d ,",Clus->IdTerm[0]);

ImprimirCentroides(Clus->sgte);

else printf("l[dTerm NULL \n");

int Marcado_Documento(DOCUMENT headD,int i,int j)

if(headD!=NULL && i==j)

return(headD->Marcado);

else if(headD!=NULL)

return(Marcado_Documento(headD->sgte,i,(j+1)));

else return(0);

void ImprimirMarcaDocumento(DOCUMENT headD)

if(headD!=NULL)
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printf("idDoc:%d, Marca:%d \n", headD->idDoc,headD->Marcado);

ImprimirMarcaDocumento(headD->sgte);

else printf("NULL");

void Imprimir_idDoc(struct Lista *Clus)

if(Clus!=NULL)

printf("IdDoc: %d ,",Clus->Punto.idDoc);

Imprimir_idDoc(Clus->sgte);

else printf("idDoc NULL \n");

int ObtenerNumeroDocLista(struct Lista *head_D,int i)

if(head_D!=NULL)

return(ObtenerNumeroDocLista(head_D->sgte,(i+1)));

else return(i);

void Obtener_TQuery(ENLACEQ headQ,int aux,unsigned short int TermQuery[],int i)
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intj;

if(headQ!=NULL && aux==i)

for(j=0;j<8;j++)

TermQuery[j]=headQ->TermDoc]j];

else if(headQ!=NULL)

Obtener_TQuery(headQ->sgte,aux, TermQuery,(i+1));

void Obtener_TDocumento(DOCUMENT headD, int aux, unsigned short int TermDoc_[], int i)

int j;

if(headD!=NULL && aux==i)

for(j=0;j<30;j++)

TermDoc_[j]=headD->TermDoc]j];

else if(headD!=NULL)

Obtener_TDocumento(headD->sgte,aux,TermDoc_,(i+1));

int NTermCluster(struct Lista_ *head, int i)
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if(head!=NULL)
return(NTermCluster(head->sgte, (i+1)));

else return(i);

struct Query_Doc{
intidQuery;
intidDoc;
float Dis;
int Marcado;
struct Query_Doc *sgte;
7
struct idQueriesDoc{
intidQuery;
struct Query_Doc *QD;
struct idQueriesDoc *sgte;
7
struct Zeta{
// este es un caso particular de la distribucion de Pareto y Skewed
float L_izq;
float L_der;

float ValorDis; // este valor es un real entre 0-1
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int Posicion;
float Uno_div_P;
b

struct Query_Doc *InsertarQD(struct Query_Doc * head,int idQuery,int idDoc,float dis)

if(head==NULL)

head=(struct Query_Doc *)malloc(sizeof(struct Query_Doc));
head->idQuery=idQuery;

head->idDoc=idDoc;

head->Dis=dis;

head->Marcado=0;

head->sgte=NULL;

else head->sgte=InsertarQD(head->sgte,idQuery,idDoc,dis);

return(head);

float DISTANCIA(int idQuery,ENLACEQ headQ, int idDoc, DOCUMENT headD,struct Lista_
*head,struct Lista *D)

int stop,k,1;
unsigned short int TermDoc1[30],TermQuery[8],NTermC;

float suma=0.0,f;
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for(k=0;k<30;k++)

TermDoc1[k]=0;
for(k=0;k<8;k++)

TermQuery[k]=0;
Obtener_TDocumento(headD,idDoc,TermDoc1,1) ;
Obtener_TQuery(headQ,idQuery,TermQuery,1);
for(k=0,stop=0;k<30 && stop==0;k++)

for(1=0;1<8;1++)

if(TermDoc1[k]==TermQuery[l] && TermQuery[l]!=0 && TermDoc1[k]!=0)
stop=1;
else continue;

if(stop==1)

NTermC=NTermCluster(head, 0);
for(k=0,stop=0,f=1.0;k<30 ;k++)
if(EstaTermino(head,TermDoc1[k])==0)
continue;
else
suma=suma+1.0;

return(suma/sqrt(NTermC*NTermC));

else return(0.0);
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void Imprimir_QueriesDoc( struct Query_Doc *head)

if(head!=NULL)

printf(" idQuery: %d, idDoc:%d, Dis:%f \n",head->idQuery,head->idDoc,head->Dis);

Imprimir_QueriesDoc(head->sgte);

else printf("NULL");

int ObteneridDoc(struct Query_Doc *head,int i,int j)

if(head!=NULL && (i==j))

return(head->idDoc);

else return(ObteneridDoc(head->sgte,i,(j+1)));

float ObtenerDistancia(struct Query_Doc *head,int idDocF)

if(head!=NULL && head->idDoc==idDocF)

return(head->Dis);

else return(ObtenerDistancia(head->sgte,idDocF));
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struct Query_Doc *MarcarQD(struct Query_Doc *head,int idQuery,int idDocF)

if(head!=NULL && head->idQuery==idQuery && head->idDoc==idDocF)
head->Marcado=1;

else if(head!=NULL)
head->sgte=MarcarQD(head->sgte,idQuery,idDocF);

return(head);

int ObtenerMayorDoc(Query_Doc *head,float max, int idDoc)

if(head!=NULL && head->Marcado==0 && head->Dis>max)
return(ObtenerMayorDoc(head->sgte,head->Dis,head->idDoc) );

else if(head!=NULL)
return(ObtenerMayorDoc(head->sgte,max,idDoc));

else return(idDoc);

struct idQueriesDoc *InsertarGlobalQD(struct idQueriesDoc *headQD,int idQuery, DOCUMENT
headD, struct Lista_ *T,struct Lista *D,ENLACEQ headQ)

int NDoc,i,idDoc,cont,idDocAux;
float dis,disAux;
struct Query_Doc *head=NULL;

struct Query_Doc *headF=NULL;
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if(headQD==NULL)

NDoc=0ObtenerNumeroDocumentos_(D,0);

for(i=1,cont=0;i<=NDoc;i++)

idDoc= ObtenerldDocClus(D, i, 1);
dis=DISTANCIA(idQuery,headQ,idDoc,headD,T,D);

if(dis>0)

head=InsertarQD(head,idQuery,idDoc, dis);

cont++;

else continue;
}// for i<=NDoc

printf(" El numero de documentos que hicieron match con la idQuery:%d, son

:%d\n",idQuery, cont);
// Elegir los 50 mas relevantes, crear una nueva lista

for(i=1;i<=cont;i++)

idDocAux=0ObtenerMayorDoc(head,0,0);
disAux=0ObtenerDistancia(head,idDocAux);
head=MarcarQD(head,idQuery,idDocAux);

headF=InsertarQD(headF,idQuery,idDocAux, disAux);
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headQD=(struct idQueriesDoc *)malloc(sizeof(struct idQueriesDoc));
headQD->QD=headF;
headQD->idQuery=idQuery;

headQD->sgte=NULL;

else headQD->sgte=InsertarGlobalQD(headQD->sgte,idQuery,headD,T,D,headQ);
return(headQD);

}

float DISTANCIA_Q_CLUSTER(unsigned short int idQuery,struct Lista_ *head, ENLACEQ headQ)
{

int stop,k;

unsigned short int TermQuery[8],NTermC;

float suma=0.0;

for(k=0;k<8;k++)

TermQuery[k]=0;
Obtener_TQuery(headQ,idQuery,TermQuery,1) ;
for(k=0,stop=0;k<8 && stop==0;k++)

if(EstaTermino(head, TermQuery[k])==1 && TermQuery[k]!=0)

stop=1;

else continue;

if(stop==1)
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NTermC=NTermCluster(head, 0);
for(k=0,stop=0;k<8 ;k++)
if(EstaTermino(head,TermQuery[k])==0)
continue;
else
suma=suma+1.0;

return(suma/sqrt(NTermC*NTermC));

else return(0.0);

float DISTANCIACLUSTER(unsigned short int idDoc,struct Lista_ *head, struct Lista *head_D,
DOCUMENT headD)

int stop,k;
unsigned short int TermDoc1[30],NTerm(;
float suma=0.0;
for(k=0;k<30;k++)

TermDoc1[k]=0;
Obtener_TDocumento(headD,idDoc,TermDoc1,1);
for(k=0,stop=0;k<30 && stop==0;k++)

if(EstaTermino(head,TermDoc1[k])==1 && TermDoc1[k]!=0)
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stop=1;

else continue;

if(stop==1)

NTermC=NTermCluster(head, 0);
for(k=0,stop=0;k<30 ;k++)
if(EstaTermino(head,TermDoc1[k])==0)
continue;
else
suma=suma-+1.0;

return(suma/sqrt(NTermC*NTerm(C));

else return(0.0);

int ObtenerLargo(struct Query_Doc *head,int i)

if(head!=NULL)

return(ObtenerLargo(head->sgte,(i+1)));

else return(i);

struct Query_Doc ObtenerDatosQ(struct Query_Doc *head,int i,int j)
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struct Query_Doc Aux;

if(head!=NULL && i==j)

Aux.idQuery=head->idQuery;
Aux.idDoc=head->idDoc;
Aux.Dis=head->Dis;
Aux.Marcado=head->Marcado;

Aux.sgte=NULL;

else if(head!=NULL)
return(ObtenerDatosQ(head->sgte,i,(j+1)));

return(Aux);

struct Query_Doc *MarcadoQD(struct Query_Doc *head,int idQuery)

if(head!=NULL && head->idQuery==idQuery)
head->Marcado=1;

else if(head!=NULL)
head->sgte=MarcadoQD(head->sgte,idQuery);

return(head);
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PENLACEQ Rankear2(PENLACEQ HEAD, int Arroba30, int Arroba10, float S)

//5=2,3,4 para calcular la funcion Zeta=Zifp=Pareto=Skewed
unsigned short int i,j,1,y;

float suma,u_e,b,div,],L;

struct Zeta *P;

int RelDoc[30];

if(HEAD!=NULL)

P=(struct Zeta *)malloc(Arroba30*sizeof(struct Zeta));

for(i=0,suma=0.0;i<Arroba30;i++)

P[i].Posicion=(i+1);
div=(pow((float)(i+1),S));
P[i].Uno_div_P=1/div;

suma=suma+P[i].Uno_div_P;

//Esto deberia de hacer elegir un termino del documento bajo la distribucion Skewed

for(j=0;j<30;j++)

u_=rand()%/(Arroba30+1);

u_=u_/100;
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b=(u_*suma);

e=1/pow(b,(1/S));

y=ceil(e);

RelDoc[j]=y;

printf("j=%d, e=%f, y=%d \n",j,e,y);
if(y<1 || y>Arroba30)

printf("Error en la distribucion Skewed \n");

for(i=0;i<30;i++)
for(j=i+1;j<30;j++)
if(RelDoc[i]!=0 && RelDoc[i]==RelDoc[j])
RelDoc[j]=0;
else continue;
for(i=0;i<30;i++)
if(RelDoc[i]!=0)
RelDoc[i]=1;
else continue;

for(1=0;1<30;1++)

HEAD->PyR _idDocJ[l]=RelDoc[l];

printf(" HEAD->PyR_idDoc[l:%d]:%d, idDoc:%d\n",],RelDoc[1], HEAD->idDoc[l][0]);
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for(1=0,j=0,suma=0.0;1<Arroba10;1++)

if(RelDoc[l]==1)
j++;
L=(float) (1+1);

J=(float)j;

suma=suma+(]/L);

printf("suma:%f \n",suma);

printf("La precision es:%f, Arroba10:%d\n",suma,Arrobal0);

HEAD->Precision=suma;

HEAD->sgte=Rankear2(HEAD->sgte, Arroba30, Arrobal0, S);

return(HEAD);

int ObtenerTopicQ(int idQuery,ENLACEQ headQ)

if(headQ!=NULL && headQ->idQuery==idQuery)

return(headQ->Topic);

else return(ObtenerTopicQ(idQuery,headQ->sgte));

int ObtenerTopicD(int idDoc, DOCUMENT headD)
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if(headD!=NULL && headD->idDoc==idDoc)
return(headD->Topico);

else return( ObtenerTopicD(idDoc,headD->sgte));

PENLACEQ INSERTAR(PENLACEQ head, struct Query_Doc AuxF, int idQuery,int i, ENLACEQ
headQ,DOCUMENT headD)

if(head==NULL)

head=(PENLACEQ)malloc(sizeof(PLISTAQ));
head->idQuery=idQuery;
head->Topic=0btenerTopicQ(idQuery,headQ);
head->idDoc[i][0]=AuxF.idDoc;
head->idDoc[i][1]=ObtenerTopicD(AuxF.idDoc,headD);
head->PyR_idDoc[i]=0; // despues calculo la relevancia

head->sgte=NULL;

else head->sgte=INSERTAR(head->sgte,AuxF,idQuery,i,headQ,headD);

return(head);

int Contar_Lista(struct Query_Doc *head,int i)
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if(head!=NULL)
return(Contar_Lista(head->sgte,(i+1)));

else return(i);

PENLACEQ INSERTAR_(PENLACEQ head, struct idQueriesDoc *headQD,ENLACEQ
headQ,DOCUMENT headD)

int i,N;
struct Query_Doc Aux;

if(head==NULL)

head=(PENLACEQ)malloc(sizeof(PLISTAQ));

head->cantTermlguales=0;//esto lo agregue para contar los terminos que existen en los

nuevos documentos relevantes y tambien en los antiguos
head->contador = 0;
head->idQuery=headQD->idQuery;
N=Contar_Lista(headQD->QD,0);
printf("Numero de Documentos INSERTAR_ N:%d\n",N);

if(N>30)

printf("SE DIO DENTRO DE INSERTAR_N>30\n");

N=30;
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for(i=0;i<N;i++)

Aux=0ObtenerDatosQ(headQD->QD,(i+1),1);
head->idDoc[i][0]=Aux.idDoc;

head->cantTermlgualesPorDocumento[i]=0;//esto lo agregue para contar los terminos

iguales que estan en NDOQ y ODOQ
head->NDoc=N;
head->Dis[i][0]=Aux.Dis; // esto es la distancia
head->Dis[i][1]=0.0; // significa que no esta marcado 0.0

printf("Query:%d idDoc:%d, Topico:%d \n",headQD->idQuery,head->idDoc[i][0] head-
>idDoc[i][1]);

head->PyR_idDoc[i]=0; // despues calculo la relevancia, e

}

head->sgte=NULL;

else head->sgte=INSERTAR_(head->sgte,headQD,headQ,headD);

return(head);

}

PLISTAQ ObtenerDatosPENLACEQ(PENLACEQ head,int i,int j)

PLISTAQ Aux;
intk;
if(head!=NULL && i==j)
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for(k=0; k<30;k++)

{
Aux.idDoc[k][0]=head->idDoc[k][0];
Aux.idDoc[k][1]=head->idDoc[k][1];
Aux.PyR_idDoc[k]=head->PyR_idDoc[K];
Aux.Dis[k][0]=head->Dis[k][0];
Aux.Dis[Kk][1]=head->Dis[K][1];

}

Aux.idQuery=head->idQuery;

Aux.Topic=head->Topic;

Aux.NDoc=head->NDoc;

Aux.sgte=NULL;

return(Aux);

else if(head!=NULL)

return(ObtenerDatosPENLACEQ(head->sgte,i,(j+1)));

int ObtenerLargo_(PENLACEQ head)

{
if(head!=NULL)

return(head->NDoc);
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else return(0);

void mostrarHEAD(PENLACEQ head){

if (head != NULL)

for (inti=0; i< 30; ++i)

printf("%d->\n",head->idDoc[i][0]);

mostrarHEAD (head->sgte);

PENLACEQ OrdenarQD2(PENLACEQ head, int Arroba30)

inti,j,NDoc,idDocAux,TopicAux,];
float DisAux,may,may2;

if(head!=NULL)

NDoc=0ObtenerLargo_(head); // hay que colocar NDoc en la estructura

printf("Dentro de Ordenar, NDoc:%d \n",NDoc);

for(i=0; i<Arroba30;i++)
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for(j=i+1,l=i,may=head->Dis[i][0];j<NDoc;j++)

may2=head->Dis[j][0];

if(may2>may)

1=j;

may=may2;

else continue;
}//i<NDoc
idDocAux=head->idDoc[i][0];
TopicAux=head->idDoc[i][1];
DisAux=head->Dis[i][0]; // esto es lo que hay que colocar en Past_Query
head->idDoc[i][0]=head->idDoc[l][0];
head->idDoc[i][1]=head->idDoc[l][1];
head->Dis[i][0]=head->Dis[1][0];
head->idDoc[l][0]=idDocAux;
head->idDoc[l][1]=TopicAux;
head->Dis[1][0]=DisAux;

printf("idQuery:%d, idDoc:%d, Dis:%f \n",head->idQuery, head->idDoc[i][0], head-
>Dis[i][0] );

// Aqui hago la rotacion

} // for i<Arroba30
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head->sgte=0OrdenarQD2(head->sgte, Arroba30);
}// head!=NULL

return(head);

float Distancia(struct Doc_P,struct Lista_ *head, int i, int j, DOCUMENT headD)

int stop,k;
unsigned short int TermDoc1[30],s,NDoc;
float suma=0.0,f;
for(k=0;k<30;k++)

TermDoc1[k]=0;
Marcar_Documento(headD,P.idDoc,TermDoc1,0); // debo de agregar esta funcion
for(k=0,stop=0;k<30 && stop==0;k++)

if(EstaTermino(head,TermDoc1[k])==0)

stop=1;
else continue;

if(stop==1)

NDoc=head->NDocClus+1;
for(k=0,stop=0,f=1.0;k<30 ;k++)
if(EstaTermino(head,TermDoc1[k])==0)

suma=suma +log(NDoc/1.0); // esto va en actualizar
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else{
s=NumeroTerminos(head,TermDoc1[k]);
f=f*log(NDoc/((float) s))*log(NDoc/((float) s));

suma= suma+log(NDoc/((float) s))*log(NDoc/((float) s)); // esto es lo que deberia dar

return(suma/sqrt(f));

else return(0.0);

struct Lista_* ActualizarNDoc(struct Lista_* L, unsigned short int NDoc)

if(L!=NULL)
L->NDocClus=NDoc;

return(L);

int ObtenerNumeroDocumentos(struct Lista_* L)

if(L!=NULL)
return(L->NDocClus);

else return(0);

/********************************************************************************************

******************/
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****************************************************************/

/********************************************************************************************

******************/

struct Exponencial{
float L_izq;
float L_der;
float ValorDis; // este valor es un real entre 0-1
int ValorEnt;
J7
struct Skewed{
float L_izq;
float L_der;
float ValorDis; // este valor es un real entre 0-1
int Posicion;
float Uno_div_P;
J7

void GenerarPareto(int Alfa, int Y, int NTerm)

float u_b,x;
u_=rand()%(NTerm+1);
b=pow(Y,Alfa+1);

b=(b*u_)/Alfa;
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x=pow(b,(1/Alfa));

void GenerarZeta(int NTerm, float S)

//Esto es para seleccionar los terminos de un topico para un determinado documento
intiy;

struct Zeta *P;

float suma,u_,e,b;

P=(struct Zeta *)malloc(NTerm*sizeof(struct Zeta));

for(i=0,suma=0.0;i<NTerm;i++)

P[i].Posicion=(i+1);
P[l] .Uno_div_P= 1/(p0w((ﬂ0at) (1+1),S))’

suma=suma+P[i].Uno_div_P;

//Esto deberia de hacer elegir un termino del documento bajo la distribucion Skewed
u_=rand()%+101;

u_=u_/100;

b=(u_*suma);

e=1/(pow(b,(1/5)));

y=ceil(e);

if(y<1 || y>NTerm)
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printf("Error en la distribucion Skewed \n");

void GenerarSkewed(int NTerm, float Teta)

//Esto es para seleccionar los terminos de un topico para un determinado documento
int i;

struct Skewed *P;

float A,suma,u_e,b,x;

P=(struct Skewed *)malloc(NTerm*sizeof(struct Skewed));

for(i=0,suma=0.0;i<NTerm;i++)

P[i].Posicion=(i+1);
P[i].Uno_div_P=1/(pow((float)(i+1),Teta));

suma=suma+P[i].Uno_div_P;

A=1/suma;

for(i=0;i<NTerm;i++)

P[i].ValorDis=A/pow(i+1,Teta);

printf (" Term %d= P sub x=%f \n",i+1,P[i].ValorDis);

//Esto deberia de hacer elegir un termino del documento bajo la distribucion Skewed
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u_=rand()%(NTerm+1);
b=((u_*(-1.0*Teta+1))/A);
e=1/(-1.0*Teta+1);
x=pow(b,e);

if( x<1 || x>NTerm)

printf("Error en la distribucion Skewed \n");

void MarcarTerm(unsigned short int IdTerm, TERMS headT)

if(headT!=NULL && headT->id==IdTerm && headT->Marcado==0)

headT->Marcado=1;

else if(headT->sgte!=NULL)

MarcarTerm(IdTerm,headT->sgte);

/********************************************************************************************
********/
Ve el ok INICIO GENERAR QUERIES

Hokskok Kok koK /

/********************************************************************************************

********/

int Buscar(int idTerm,unsigned short int TermQuery[])
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int i;
for(i=0;i<8;i++)
if(TermQuery[i]==idTerm)
return(1);
else continue;

return(0);

int Esta(unsigned short int TermQuery[], ENLACEQ headQ)

inti,],m,stop;

if(headQ!=NULL)

printf("Dentro de Esta\n");
for(i=0,1=0; i<8;i++)
if(TermQuery/[i]!=0)
1++;
else continue;
for(i=0,m=0; i<8;i++)
if(headQ->TermDocl[i]!=0)
m++;

)

else continue;
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if(1==m)

for(i=0,stop=1; i<l && stop==1 ;i++)
if(Buscar(headQ->TermDoc[i],TermQuery)==1)
continue;
else stop=0;

if(stop==1)

printf("El valor a retornar por Esta=1\n");

return(1);

else return(Esta(TermQuery,headQ->sgte));

else return(Esta(TermQuery,headQ->sgte));

else return(0);

struct Term_Q{
unsigned short int TermDoc;

struct Term_Q *sgte;

5

struct Term_Q *InsertarT(struct Term_Q *headIDT,unsigned short int TermQuery)
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if(headIDT==NULL)

headIDT=(struct Term_Q *)malloc(sizeof(struct Term_Q));
headIDT->TermDoc=TermQuery;

headIDT->sgte=NULL;

else headIDT->sgte=InsertarT (headIDT->sgte, TermQuery);

return(headIDT);

int EstaEn(unsigned short int TermDoc_, struct Term_Q *headIDT)

if(headIDT!=NULL && headIDT->TermDoc==TermDoc_)
return(1);

else if(headIDT!=NULL)
return(EstaEn(TermDoc_, headIDT->sgte));

return(0);

ENLACEQ GenerarQueries_4(int NQqueries, ENLACEQ headQ,DOCUMENT headD,int NDoc)

inti,idDoc,],NTerm,IdTopic,idQuery,j,completo;

unsigned short int TermDoc_[30],TermQuery[8], TermQuery2[8];
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struct Term_Q *headIDT=NULL;

printf("Dentro de GenerarQueries_3 \n");

printf("El numero de queries es :%d \n",NQqueries);
printf("VERIFICANDO EL FUNCIONAMIENTO:%d \n",NQqueries);
idQuery=1;

do{

for(i=0;i<8;i++)

TermQuery[i]=0;

TermQuery2[i]=0;

for(i=0;i<30;i++)

TermDoc_[i]=0;
idDoc=(rand()%NDoc)+1;
Obtener_TDocumento(headD,idDoc,TermDoc_1);
IdTopic=0btenerTopicoD(idDoc,headD);
for(i=0,1=0;i<30;i++)

if(TermDoc_[i]!=0)

1++;

else continue;

NTerm=(rand()%5)+3; // numero de terminos por query

i=0;

328



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

j=0;

while(i<NTerm && j<I)

if(EstaEn(TermDoc_[j],headIDT)==1 && j<I)
j++;
else TermQuery[i++]=TermDoc_[j++];
}// i<NTerm

completo=0;

if(j<I)

for(i=0;i<NTerm;i++)
TermQuery2[i]J=TermQuery][i];

while(j<] && completo==0)

if(EstaEn(TermDoc_[j],headIDT)==0)

TermQuery2[i-1]=TermDoc_[j];
for(i=0;i<NTerm;i++)
headIDT=InsertarT(headIDT,TermQuery([i]);
headIDT=InsertarT(headIDT,TermQuery2[i-1]);
headQ=InsertQ(headQ,TermQuery,idQuery,IdTopic);

idQuery=idQuery+1;
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headQ=InsertQ(headQ,TermQuery2,idQuery,IdTopic);
completo=1;
}// if EstaEn
else j++;
/i<l
Y// ifj<l
if(completo==1)
idQuery=idQuery+1;

}while(idQuery<=NQqueries);

return(headQ);
/********************************************************************************************
********/
JERE A INICIO GENERAR DOCUMENTOS

kkkskskk /

/********************************************************************************************

********/

DOCUMENT GenerarDocumentos(int NumberDocuments, int NumberTopics, int NTermst,

double Lambda, TERMS headT)//genera documentos antiguos

intij,k,1,a,b,y,NTermsbyDoc,NDocbyTop,stop1,stop2,0,z,m;
unsigned short int TermDoc[30],IdTerm,idDoc=0;
float var,varl,inic,u_FijoInterval,x,u;

DOCUMENT headD=NULL;
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struct Exponencial *A;

struct Topicos *T;

NDocbyTop=NumberDocuments/NumberTopics;

A=(struct Exponencial *)malloc(NumberTopics*sizeof(struct Exponencial ));
T=(struct Topicos *)malloc(NumberTopics*sizeof(struct Topicos ));

for(i=0;i<NumberTopics;i++)

T[i].IdTopico=i+1;

T[i].IdVar=i+1;

for(i=0;i<30;i++)

TermDoc[i]=0;
var=(1.0)/(float)NumberTopics;
varl=var;

for(i=0, inic=0.0 ;i<NumberTopics;i++)//nose que hace este for

A[i].ValorEnt=i+1;
A[i].ValorDis=Lambda*exp(-1.0*(i+1)*Lambda);
A[i].L_izg=inic;

Ali].L_der=varl;

inic=varl;

varl=varl+var;
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for(j=NumberTopics-1;j>=0;j--)

if(j==NumberTopics-1)

A[j].L_izq=0.0;

A[j].L_der=A[j].ValorDis;

else{
A[j].L_izg=A[j+1].ValorDis;

A[j].L_der=A[j].ValorDis;

FijoInterval=Lambda*exp(-1.0*1*Lambda); //1 porque es el valor maximo que puede tomar

(0-1)
printf("DENTRO DE DISTRIBUCION EXPONENCIAL \n");
printf("Fijolnterval:%f \n", FijoInterval);

for(i=1;i<=NumberTopics;i++)

for(j=1;j<=NDocbyTop;j++)

NTermsbyDoc=rand()%15+15;//%25+15 es el minimo

for(k=1;k<=NTermsbyDoc;k++)
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u_=rand()%101;
u_=u_/100;
u=u_* FijoInterval;

for(m=0,stop1=0;m<NumberTopics && stop1==0;m++) // Aqui hay que odernar de

acuerdo a dis
if(u>=A[m].L_izq && u<A[m].L_der && m!=(NumberTopics-1))
{
x=(log(A[m].L_der))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x); //esto es lo que tenia antes, porque no estaba con todos los decimales

stopl=1;

else if(m==(NumberTopics-1))

x=(log(Fijolnterval))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x);

stopl=1;

for(1=0,stop2=0; I<NumberTopics && stop2==0; 1++)

while(stop2==0)

{

if(y==T[1].1dTopico)
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b=0;

while(b<NumberTopics && stop2==0)

if(T[b].IdVar==T[l].IdTopico)

{// Agregar los que me falta para tener el termino del

topico
// el while stop2 es porque se debe de agregar un termino no repetido en TermDoc

while(stop2==0)

[dTerm= (rand() % NTermst) + 1;

if((BuscarT_D(TermDoc,IdTerm))==0)

AgregarTerm_Doc(TermDoc,IdTerm);
MarcarTerm(IdTerm,headT);

stop2=1;

else continue;

}// while stop2==0

b++;

} // y==T[l1].1dTopico

334



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

else 1++; // y==T[i]
} // while stop
}// forl
}// fork

int borrar = 0;
for(a=0;a<30 && TermDoc[a] = 0;a++){

borrar++;

idDoc++;
headD=InsertD(headD,TermDoc,y,idDoc);
for(a=0;a<30;a++)
TermDoc[a]=0;

}// forj
// Aqui va el cambio de los topicos
for(0=0,z=i,stop2=0;0<NumberTopics && stop2==0;0++,z++)
if(z<NumberTopics)

T[o].IdVar=T[z].IdTopico;
else{

for(z=1;0<NumberTopics && stop2==0;0++,z++)

T[o].IdVar=z;

stop2=1;
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}// fori

return(headD);

DOCUMENT GenerarDocumentos2(int NumberDocuments, int NumberTopics, int NTermst,

double Lambda, TERMS headT,TERMS headT2)//genera documentos nuevos

intijk,1,a,b,y,NTermsbyDoc,NDocbyTop,stop1,stop2,0,z,m;

unsigned short int TermDoc[30],IdTerm,idDoc=0;

float var,varl,inic,u_FijoInterval,x,u;

DOCUMENT headD=NULL;

struct Exponencial *A;

struct Topicos *T;

NDocbyTop=NumberDocuments/NumberTopics;

A=(struct Exponencial *)malloc(NumberTopics*sizeof(struct Exponencial ));
T=(struct Topicos *)malloc(NumberTopics*sizeof(struct Topicos ));

for(i=0;i<NumberTopics;i++)

T[i].IdTopico=i+1;

T[i].IdVar=i+1;

for(i=0;i<30;i++)
TermDoc[i]=0;

var=(1.0)/(float)NumberTopics;
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varl=var;

for(i=0, inic=0.0 ;i<NumberTopics;i++)//no se que hace este for

A[i].ValorEnt=i+1;
Ali].ValorDis=Lambda*exp(-1.0*(i+1)*Lambda);
A[i].L_izq=inic;

Ali].L_der=varl;

inic=varl;

varl=varl+var;

for(j=NumberTopics-1;j>=0;j--)

if(j==NumberTopics-1)

A[j].L_izq=0.0;

A[j].L_der=A[j].ValorDis;

else{

A[j].L_izq=A[j+1].ValorDis;

A[j].L_der=A[j].ValorDis;
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FijoInterval=Lambda*exp(-1.0*1*Lambda); //1 porque es el valor maximo que puede tomar

(0-1)

for(i=1;i<=NumberTopics;i++)

for(j=1;j<=NDocbyTop;j++)

NTermsbyDoc=rand()%15+15;//%Z25+15 es el minimo
int cantOldTerms = ceil((NTermsbyDoc * 0.66));
int cantNewTerms = NTermsbyDoc - cantOldTerms;

for(k=1;k<=cantOldTerms;k++)

u_=rand()%101;
u_=u_/100;
u=u_* FijoInterval;

for(m=0,stop1=0;m<NumberTopics && stop1==0;m++) // Aqui hay que odernar de

acuerdo a dis

if(lu>=A[m].L_izq && u<A[m].L_der && m!=(NumberTopics-1))

x=(log(A[m].L_der))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x); //esto es lo que tenia antes, porque no estaba con todos los decimales

stopl=1;

else if(m==(NumberTopics-1))
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x=(log(Fijolnterval))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x);

stopl=1;

for(1=0,stop2=0; I<NumberTopics && stop2==0; 1++)

while(stop2==0)

if(y==T[l].IdTopico)
{
b=0;

while(b<NumberTopics && stop2==0)

if(T[b].IdVar==T[l].IdTopico)
{// Agregar los que me falta para tener el termino del topico
// el while stop2 es porque se debe de agregar un termino no repetido en TermDoc

while(stop2==0)

IdTerm=(rand()%(NTermst/NumberTopics))+1;
IdTerm=IdTerm+NDocbyTop*];

if((BuscarT_D(TermDoc,IdTerm))==0)
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AgregarTerm_Doc(TermDoc,IdTerm);
MarcarTerm(IdTerm,headT);

stop2=1;

else continue;

}// while stop2==0

b++;

} // y==T[1].1dTopico
else 1++; // y==TI[i]
} // while stop
}// forl
}// fork

for(k=1;k<=cantNewTerms;k++)//k2

u_=rand()%101;
u_=u_/100;
u=u_* FijoInterval;

for(m=0,stop1=0;m<NumberTopics && stop1==0;m++) // Aqui hay que odernar de

acuerdo a dis

if(lu>=A[m].L_izq && u<A[m].L_der && m!=(NumberTopics-1))
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x=(log(A[m].L_der))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x); //esto es lo que tenia antes, porque no estaba con todos los decimales

stopl=1;

else if(m==(NumberTopics-1))

x=(log(FijoInterval))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x);

stopl=1;

for(1=0,stop2=0; I<NumberTopics && stop2==0; 1++)
{
while(stop2==0)
{
if(y==TJ[l].1dTopico)
{
b=0;
while(b<NumberTopics && stop2==0)
{
if(T[b].IdVar==T[l].IdTopico)

{// Agregar los que me falta para tener el termino del topico
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// el while stop2 es porque se debe de agregar un termino no repetido en TermDoc

while(stop2==0)

IdTerm=(rand()%(NTermst/NumberTopics))+1;
IdTerm=IdTerm+NDocbyTop*;

if((BuscarT_D2(TermDoc,IdTerm,cantOldTerms))==0)

AgregarTerm_Doc(TermDoc,IdTerm);
MarcarTerm(IdTerm,headT2);

stop2=1;

else continue;

}// while stop2==0

b++;

} // y==T[1].1dTopico
else 1++; // y==T[i]
} // while stop
}// forl
}// fork2

idDoc++;
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headD=InsertD(headD,TermDoc,y,idDoc);
for(a=0;a<30;a++)
TermDoc[a]=0;
}// forj
// Aqui va el cambio de los topicos
for(0=0,z=i,stop2=0;0<NumberTopics && stop2==0;0++,z++)
if(z<NumberTopics)
T[o].IdVar=T[z].IdTopico;
else{
for(z=1;0<NumberTopics && stop2==0;0++,z++)
T[o].IdVar=z;

stop2=1;

}// fori

return(headD);

TERMS buscarTerPorld(TERMS headT,int id){

while(headT != NULL){

if (headT->id == id)

return(headT);
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headT=headT->sgte;

DOCUMENT GenerarDocumentos2ContandoTerRelevantes(int NumberDocuments, int
NumberTopics, int NTermst,int NTermst2, double Lambda, TERMS headT,TERMS
headT2,TERMSR listaTerRel)

intij,k,1,a,b,y,NTermsbyDoc,NDocbyTop,stop1,stop2,0,z,m,contadorRelevantes=0;
unsigned short int TermDoc[30],IdTerm,idDoc=0;

float var,varl,inic,u_FijoInterval,x,u;

TERMSR listaTerRelAux = NULL;

DOCUMENT headD=NULL;

struct Exponencial *A;

struct Topicos *T;

NDocbyTop=NumberDocuments/NumberTopics;

A=(struct Exponencial *)malloc(NumberTopics*sizeof(struct Exponencial ));
T=(struct Topicos *)malloc(NumberTopics*sizeof(struct Topicos ));

for(i=0;i<NumberTopics;i++)

T[i].IdTopico=i+1;

T[i].IdVar=i+1;

for(i=0;i<30;i++)
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TermDoc[i]=0;
var=(1.0)/(float)NumberTopics;
varl=var;

for(i=0, inic=0.0 ;i<NumberTopics;i++)//nose que hace este for

A[i].ValorEnt=i+1;
Ali].ValorDis=Lambda*exp(-1.0*(i+1)*Lambda);
A[i].L_izg=inic;

Ali].L_der=varl;

inic=varl;

varl=varl+var;

for(j=NumberTopics-1;j>=0;j--)

if(j==NumberTopics-1)

A[j].L_izq=0.0;

A[j].L_der=A[j].ValorDis;

else{
A[j].L_izq=A[j+1].ValorDis;

A[j].L_der=A[j].ValorDis;
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FijoInterval=Lambda*exp(-1.0*1*Lambda); //1 porque es el valor maximo que puede tomar

(0-1)
printf("DENTRO DE DISTRIBUCION EXPONENCIAL \n");
printf("Fijolnterval:%f \n", FijoInterval);

for(i=1;i<=NumberTopics;i++)

for(j=1;j<=NDocbyTop;j++)

NTermsbyDoc=rand()%15+15;//%25+15 es el minimo
int cantOldTerms = ceil((NTermsbyDoc * 0.66));
int cantNewTerms = NTermsbyDoc - cantOldTerms;

for(k=1;k<=cantOldTerms;k++)

u_=rand()%101;
u_=u_/100;
u=u_* FijoInterval;

for(m=0,stop1=0;m<NumberTopics && stop1==0;m++) // Aqui hay que odernar de

acuerdo a dis

if(u>=A[m].L_izq && u<A[m].L_der && m!=(NumberTopics-1))

x=(log(A[m].L_der))*((-1)*(1.0/Lambda));
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y=ceil(x); //esto es lo que tenia antes, porque no estaba con todos los decimales

stopl=1;

else if(m==(NumberTopics-1))

x=(log(FijoInterval))*((-1)*(1.0/Lambda));

y=ceil(x);

stopl=1;

for(1=0,stop2=0; I<NumberTopics && stop2==0; 1++)

while(stop2==0)

if(y==TJ[l].IdTopico)

b=0;

while(b<NumberTopics && stop2==0)

if(T[b].IdVar==T[l].IdTopico)
{// Agregar los que me falta para tener el termino del topico
// el while stop2 es porque se debe de agregar un termino no repetido en TermDoc

while(stop2==0)
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[dTerm=(rand()%(NTermst-1))+1;

if((BuscarT_D(TermDoc,IdTerm))==0)

listaTerRelAux = listaTerRel;
while(listaTerRelAux != NULL){

TERMS tAux = NULL;

tAux = buscarTerPorld(headT2,IdTerm);

if (listaTerRelAux->id == IdTerm)

contadorRelevantes++;

break;

listaTerRelAux = listaTerRelAux->sgte;

AgregarTerm_Doc(TermDoc,IdTerm);

MarcarTerm(IdTerm,headT);

stop2=1;

else continue;

}// while stop2==0
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b++;

}
} // y==T[1].1dTopico
else 1++; // y==T[i]
} // while stop
}// forl
}// fork

for(k=1;k<=cantNewTerms;k++)//k2

u_=rand()%101;
u_=u_/100;
u=u_* Fijolnterval;

for(m=0,stop1=0;m<NumberTopics && stop1==0;m++) // Aqui hay que odernar de

acuerdo a dis
if(u>=A[m].L_izq && u<A[m].L_der && m!=(NumberTopics-1))
{
x=(log(A[m].L_der))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x); //esto es lo que tenia antes, porque no estaba con todos los decimales

stopl=1;

else if(m==(NumberTopics-1))

{

x=(log(FijoInterval))*((-1)*(1.0/Lambda));
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y=ceil(x);

stopl=1;

for(1=0,stop2=0; I<NumberTopics && stop2==0; 1++)

while(stop2==0)

if(y==T[l].IdTopico)

b=0;

while(b<NumberTopics && stop2==0)

if(T[b].IdVar==T[l].IdTopico)
{// Agregar los que me falta para tener el termino del topico
// el while stop2 es porque se debe de agregar un termino no repetido en TermDoc

while(stop2==0)

IdTerm=(rand() % (NTermst2-1))+1;

if((BuscarT_D2(TermDoc,IdTerm,cantOldTerms))==0)

AgregarTerm_Doc(TermDoc,IdTerm *-1);

MarcarTerm(IdTerm,headT2);
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stop2=1;

else continue;

}// while stop2==0

b++;

} // y==T[1].1dTopico
else 1++; // y==T[i]
} // while stop
}// forl
}// fork2

idDoc++;

headD=InsertDConTerRelevantes(headD,TermDoc,y,idDoc,contadorRelevantes,NTermsbyDoc

);
contadorRelevantes = 0;
for(a=0;a<30;a++)
TermDoc[a]=0;
}// forj
// Aqui va el cambio de los topicos
for(0=0,z=i,stop2=0;0<NumberTopics && stop2==0;0++,z++)

if(z<NumberTopics)
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T[o].IdVar=T[z].IdTopico;
else{
for(z=1;0<NumberTopics && stop2==0;0++,z++)
T[o].IdVar=z;

stop2=1;

}// fori

return(headD);

/********************************************************************************************

********/

[ koK FIN GENERAR DOCUMENTOS

*************************************/

/********************************************************************************************

********/

DOCUMENT Desmarcar_Documento(DOCUMENT headD)

if(headD!=NULL)

headD->Marcado=0;

headD->sgte=Desmarcar_Documento(headD->sgte);

return(headD);
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int ContarHeadPQ(PENLACEQ HEAD,int i)

if(HEAD!=NULL)
return(ContarHeadPQ(HEAD->sgte,(i+1)));

else return(i);

int ContarHeadQD(struct idQueriesDoc *headQD, int i)

if(headQD!=NULL)
return(ContarHeadQD(headQD->sgte, (i+1)));

else return(i);

void AsignarDistribucionZ(signed short int Rel[], int Arroba30, int Arrobal0, float S, int flag)

// Siflag es 0 entonces se coloca tal cual, sino solo se asignan los nuevos 1
inti,j,y;
struct Zeta *P;
float suma,u_,e,b,div;
unsigned short int Interseccion[30];
for(i=0;i<30;i++)

Interseccion[i]=0;
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P=(struct Zeta *)malloc(Arroba30*sizeof(struct Zeta));

for(i=0,suma=0.0;i<Arroba30;i++)

P[i].Posicion=(i+1);
div=(pow((float)(i+1),S));
P[i].Uno_div_P=1/div;

suma=suma+P[i].Uno_div_P;

for(j=0;j<30;j++)

u_=rand()%(Arroba30+1);
u_=u_/100;

b=(u_*suma);
e=1/pow(b,(1/S));
y=ceil(e);
Interseccion[j]=y;

if(y<1 || y>Arroba30)

printf("Error en la distribucion Skewed, e:%f, y:%f \n",e,y);

for(i=0;i<30;i++)
for(j=i+1;j<30;j++)

if(Interseccion[i]!=0 && Interseccion[i]==Interseccion[j])
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Interseccion[j]=0;
else continue;
for(i=0;i<30;i++)
if(Interseccion[i]!=0)
Interseccion[i]=1;
else continue;
if(flag==0)
for(i=0;i<30;i++)
Rel[i]=Interseccion[i];
else{
for(i=0;i<30;i++)
if(Rel[i]==0 && Interseccion[i]==1)
Rel[i]=1;

else continue;

PENLACEQ calcularPrecision(PENLACEQ ODOQC){
int cantidadDoc = 0, cont = 0;
float sumatoria = 0.0;

if (0DOQC != NULL)

for (inti=0; i < 30 && 0DOQC->idDoc[i][0] != 0; ++i)
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cantidadDoc++;

if (0ODOQC->vectorZ[i] == 1)

cont++;

sumatoria = sumatoria + ((float)(((float)cont)/((float)cantidadDoc)));

0DOQC->precision = sumatoria/((float)cantidadDoc);

0DOQC->sgte = calcularPrecision(0DOQC->sgte);

return ODOQC;

void mostrarPrecisionUnidos(PENLACEQ ODOQC, PENLACEQ ODOQCUnidos){

if (ODOQC != NULL && ODOQCUnidos != NULL)

printf("antigua Precision:%f nueva Precision:%f para Query:%d\n",0D0QC-

>precision,0D0QCUnidos->precision,0DOQC->idQuery);

mostrarPrecisionUnidos(ODOQC->sgte,0ODOQCUnidos->sgte);

else{

printf("fin mostrarPrecision\n"});
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void mostrarPromedioPrecision(PENLACEQ ODOQC, PENLACEQ ODOQCUnidos){
float suma=0.0,sumaUnidos=0.0;
while(0ODOQC != NULL && ODOQCUnidos != NULL){
suma+=0DO0QC->precision;
sumaUnidos+=0D0OQCUnidos->precision;
0DOQC=0DO0QC->sgte;

0DO0QCUnidos = ODOQCUnidos->sgte;

printf("promedio Antigua=%f promedio Nueva=%f\n",(suma/30.0),(sumaUnidos/30.0));

PENLACEQ copiarHEAD(PENLACEQ destino,PENLACEQ origen){
PENLACEQ ultimo = NULL;

if (origen != NULL)

PENLACEQ aux=(PENLACEQ)malloc(sizeof(PLISTAQ));

for (inti=0; i< 30; ++i)

aux->idDoc[i][0] = origen->idDoc[i][0];
aux->idDoc[i][1] = origen->idDoc[i][1];
aux->PyR_idDoc][i] = origen->PyR _idDoc[i];

aux->Dis[i][0] = origen->Dis[i][0];
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aux->Dis[i][1] = origen->DisJ[i][1];

aux->NDoc = origen->NDog;
aux->TipoQ = origen->TipoQ;
aux->Rankeado = origen->Rankeado;
aux->idQuery = origen->idQuery;
aux->Topic = origen->Topic;
aux->Marcado = origen->Marcado;
aux->NVertices = origen->NVertices;
aux->Precision = origen->Precision;
aux->sgte = NULL;

if (destino == NULL)

destino=aux;

else{

ultimo = destino;

while(ultimo->sgte != NULL){

ultimo = ultimo->sgte;

ultimo->sgte = aux;
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copiarHEAD(destino,origen->sgte);

return destino;

PENLACEQ distribucionZHEAD(PENLACEQ H){

if (H != NULL)

for (inti=0;i < 30; ++i)

H->vectorZ[i] = H->idDoc[i][0];

AsignarDistribucionZ(H->vectorZ, 30, 10, 2, 0);

distribucionZHEAD(H->sgte);

return H;

PENLACEQ funcionParaNoRepetirHEAD(DOCUMENT headD?2, int
NumberDocuments2,ENLACEQ headQ2,int NQqueries){

struct Lista *ClusZ2;

struct Lista_ *Clus_2;

int i,j,k=1,aux,m,b,idDoc,stop,N;

int Arroba30=30,Arroba10=10,NDoc,idQuery/*,porcentaje*/;

float min,min2;
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unsigned short int TermDoc_[30],s;

PENLACEQ HEAD2=NULL;

struct idQueriesDoc *headQD2=NULL;

Clus2=(struct Lista*)malloc(k*sizeof(struct Lista)); // esto contiene los cluster documentos

Clus_2=(struct Lista_*)malloc(k*sizeof(struct Lista_)); // esto contiene los cluster terminos y

sera el centroide

for(i=0,s=1,NDoc=1;i<k;i++)

Clus2[i].sgte=NULL;
Clus_2[i].sgte=NULL;

aux=(rand()%(NumberDocuments2))+1; // aqui habria que colocar un do while para que

no se repita aux
printf("aux=%d\n",aux);
printf("Generando los cluster \n");
for(b=0;b<30;b++)
TermDoc_[b]=0;
Marcar_Documento(headD2,aux,TermDoc_1); // debo de agregar esta funcion

for(j=0;j<30;j++)

if(TermDoc_[j]!=0)

if(EstaTermino(Clus_2[i].sgte,TermDoc_[j])==0)
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Clus_2[i].sgte=InsertarTC(Clus_2[i].sgte,TermDoc_[j],1,1);

else{ //Actualizarsei
s=NumeroTerminos(Clus_2[i].sgte,TermDoc_[j]);
s=s+1;

Clus_2[i].sgte=ActualizarTC(Clus_2[i].sgte,s,TermDoc_[j],1);

else continue;

}// for j=0

NDoc=1;

Clus_2[i].sgte=ActualizarNDoc(Clus_2[i].sgte,NDoc);

Clus2[i].sgte=AgregarDocumento(Clus2[i].sgte,aux); // Insertar
}// fori<k

for(i=1;i<=NumberDocuments2;i++)

for(j=0,min=0.0;j<k;j++)

if(Marcado_Documento(headD2, i,1)==0)

min2=DISTANCIACLUSTER(i,Clus_2[j].sgte,Clus2[j].sgte,headD2);

min2=1;
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if(min2>min)

else continue;

else continue;

if(Marcado_Documento(headD2, idDoc,1)==0)

for(b=0;b<30;b++)

TermDoc_[b]=0;

Obtener_TDocumento(headD2,idDoc,TermDoc_1) ;

for(j=0;j<30;j++)

if(TermDoc_[j]!=0)

if(EstaTermino(Clus_2[m].sgte,TermDoc_[j])==0)

Clus_2[m].sgte=InsertarTC(Clus_2[m].sgte,TermDoc_[j],1,1);
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else{ //Actualizarsei
s=NumeroTerminos(Clus_2[m].sgte,TermDoc_[j]);
s=s+1;

Clus_2[m].sgte=ActualizarTC(Clus_2[m].sgte,s,TermDoc_[j],1);

else continue;
}// forj=0
NDoc=0ObtenerNumeroDocumentos_(Clus2[m].sgte,0);
Clus_2[m].sgte=ActualizarNDoc(Clus_2[m].sgte,NDoc);
Clus2[m].sgte=AgregarDocumento(Clus2[m].sgte,idDoc);// Insertar

Marcar_Documento2(headD2,idDoc,TermDoc_,1);

else continue;

min=0.0;
}// for i, NumberDocuments2
headD2=Desmarcar_Documento(headD2);
ImprimirQueries(headQ2);

for(i=1,min=0.0;i<=NQqueries;i++)

for(j=0;j<k;j++)
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min2=DISTANCIA_Q_CLUSTER(i,Clus_2[j].sgte,headQ2);

if(min2>min)

idQuery=i;

m=j;

else continue;

NDoc=0ObtenerNumeroDocumentos_(Clus2[m].sgte,0);

if(NDoc>=Arroba1l0)

headQD2=InsertarGlobalQD(headQD2,idQuery,headD2,
Clus_2[m].sgte,Clus2[m].sgte,headQ2);

printf("El numero de DOCUMENTOS:%d, para el cluster m:%d, de la
query:%d\n",NDoc,m,idQuery);

else{
printf("HAY UN ERROR, la cantidad de documentos:%d < que Arrobal0\n",NDoc);
stop=0;
do{
printf("Ingrese Arroba30 \n");
scanf("%d",&Arroba30);

printf("Ingrese Arrobal0 \n");
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scanf("%d",&Arroba10);
if(Arroba30>Arrobal0 && NDoc>=Arrobal0)
stop=1;

}while(stop==0);

min=0.0;
}// for i, NQqueries

if(NDoc>=Arroba30)

N=ContarHeadQD(headQD2, 0);

if(N>30)

N=Arroba30;

for(i=1;i<=N;i++headQD2=headQD2->sgte)

HEAD2=INSERTAR_(HEAD2,headQD2,headQ2,headD2);

HEAD2=0rdenarQD2(HEADZ2, Arroba30); // 27 de Noviembre

mostrarHEAD(HEAD?2);

PENLACEQ HEAD2Z = NULL;

HEAD2Z = copiarHEAD(HEAD2Z,HEAD?2);
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mostrarHEAD(HEAD27Z);
distribucionZHEAD(HEAD2Z);

return(HEAD2Z);

else{

printf("Cuidado, el nimero de documentos para esta consulta en este cluster no es

suficiente\n");

PENLACEQ colocarSoloRel(PENLACEQ H){//coloca la id de los documentos relevantes de las

consultas en el vector soloDRel

int i,cont=0;
if (H != NULL)
{

for (i=0;1< 30; ++i)

H->soloDRel[i]=0;

for (i=0;1i< 30; ++i)

if (H->vectorZ[i] == 1)

H->soloDRel[cont] = H->idDoc[i][0];
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cont++;

colocarSoloRel(H->sgte);

return H;

DOCUMENT buscarDocPorld(DOCUMENT headD,int id){

while(headD != NULL){

if (headD->idDoc == id)

return(headD);

headD=headD->sgte;

int buscarTer(PENLACEQ O, DOCUMENT headD, TERMS headT, char s[]){

if (0 != NULL)

int ij;

DOCUMENT d;

TERMS t;
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for (i=0;1i< 30 && 0->soloDRel[i] != 0; ++i)

d=buscarDocPorld(headD,0->soloDRel[i]);

for (j = 0; j< 30 && d->TermDoc[j] !=0; ++j)

t=buscarTerPorld(headT,d->TermDoc[j]);
if(strcmp(t->term,s) == 0){

return(1);

return(buscarTer(0->sgte, headD,headT,s));

else{

return(0);

}

PENLACEQ cantidadTerlIguales(PENLACEQ O,PENLACEQ N,DOCUMENT headD,DOCUMENT
headD2, TERMS headT,TERMS headT2){

if (N I= NULL)

int i,j;
DOCUMENT d;

368



Universidad del Bio-Bio. Sistema de Bibliotecas- Chile

TERMS t;

for (i=0;1< 30 && N->soloDRel[i] != 0; ++i)

d=buscarDocPorld(headD2,N->soloDRel[i]);

for (j = 0; j< 30 && d->TermDoc][j] != 0 ; ++j)

t=buscarTerPorld(headT2,d->TermDoc]j]);//t es cada termino nuevo
if(buscarTer(0,headD,headT,t->term) == 1){
N->cantTermlguales++;//esta es la sumatoria de todos los doc de la query

N->cantTermlgualesPorDocumento[i]++;

N->sgte = cantidad Terlguales(O,N->sgte,headD,headD2,headT,head T2);

return N;

TERMSR crearListaDeTerminosRelevantes(PENLACEQ ODOQ, TERMSR
listaTerRel, DOCUMENT headD, TERMS headT){

if (0DOQ != NULL)

DOCUMENT d = NULL;

TERMS t = NULL;
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for (inti=0;1i< 30 && O0DOQ->soloDRel[i] != 0; ++i)

d=buscarDocPorld(headD,0D0Q->soloDRel[i]);

for (intj = 0; j< 30 && d->TermDoc[j] != 0; ++j)

t=buscarTerPorld(headT,d->TermDoc[j]);//t es cada termino antiguo

if (listaTerRel == NULL)

listaTerRel=(TERMSR)malloc(sizeof(TERMR));
strcpy(listaTerRel->term,t->term);
listaTerRel->id = t->id;

listaTerRel->topico = t->topico;

listaTerRel->sgte = NULL;

else{

TERMSR aux = listaTerRel;//aux lo utilizo solo para buscar la ultima posicion de la lista

sin perder el puntero cabecera
TERMSR tr =(TERMSR)malloc(sizeof(TERMR));//tr es donde copio el termino relevante
strcpy(tr->term,t->term);
tr->id = t->id;
tr->topico = t->topico;
tr->sgte = NULL;

while(aux->sgte = NULL){
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aux = aux->sgte;

aux->sgte = tr;

listaTerRel = crearListaDeTerminosRelevantes(ODOQ->sgte,listaTerRel,headD,headT);

return (listaTerRel);

void mostrarListadeTerminosRelevantes(TERMSR listaTerRel){

if (listaTerRel != NULL)

printf("%s->"listaTerRel->term );

mostrarListadeTerminosRelevantes(listaTerRel->sgte);

else{

printf("\nfin de listaTerRel\n");

DOCUMENT crearListaDeDocumentosRelevantes(DOCUMENT D, DOCUMENT

listaDocRel){//genera la lista de los documentos nuevos que podrian ser relevantes

if (D I= NULL)
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if (D->porcentajeTerRelevantes >= 0.5)

if (listaDocRel == NULL)

listaDocRel = (DOCUMENT)malloc(sizeof(DOC));

for (inti=0;i< 30; ++i)

listaDocRel->TermDoc[i] = D->TermDoc[i];

listaDocRel->idDoc = (D->idDoc * -1);

listaDocRel->Topico = D->Topico;

listaDocRel->Marcado = D->Marcado;
listaDocRel->cantidadTerRelevantes = D->cantidad TerRelevantes;
listaDocRel->porcentajeTerRelevantes = D->porcentajeTerRelevantes;

listaDocRel->sgte = NULL;

else{
DOCUMENT aux = listaDocRel;
DOCUMENT listaAux =(DOCUMENT)malloc(sizeof(DOC));
while(aux->sgte != NULL){

aux = aux->sgte;
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for (inti=0; i< 30; ++i)

listaAux->TermDoc[i] = D->TermDoc([i];

listaAux->idDoc = (D->idDoc * -1);

listaAux->Topico = D->Topico;

listaAux->Marcado = D->Marcado;
listaAux->cantidadTerRelevantes = D->cantidadTerRelevantes;
listaAux->porcentajeTerRelevantes = D->porcentajeTerRelevantes;
listaAux->sgte = NULL;

aux->sgte = listaAux;

listaDocRel = crearListaDeDocumentosRelevantes(D->sgte,listaDocRel);

return(listaDocRel);

int distribucionExponencial (){
int NumberTopics = 3;
float Lambda = 1.5;

inti,,y,stop1,NTermsbyDoc,m;
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float var,varl,inic,u_FijoInterval,x,u;

struct Exponencial *A = (struct Exponencial *)malloc(NumberTopics*sizeof(struct

Exponencial ));
var=(1.0)/(float)NumberTopics;
varl=var;

for(i=0, inic=0.0 ;i<NumberTopics;i++)//nose que hace este for

Ali].ValorEnt=i+1;
A[i].ValorDis=Lambda*exp(-1.0*(i+1)*Lambda);
A[i].L_izq=inic;

A[i].L_der=varl;

inic=varl;

varl=varl+var;

for(j=NumberTopics-1;j>=0;j--)

if(j==NumberTopics-1)

A[j].L_izq=0.0;

A[j].L_der=A[j].ValorDis;

else{

A[j].L_izq=A[j+1].ValorDis;
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A[j].L_der=A[j].ValorDis;

}

FijoInterval=Lambda*exp(-1.0*1*Lambda); //1 porque es el valor maximo que puede tomar

(0-1)
NTermsbyDoc=rand()%15+15;//%25+15 es el minimo
u_=rand()%101;
u_=u_/100;
u=u_* FijoInterval;

for(m=0,stop1=0;m<NumberTopics && stop1==0;m++) // Aqui hay que odernar de acuerdo

a dis

if(lu>=A[m].L_izq && u<A[m].L_der && m!=(NumberTopics-1))

x=(log(A[m].L_der))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x); //esto es lo que tenia antes, porque no estaba con todos los decimales
stopl=1;
}
else if(m==(NumberTopics-1))
{
x=(log(FijoInterval))*((-1)*(1.0/Lambda));
y=ceil(x);

stopl=1;
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return(y);

}

PENLACEQ aumentarContadorPorIld(PENLACEQ head, int id){

if (head != NULL)

if (head->idQuery ==id)

head->contador++;

}

else{

head->sgte = aumentarContadorPorld(head->sgte, id);

return head;

void mostrarContador(PENLACEQ head){
if (head != NULL)

{
printf("idQuery=%d contador=%d\n",head->idQuery,head->contador);

mostrarContador(head->sgte);

else{
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printf("\nfin de contador\n");

DOCUMENT cambiarldDoc(DOCUMENT D, int NumberDocuments){// cambia el id de los

documentos nuevos, para que los id sigan desde el ultimo id de los doc antiguos

if (D = NULL)

D->idDoc = (NumberDocuments + 1);

D->sgte = cambiarldDoc(D->sgte,NumberDocuments+1);

return D;

int buscarldTer(TERMS headT, TERMS t){

if(headT != NULL)

if(strcmp(headT->term,t->term) == 0)

return(headT->id);

buscarldTer(headT->sgte,t);

else{

return 0;//retorna 0 si termino t no esta en la lista de terminos headT
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int estaldDoc(short unsigned int soloDRel[], int id){

for (inti=0; i< 30 && soloDRel[i] != 0; ++i)

if (soloDRel[i] == id)

return(1);

return(0);

void algoritmoProbabilistico(int AuxOld[], int Arroba30, DOCUMENT headD, DOCUMENT

listaDocRel ,int NumberDocuments, short unsigned int soloDRel[])

{//esta funcion simula los juicios de usuarios para los documentos nuevos y mantiene la

relevancia de los documentos antiguos
int Aux[30],num,random,i,stop;
float p,p2;
DOCUMENT d;

for (i=0; i< 30 && AuxOld[i] I= 0; ++i)

stop = 0;

if (AuxOld[i] <= NumberDocuments)
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if (estaldDoc(soloDRel,AuxOld[i]) == 1) // este if es para dejar en 1 los doc que ya se que

son relevantes

Aux[i] = 1;
stop =1;

continue;

else{
Aux[i] = 0;
stop=1;

continue;

d = buscarDocPorld (headD,AuxOld[i]);

else{

d = buscarDocPorld(listaDocRel,AuxOld[i]);

if (stop == 0)

p = d->porcentajeTerRelevantes;
p2 =51.0 - ((float)i) * 1.7;

p2=p2 /100.0;
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num = ceil(((p * 100.0) + (p2 * 100.0)));
random = (rand() % 100) + 1;

if (random <= num)

{
Aux[i] = 1;

}

else{
Aux(i] = 0;

}

}
}

for(i=0;i<30;i++)
AuxOld[i]=Aux([i];
} // fin del algoritmo

PENLACEQ relevanciaParaNuevosDocumentos(PENLACEQ P,PENLACEQ ODOQC, DOCUMENT
headD, DOCUMENT listaDocRel, int NumberDocuments){

if (P 1= NULL)

int vector[30],i;

for (i=0; i< 30; ++i)

vector[i] = P->idDoc[i][0];
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algoritmoProbabilistico(vector,30,headD,listaDocRel, NumberDocuments,0DOQC-
>soloDRel);

for (i=0;i < 30 && P->idDoc[i][0] != 0; ++i)

P->vectorZ[i] = vector([i];

P->sgte = relevanciaParaNuevosDocumentos(P->sgte,0DOQC-

>sgte,headD,listaDocRel,NumberDocuments);

return P;

int estaldTer(TERMSR listaTerRel, int id){

if (listaTerRel != NULL)

if (listaTerRel->id ==id)

return 1;

else

return(estaldTer(listaTerRel->sgte,id));

else{

return 0;
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DOCUMENT agregarPorcentaje(DOCUMENT headD, TERMSR listaTerRel){//agregar

porcentaje y ter relevantes a doc antiguos

if (headD != NULL)

int contador = 0,totalTerminos = 0;

for (inti=0; i< 30 && headD->TermDoc][i] != 0; ++i)

totalTerminos++;
if(estaldTer(listaTerRel,headD->TermDoc][i]) == 1){

contador++;

headD->cantidadTerRelevantes = contador;
headD->porcentajeTerRelevantes = ((float)(((float)contador)/((float)totalTerminos)));

headD->sgte = agregarPorcentaje(headD->sgte listaTerRel);

return headD;

int estaDoc(DOCUMENT D, int id){
while(D != NULL){

if (D->idDoc == id)
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return(1);

D=D->sgte;

return(0);

DOCUMENT obtenerDocRelNoRepetidos(PENLACEQ P, DOCUMENT D){//obtiene todos los

documentos que son relevantes, de todas las consultas

if (P 1= NULL)

DOCUMENT aux = NULL;

for (inti=0;i < 30 && P->soloDRel[i] ; ++i)

if (D == NULL)

D=(DOCUMENT)malloc(sizeof(DOC));
D->idDoc=P->soloDRel[i];

D->sgte=NULL;

else{

//if (estaDoc(D,P->soloDRel[i]) == 0)//este if es para eliminar los repetidos

/A
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aux = D;
while(aux->sgte!=NULL){

aux=aux->sgte;

aux->sgte=(DOCUMENT)malloc(sizeof(DOC));
aux->sgte->idDoc = P->soloDRel[i];
aux->sgte->sgte = NULL;

/13

D = obtenerDocRelNoRepetidos(P->sgte,D);

return D;

int main()

srand(time(NULL));

int i,j,k,aux,m,NTermst,NTopics,NumberDocuments,b,idDoc,stop;
int NDoc;

float min,min2,Lambda=1.5;//1.0,1.5

struct Lista *Clus;

unsigned short int TermDoc_[30],s;
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struct Lista_*Clus_;

DOCUMENT headD=NULL;

TERMS headT=NULL;

printf("Ingrese el numero de palabras a generar\n");
scanf("%d",&NTermst);//se ingresa por teclado el numero de terminos antiguos
headT= GenerarTERMS(NTermst,headT);

//se ingresa el numero de terminos, topicos y documentos nuevos

int NTermst2=1400,NTopics2=70,NumberDocuments2=700;//NumberDocuments2 debe ser

mayor o igual a NTopics2 y ademas multiplo de éste
DOCUMENT headD2=NULL;
TERMS headT2=NULL;
headT2= GenerarTERMS2(NTermst2,headT2,headT);
headT2=GenerarTopics_(NTermst2,NTopics2,headT2);
printf("Ingrese el numero de topicos\n");

scanf("%d",&NTopics);//se ingresa por teclado el numero de topicos antiguos, en nuestro

caso se recomienda ingresar 70
headT=GenerarTopics_(NTermst,NTopics,headT);
stop=0;
do{

printf("Ingrese el numero de documentos, debe de ser >= Numero de topicos y proporcional

a este\n");

scanf("%d",&NumberDocuments);// se ingresa por teclado el numero de documentos

antiguos

if(NumberDocuments>=NTopics && (NumberDocuments%NTopics)==0)
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stop=1;
}while(stop==0);

headD=GenerarDocumentos(NumberDocuments,NTopics,NTermst,Lambda,headT);//genera

documentos antiguos

headD2=GenerarDocumentos2(NumberDocuments2,NTopics2,NTermst2,Lambda,headT,head

T2);//genera documentos nuevos
printf("Ingrese el numero de cluster\n");// el numero de cluster a ingresar debe ser 1
scanf("%d",&k);
Clus=(struct Lista*)malloc(k*sizeof(struct Lista)); // esto contiene los cluster documentos

Clus_=(struct Lista_*)malloc(k*sizeof(struct Lista_)); // esto contiene los cluster terminos y

sera el centroide

for(i=0,s=1,NDoc=1;i<k;i++)

Clus[i].sgte=NULL;
Clus_[i].sgte=NULL;
aux=(rand()%(NumberDocuments))+1;
for(b=0;b<30;b++)

TermDoc_[b]=0;
Marcar_Documento(headD,aux,TermDoc_,1);

for(j=0;j<30;j++)

if(TermDoc_[j]!=0)
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if(EstaTermino(Clus_[i].sgte,TermDoc_[j])==0)

Clus_[i].sgte=InsertarTC(Clus_[i].sgte,TermDoc_[j],1,1);

else{ //Actualizarsei
s=NumeroTerminos(Clus_[i].sgte,TermDoc_[j]);
s=s+1;

Clus_[i].sgte=ActualizarTC(Clus_[i].sgte,s,TermDoc_[j],1);

else continue;
}// for j=0
NDoc=1;
Clus_[i].sgte=ActualizarNDoc(Clus_[i].sgte,NDoc);
Clus[i].sgte=AgregarDocumento(Clus[i].sgte,aux); // Insertar
}// fori<k

for(i=1;i<=NumberDocuments;i++)

for(j=0,min=0.0;j<k;j++)

if(Marcado_Documento(headD, i,1)==0)
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min2=DISTANCIACLUSTER(i,Clus_[j].sgte,Clus][j].sgte,headD);
min2=1;

if(min2>min)

idDoc=i;

m=j;

else continue;

else continue;

if(Marcado_Documento(headD, idDoc,1)==0)

for(b=0;b<30;b++)

TermDoc_[b]=0;

Obtener_TDocumento(headD,idDoc,TermDoc_1) ;

for(j=0;j<30;j++)

if(TermDoc_[j]!=0)

if(EstaTermino(Clus_[m].sgte,TermDoc_[j])==0)
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Clus_[m].sgte=InsertarTC(Clus_[m].sgte,TermDoc_[j],1,1);

else{// Actualizar s e i
s=NumeroTerminos(Clus_[m].sgte,TermDoc_[j]);
s=s+1;

Clus_[m].sgte=ActualizarTC(Clus_[m].sgte,s,TermDoc_[j],1);

else continue;
}// forj=0
NDoc=0btenerNumeroDocumentos_(Clus[m].sgte,0);
Clus_[m].sgte=ActualizarNDoc(Clus_[m].sgte,NDoc);
Clus[m].sgte=AgregarDocumento(Clus[m].sgte,idDoc);// Insertar
//MarcarDocumento

Marcar_Documento2(headD,idDoc,TermDoc_1);

else continue;
min=0.0;
}// for i, NumberDocuments
headD=Desmarcar_Documento(headD);
ENLACEQ headQC=NULL;

ENLACEQ headQV=NULL;
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headQC=GenerarQueries_4(60,headQC,headD,NumberDocuments);//genera 60 consultas,

que se consideraran como constantes

headQV=GenerarQueries_4(30,headQV,headD,NumberDocuments);//genera 30 consultas,

que se consideraran como variables
PENLACEQ ODOQC=NULL;

0DOQC = funcionParaNoRepetirHEAD (headD,NumberDocuments,headQC,60);//se aplican

las consultas constantes a los documentos antiguos
PENLACEQ ODOQV= NULL;

0DOQV = funcionParaNoRepetirHEAD (headD,NumberDocuments,headQV,30);//se aplican

las consultas variables a los documentos antiguos
0DOQC = colocarSoloRel(OD0OQC);//selecciona solo los id de los documentos relevantes
TERMSR listaTerRel = NULL;

listaTerRel = crearListaDeTerminosRelevantes(0DOQC listaTerRel,headD,headT);// se crea

la lista de terminos relevantes extraidos de los

//documentos antiguos, que se utilizaran al construir los documentos nuevos
headD = agregarPorcentaje(headD,listaTerRel);

DOCUMENT headD3 = NULL;

headD3=GenerarDocumentos2ContandoTerRelevantes(NumberDocuments2,NTopics2,NTer

mst,NTermst2,Lambda,headT,headT2,listaTerRel);//se generan los nuevos documentos
DOCUMENT listaDocRel = NULL;

listaDocRel = crearListaDeDocumentosRelevantes(headD3,listaDocRel);//lista de

documentos nuevos que podrian ser relevantes, pues tienen mas del 50%

// de terminos relevantes
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int cantidadDocRel = ContarDocument(listaDocRel,0);
int dExp;
int numeroQuery;

for (inti=0; i< 120; ++i)

dExp = distribucionExponencial();

if (dExp==1)

numeroQuery = (rand() % 60) + 1;

0DOQC = aumentarContadorPorld(0ODOQC,numeroQuery);

else{
numeroQuery = (rand() % 30) + 1;

0DOQV = aumentarContadorPorld(ODOQV,numeroQuery);

mostrarContador(0DOQC);
printf("\n");
mostrarContador(ODOQV);

0DOQC = calcularPrecision(0D0OQC);//aqui se calcula la precision de los documentos

antiguos

listaDocRel = cambiarldDoc(listaDocRel, NumberDocuments);// cambios de id para seguir

ocupando la funcionParaNoRepetirHEAD
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[RERssRccdcriceka* guardar documentos antiguos en archivo

tXt*******************************/

DOCUMENT DA=NULL;
DA = headD;

int cont=0;

TERMS t = NULL;

FILE *file;

file = fopen("antiguos.txt","w");// en este archivo se almacenan los documentos antiguos

if (file == NULL)

printf("error al abrir el archivo\n");

while(cont < NumberDocuments){
fprintf(file, ".I %d\n",DA->idDoc);
fprintf(file, ".W\n");

for (i=0;1i< 30 && DA->TermDoc[i] != 0; ++i)

t =buscarTerPorld(headT,DA->TermDoc[i]);
printf("idDoc=%d term=%s\n",DA->idDoc,t->term);

if (i<=28)

if (DA->TermDoc[i+1] == 0)
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fprintf(file, "%s",t->term)

else{

)

fprintf(file, "%s ",t->term);

else{

fprintf(file, "%s",t->term);

fprintf(file, ".\n\n");
DA=DA->sgte;

cont++;

fclose(file);
/**fin primer archivo**/

DOCUMENT DR = NULL;

DR = obtenerDocRelNoRepetidos(ODOQC,DR);

DOCUMENT DR2 = NULL;
DR2 =DR;

FILE *fileR;

nn

fileR = fopen("antiguosR.txt",

antiguos relevantes
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while(DR2 != NULL){
fprintf(fileR, "%d ",DR2->idDoc);

DR2=DR2->sgte;

fclose(fileR);

[RHRRRseicclicrii* guardar documentos antiguos en archivo txt

fin***** k3kkokkk /

DOCUMENT dAux = headD;//agregando los documentos nuevos relevantes a la lista de

antiguos documentos
while(dAux->sgte != NULL){

dAux = dAux->sgte;

dAux->sgte = listaDocRel;
int cantidadDocUnidos = ContarDocument(headD,0);

PENLACEQ
0DOQCUnidos=funcionParaNoRepetirHEAD (headD,cantidadDocUnidos,headQC,60);//aplican

do las consultas constantes a la union de documentos antiguos y nuevos relevantes
0DOQCUnidos = colocarSoloRel(ODOQCUnidos);

0DO0QCUnidos = relevanciaParaNuevosDocumentos(ODOQCUnidos,0D0QC, headD,
listaDocRel, NumberDocuments);// se aplica distribucion de probabilidad para simular

juicios de usuarios

//

para los documentos nuevos

0DOQCUnidos = calcularPrecision(0DOQCUnidos);//aqui se calcula la precision de la union

de los documentos antiguos con los documentos nuevos potencialmente relevantes
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mostrarPrecisionUnidos(ODOQC,0D0QCUnidos);
printf("\n");
mostrarPromedioPrecision(0DOQC,0D0QCUnidos);

[RERRRseiclicrisi* guardar documentos unidos en archivo

txt********* ********/

DOCUMENT DA2=NULL;
DA2 = headD;

int cont2=0;

FILE *file2;

file2 = fopen("unidos.txt","w");//en este archivo se almacenan los documentos unidos

if (file2 == NULL)

printf("error al abrir el archivo\n");

while(cont2 < cantidadDocUnidos){

fprintf(file2, ".I %d\n",DA2->idDoc);

fprintf(file2, ".W\n");

for (i=0;1i< 30 && DA2->TermDoc[i] != 0; ++i)

if (DA2->TermDoc][i] > 0)

t =buscarTerPorld(headT,DA2->TermDoc[i]);
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else{

t =buscarTerPorld(headT2,(DA2->TermDoc[i] * -1));

if (i<=28)

if (DA2->TermDoc[i+1] == 0)

fprintf(file2, "%s",t->term);

else{

fprintf(file2, "%s ",t->term);

else{

fprintf(file2, "%s",t->term);

fprintf(file2, ".\n\n");

DA2=DA2->sgte;

cont2++;

fclose(file2);
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/**fin primer archivo**/

DOCUMENT DRN = NULL;

DRN = obtenerDocRelNoRepetidos(ODOQCUnidos,DRN);
DOCUMENT DRN2 = NULL;

DRN2 = DRN;

FILE *fileR2;

fileR2 = fopen("unidosR.txt","w"); //en este archivo se almacenan los id de los documentos

unidos relevantes
while(DRN2 != NULL){
fprintf(fileR2, "%d ",DRN2->idDoc);

DRN2=DRN2->sgte;

fclose(fileR2);

[RHRRRsRielriceka* guardar documentos unidos en archivo txt

fin***** k3kkokkk /

return 1;

}// main
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