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Resumo: Este artigo explora métodos filogenéticos aplicados a classificacdo da informacdo arquivistica.
Analisam-se paralelismos discursivos baseados na ‘metafora bioldgica’ existente na literatura arquivistica e na CI,
bem como as aplicacdes deste método nas Humanidades Digitais, conhecida como filomemética. Para obter
resultados que nos permitam analisar do ponto de vista evolucionista a estrutura de um sistema de informacéo
arquivistico, analisamos uma amostra descrita numa matriz de distancias/similaridade baseada em propriedades
do Records in Context. Em resultado disto, efetua-se neste artigo uma analise em torno dos outputs das aplicacdes
utilizadas no &mbito da anélise filogenética. O contributo deste estudo exploratério visa contrapor 0s modelos top-
down (base funcional) de representacdo da informacéao arquivistica face a um modelo de representacdo cientifica
e evolucionista dos conjuntos informacionais. Conclui-se que os metadados podem constituir-se como unidades
fenotipicas por permitirem apresentar padrbes de (dis)similaridade entre as unidades informacionais analisadas.
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fenotipicos.

PHYLOMEMETIC METHODS  APPLIED IN ARCHIVAL INFORMATION
CLASSIFICATION: ARE METADATA PHENOTYPIC TRAITS?

Abstract: This paper explores phylogenetic methods applied to archival information and knowledge classification.
We analyse discourses about the “biological metaphor” in the archival and information science litterature, and
their methodological applications in the Digital Humanities, known also as phylomemetics.

We adopt an exploratory method using metadata as phenotypic traits and RiC properties to build distance/similarity
matrices with dendrific visualizations based on set of taxa (typological records). This study analyses the outputs
of phylogenetic tools to support our interpretation of the data.

The importance of this study shows us alternative methods to functional analysis in archival classification theory
to an evolutionary classification of archival information systems.

Keywords: Archival classification, biological metaphor, cultural phylogeny, metadata, phenotypic traits.

INTRODUCAO

A classificacdo arquivistica consiste numa atividade de organizagdo sistemética e estruturada de
conjuntos informacionais arquivisticos, com 0 objetivo de controlar e proporcionar meios para
descrever, representar e recuperar informacdo (Mokhtar & Yusof, 2015; Ribeiro, 2013; Sales, 2016;
Simdes & Freitas, 2013; Simdes, Freitas, & Rodriguez-Bravo, 2016). A representacdo da informacéo
arquivistica materializa-se em instrumentos de pesquisa, u. g., roteiros, guias, inventarios, catalogos,
indices, thesauri e bases de dados relacionais (MacNeil, 2012), podendo conter instrumenta sintéticos
como planos, grelhas, quadros ou tabelas de selecdo, com objetivos distintos de utilizago. Enquanto os
planos de classificacdo (igualmente, grelhas e tabelas de sele¢do) visam representar sinteticamente a
estrutura de um sistema de informacéo orientada para uma gestdo prospetiva em contexto de arquivo
administrativo, os quadros de classificagdo, por outro, constituem uma representacao retrospetiva e/ou
reconstitutiva de sistemas informacionais (extintos ou existentes), tendo como unidade maxima de
representacdo os arquivos ou fundos. No entanto, a classificacdo arquivistica ndo se cinge as
necessidades de recuperacdo de informagdo, mas constitui a ‘coluna vertebral” indispensavel tanto para
a tomada de decisdo no &mbito da avaliacdo da informagdo (analise axioldgica, estabelecimento de



prazos de retengdo e destino), como na definicdo de niveis de acesso, de protecdo de dados, de
confidencialidade, de preservacdo e conservacdo, inclusa a (re)engenharia dos processos de trabalho
(Mokhtar & Yusof, 2015). De acordo com Lourenco, Henriques, & Penteado (2011), a necessidade de
um modelo de interoperabilidade semantica materializado num instrumento comum para a
representacdo da informacédo arquivistica na administracdo publica portuguesa, como 0 MEF e ASIA,
visa propor uma solucéo para fazer face as folksonomias administrativas praticadas na generalidade dos
servicos publicos. Ainda assim, a maioria dos instrumentos de pesquisa adotou uma visualizacdo
hierarquizada e multinivel das classes informacionais ou documentais (Gartner, 2016), de acordo com
determinadas regras e convencdes adotadas a nivel internacional e nacional para a sua descri¢ao (cf.
Portugal. DGARQ, 2011), com forte penetracdo em sistemas de informacdo eletrénicos, como o
ISAD(G) e o seu correspondente EAD (Gross, 2013; Niu, 2013). Estes instrumenta sustentam-se em
preceitos arquivisticos que remontam desde finais do século XVIII (u. g., Spiess, 1777) e que
transformaram a arquivistica como disciplina cientifica por direito proprio a partir de finais do século
XIX (Jenkinson, 1922; Muller, Feith, & Fruin, 1898), como os principios da proveniéncia, do respeito
pela ordem original, do respeito pela estrutura e da organicidade (Biblioteca Nacional de Portugal,
2010).

Ainda que muitos sistemas nacionais de arquivos tenham adotado uma perspetiva patrimonialista,
historicista e custodial na estruturagdo de sistemas de informacao arquivisticos (Ribeiro, 2011), estes
principios foram objeto de novas interpretacGes no presente contexto pos-moderno e pés-custodial,
devido ao incremento e diversificagdo dos media e ecossistemas digitais, cujas criticas podem ser
aprofundadas em Bailey (2013), Lemieux (2016), Sweeney (2008), Tognoli (2012), Tognoli e
Guimardes (2011). Independentemente destas posicOes, a representagdo da informagdo arquivistica,
segundo as convengles normativas supramencionadas, continua a ser configurada de forma
hierarquizada, estatica, unidimensional, idiossincrésica, onde o fundo/arquivo € descrito como um
sistema fechado, qual “silo”, e tratado como residuo da atividade das organizacdes.

Os mais recentes estudos apontam para a representacdo multidimensional da informacdo arquivistica
segundo modelos concetuais e sua transposicdo para ontologias formais para suporte a descricdo. Esta
perspetiva aproxima-se dos pressupostos da 1SO 21.127 (2014), como é o caso do RiC: Records in
Context (Gueguen et al., 2013; ICA.EGAD, 2016). Apesar de este modelo constituir um avanco no
ambito da interoperabilidade em instituicdes de memoria, alguns autores tém explorado novas formas
de representacdo computacional da informagdo arquivistica quer do ponto de vista cognitivo (Esteva,
Tang, Xu, & Padmanabhan, 2013; Lemieux, 2015) quer baseada na teoria rizomatica de Deleuze-
Guattari (Duff & Haskell, 2015; Greetham, 1995). De qualquer forma, a perspetiva concetual e
ontoldgica aplicada aos arquivos radica na tradicdo de decomposicao de classes segundo a perspetiva
aristotélico-escolastica de genus e differentiae specificae, o qual tem sido também a base para a
classificagdo hierarquizada de base funcional (Barros, 2012; Bountouri & Gergatsoulis, 2011; Foscarini,
2009; Simdes, Freitas, & Rodriguez-Bravo, 2016). Apesar de a literatura arquivistica referir-se a
‘metafora bioldgica’ como um trago distintivo em relagdo aos modelos de classificagdo em bibliotecas,
esta perspetiva carece de uma analise a luz da Teoria Evolucionista.

Este artigo efetua um estudo exploratdrio aos métodos filomemeéticos enquanto modelos de classificacéo
cientifica apliciveis a representacdo da informacao arquivistica. Analisar-se-80 0s conceitos operatorios
associados a ‘metafora bioldgica’, com uma contextualizagio das aplicagdes de modelos filomeméticos
aplicados nas Humanidades Digitais, seguido de uma exemplificacdo de aplicagcdo em torno de unidades
informacionais.



CONTEXTUALIZACAO

A 'metdfora biologica’ na arquivistica e o discurso evolucionista em CI

As comparacOes inspiradas em processos bioldgicos para explicar fendbmenos na arquivistica ndo sdo
espdrias. Autores fundamentais da arquivistica, como Muller, Feith & Fruin (1898), Jenkinson (1922),
Casanova (1928) estabeleciam analogias em torno do processo de formacdo e natureza dos arquivos
baseadas em 'metaforas bioldgicas' (Adell, 2010; Bak, 2012; Hurley, 1993). Na terminologia
arquivistica, existem varios conceitos definidos com base no simile biol6gico, materializado em termos
como arquivo, fundo, série e, designadamente, organicidade (cf. Quadro 1).

Quadro 1. Arquivo e Organicidade na terminologia arquivistica (portugués).

Entrada

S Definicao* Fonte
terminoldgica

Arquivo Conjunto organico de documentos, independentemente da sua data, forma e (BNP, 2010, p. 379)
suporte material, produzidos ou recebidos por uma pessoa juridica, singular ou
colectiva, ou por um organismo publico ou privado, no exercicio da sua actividade
e conservados a titulo de prova ou informacdo. E a mais ampla unidade
arquivistica. A cada proveniéncia corresponde um arquivo.

Organicidade Caracteristica que decorre do facto de os arquivos reflectirem, enquanto produto  (BNP, 2010, p. 379)
natural da actividade de uma administracdo — no seu todo ou em cada uma das
suas unidades, bem como nas relacGes entre elas — a vontade e o funcionamento
dessa administracdo. Fundamenta os principios da proveniéncia e do respeito
pela ordem original.

Relacdo natural entre documentos de um arquivo em decorréncia das atividades  (Brasil. Arquivo
da entidade produtora. Nacional, 2005)

* Sublinhados nossos.

Na terminologia inglesa, varios termos exararam esta perspetiva bioldgica, u. g. records aggregation
(IP2, 2008), archival bond (Duranti, 2015), archival sedimentation (Mata Caravaca, 2015), archival
nature, accumulation, organic collection (Pearce-Moses, 2005), para referir alguns. Para expressar a
organicidade de um arquivo, a representacdo hierarquizada e multinivel de um sistema informacao
aproximava-se mais das estruturas organico-funcionais. Esta perspetiva foi criticada pela escola de
Ciéncia da Informagao (CI) da Universidade do Porto, por “confundir organico com administrativo, de
onde resulta considerar a organicidade propriedade exclusiva de entidades dotadas de aparelho juridico-
administrativo ou burocratico” (Universidade do Porto, 2007).

A estrutura hierarquizada das classes arquivisticas — arquivo/fundo, seccdo, série, documento
composto/simples — tem sido entendida como uma conexdo entre unidades informacionais (Adell,
2010). Podemos encontrar em Jenkinson, em 1943, a formulacdo de uma estrutura inspirada na
taxonomia lineana:

In the case of Archives Species, Genera and Orders are represented by Classes, Groups and
Categories of Records: which are, to an almost equal extent, natural, not artificial, divisions.
(Jenkinson, 1943/2003, p. 200)

Descendo até ao nivel hierarquico de série, esta unidade arquivistica constitui a materializacdo da
informacéo no “exercicio de uma mesma fung¢ao ou actividade, dentro de uma mesma area de actuagio”
(Biblioteca Nacional de Portugal, 2010). O simile entre série e a species lineana também n&o é espdrio
(Adell, 2010; Hurley, 1993; Janzen, 1994; Mai, 2011; Rieppel, 2010; Wilkins, 2009), apesar de estas
associagOes terem permanecido no dominio concetual e latentes na literatura arquivistica.

O discurso evolucionista no &mbito da CI conta com importantes contributos que permitem dispor de



uma base tedrica e interdisciplinar no &mbito da filogenia cultural (Bentley & O’Brien, 2012; Gnoli,
2006; Knappett, 2016; Mendoza Straffon, 2016; Renzi & Napolitano, 2011). Alguns autores tém
rejeitado similes bioldgicos para explicar fendmenos na arquivistica (Cook, 2011). Por um lado, temos
o diferendo Bearman versus Eastwood (Bearman, 1989; Eastwood, 1995) no dmbito da avaliacdo da
informacdo arquivistica, que resultou de um equivoco em torno de uma expressao cunhada por Gerald
Ham, “archival darwinism” (Ham, 1993) ou “neo-Darwinian construction” (Cook, 2011). Por outro
lado, no &mbito da organizacdo do conhecimento, as divergéncias entre Bates versus Hjgrland (Bates,
2005, 2008, Hjgrland, 2007, 2008, 2011) baseiam-se na definicdo metateorica de informacao quer como
processo bioldgico-comportamental quer como construto social e cultural. Bates defendeu uma
perspetiva hilomorfista em que considera information as simply pattern (Bates, 2005), perspetiva com
conexdes aos modelos de Floridi (2016) e de information as thing de Buckland (1991), enquanto
Hjerland rejeitou categoricamente esta posicdo de information being an objective phenomenon
(Hjerland, 2008).
No entanto, assiste-se a uma aplicacao de modelos filomeméticos para explicar processos evolutivos em
sistemas de informagdo como uma abordagem emergente, baseado na aplicacdo de algoritmos
evolucionistas (Eiben & Smith, 2012; Ventura & Luna, 2016), designadamente
= no ambito da curadoria digital (Thomer & Weber, 2014; Weber, 2015; Weber & Thomer, 2016);
= nareconstituicdo forense de unidades informacionais (Costa et al., 2015; Lanterna & Barili, 2017;
Oliveira et al., 2016);
= no ambito da estematologia ou critica textual (Andrews & Macé, 2012; Heikkild, 2007; Reenen,
Hollander, & Mulken, 2004), em alternativa aos métodos de aglomeracdo automatizada de
documentos (document clustering) (Huang, 2008).

Filogenética / filomemética nas Humanidades e Ciéncias Sociais

A classificagdo bioldgica provéem de uma longa tradicéo aristotélico-escoléstica, baseada num modelo
hierarquizado de classes decompostas por género (yévoc/genus), espécie (sidog/species), diferenca
(drapopaldifferentia), propriedade (idiov/proprium) e acidente (cvufefexoc/accidens) e representada
pela estrutura dendrifica conhecida por arbor Porphyrii (Evangeliou, 1996).

A partir do século XVIII, Lineu estabeleceu um modelo taxonémico que se constituiu como referéncia
metodoldgica para a Biologia. No entanto, este modelo radicava na visdo essencialista e divinizada da
scala naturae, baseada mais na similaridade morfolégica do que na hereditariedade (Ereshefsky, 2001a,
2001b, Queiroz, 1997, 2007; Queiroz & Gauthier, 1992). Desde inicios do século XIX, o pensamento
evolucionista ganhava maior proeminéncia. Darwin defendeu que all true classification is genealogical
(1859, p. 420), para reforcar a validade dos principios da descendéncia com modificacdo e da
hereditariedade. Tais principios darwinianos constituem um dos pilares da filogenética sistematica
(Lecointre, 2015).

No entanto, a filogenética ndo se tornou numa disciplina exclusiva da Biologia Evolutiva: as suas
potencialidades transdisciplinares tiveram larga aplicacdo, por exemplo, na classificacdo de
macrofamilias linguisticas (Atkinson, 2006; Fangerau, Geisler, Halling, & Martin, 2013; List, 2014), na
critica textual (Andrews & Macé, 2012; Heikkild, 2007; Reenen, Hollander, & Mulken, 2004; Spencer,
Davidson, Barbrook, & Howe, 2004), na arqueologia evolutiva (Garcia Rivero, 2013, 2016; Mendoza
Straffon, 2016; O’Brien & Lyman, 2003), na teoria organizacional (McCarthy, 2005), nos processos
evolutivos em tecnologias industriais (AlGeddawy & EIMaraghy, 2011; Lee, Jung, Yoon, Kim, & Jung,
2013; Rose-Anderssen, 2014) e na evolug&o cultural (Currie & Mace, 2011; Mace, Holden, & Shennan,
2005; Mesoudi, 2011, 2016). A transposicao de métodos filogenéticos para o dominio das Humanidades
e Ciéncias Sociais constitui uma abordagem emergente sobre a aplicacdo de métodos baseados na
epistemologia evolucionista (Gontier, 2012) e na exploracdo de modelos algoritmicos meta-heuristicos
(Eiben & Smith, 2012).



Os modelos de classificagdo da Sistematica Filogenética derivaram de trés escolas filosdficas: a fenética,
a cladistica e a taxonomia filogenética (Garcia Rivero, 2010; Pérez Aguilar, 2011). A diferenca entre
estas trés escolas, exemplificadas sinteticamente infra (Quadro 2), consiste no facto de a fenética ndo se
basear no principio de descendéncia com modificacdo e, por essa razdo, foi abandonada pelos bidlogos
por apenas centrar-se na similaridade morfolGgica e gerar analogias e homoplasias, i. e., similaridades
ndo resultantes de relagcBes de descendéncia. Enquanto a cladistica considerava apenas 0S grupos
monofiléticos como validos, por partilharem carateres homélogos, a taxonomia evolutiva, por seu turno,
evidenciou a importancia tanto dos grupos monofiléticos como parafiléticos (ibid.). A visualizagdo das
relacdes entre os taxa em dendrogramas, 0s quais constituem hipoteses de visualizagdo, depende de
modelos estatisticos e da selecdo tipoldgica de genomas e fenomas (Khanafiah & Situngkir, 2006;
Morrison, 2014; O’Malley, Martin, & Dupré, 2010).

Quadro 2. Escolas filogenéticas pés-sintese

Escola Meétodo de Modelo de Procedimentos Autores Problemas
classificacéo visualizagéo fundamentais

Fenética Similaridade Fenograma Estatistico (analise (Sneath & Sokal, - ndo explica a

(numerical morfolégica fatorial, anélise de 1973; Sokal, 1986)  histdria evolutiva;

taxonomy) Unidade: OTU conglomerados, analise - gera paralelismos,

coordenadas principais). convergéncias
evolutivas.

Cladistica abordagem Cladograma Estatistico (maxima (Hennig, 1975) -critério da

(sistematica “descendéncia com verossimilhanca, de parsimonia

filogenética) modificagdo”: inferéncia bayesiana, insuficiente;
carateres analogos, método dos minimos -desvalorizagao da
homologia, quadrados, parsimonia) anagénese
sinapomorfias, - auséncia de
autapormofias, critérios de ranking.
simplesiomofia.

Taxonomia Similitude entre Filograma Estatistico (maxima (Mayr, 1981; Mayr - critério de

evolutiva classes, grupos verossimilhanca, de & Bock, 2002) semelhanca e
monofiléticos e inferéncia bayesiana, genealogia néo é
parafiléticos, método dos minimos passivel de ser
anagéneses. quadrados, parciménia) representada

simultaneamente.

Fonte: adaptado a partir de Garcia Rivero (2010).

Embora o conceito de espécie ndo seja consensual entre taxénomos (Queiroz, 1997, 2007; Samadi &
Barberousse, 2015; Wilkins, 2009; Zander, 2013), a analise geno-fenotipica sobre uma populagdo de
taxa constitui a base para o estudo filogenético. Dawkins criou 0 neologismo memes, por oposi¢do a
genes (1976), para diferenciar principios hereditarios de transmissdo cultural face aos processos
bioldgicos, designado também por filomemética (Howe & Windram, 2011). Esta metodologia aplicada
no &mbito da cultura material evidenciou paralelismos entre tragos fenotipicos e tragos culturais como
unidades de descricdo minimas (O’Brien et al., 2010; Panebianco & Serrelli, 2016; Woodward, 2007).
Sendo os fen6tipos o conjunto de propriedades morfoldgicas de um organismo (Mahner & Kary, 1997),
em CI tem como possiveis equivalentes os metadados, ativos semanticos e propriedades significativas,
uma vez que constituem elementos descritivos de artefactos informacionais (Gartner, 2016). Entende-
se por propriedades significativas como metadados contextuais aplicados aos objetos informacionais
para fins de preservagdo e que se estruturam a nivel de contetdo, contexto, renderizagdo, estrutura e
comportamento (Faniel & Yakel, 2011; Knight, Grace, & Montague, 2008).

MATERIAIS E METODOS

Se postularmos o facto de os arquivos constituirem extensfes fenotipicas das atividades das
organizacgdes e, como tal, expressdo de uma cultura material, os sistemas de informagdo arquivisticos
evoluem pari passu com as organizagdes produtoras. Sendo o documento de arquivo a unidade minima
de um fundo na hierarquia de classes, a analise documental através dos métodos da diplomatica



contemporanea consiste na identificacdo de carateres externos e internos das tipologias documentais
(Rogers, 2015, 2016). Posto que a analise diplomatica se centre em questfes sobre autenticidade da
informagdo arquivistica, a analise formal dos carateres externos e internos dos documentos estrutura-se
num esquema de metadados e das suas propriedades significativas.

Os esquemas de metadados — tanto de tipo descritivo, administrativo, técnico como de preservacao, além
da variedade e diversidade de esquemas (cf. Riley, 2010) — podem ser analisados segundo processos
evolutivos: some metadata are re-used (inheritance), other metadata are eliminated (extinction) and
still others are updated or newly generated (mutation) (Niu, 2013). De modo similar, 0s tragos
fenotipicos culturais sdo objeto de recombination, copying error, and [...] can be the foundation for the
production of new traits (O’Brien et al., 2010).

Se considerarmos o facto de os processos de negdcio/series documentais serem produto de eventos
concatenados e materializados em unidades informacionais (Niu, 2015), alguns estudos demonstraram
modelos de reconstitui¢do de processos de negécio segundo métodos filogenéticos baseados em eventos
(Bose & Van Der Aalst, 2011), enquanto outros sustentaram a sua analise em datasets arquivisticos
(artefactos digitais) a partir de propriedades significativas (Thomer & Weber, 2014; Weber & Thomer,
2016).

Com base no exposto, propomos a seguinte questdo de investigacdo: os metadados e propriedades
significativas possibilitam reconstituir um sistema de informag&o arquivistico segundo uma perspetiva
evolucionista, constituindo-se como hipotese de classificagdo cientifica desse sistema informacional?
Para tal, adotamos um método misto segundo uma abordagem bottom-up (sustentado em dados). Para
possibilitar um estudo filomemeético, adotamos o seguinte fluxo de trabalho:

0] Coleta de dados e processamento. Selecionamos aleatoriamente 9 documentos compostos,
num total de 41 pecas de tipologia diversa classificados segundo MEF/ASIA (DGLAB, 2016;
Lourenco, Ramalho, & Penteado, 2015) de acordo com a Quadro 3, proveniente do sistema de
informacdo do Governo Regional da Madeira (GRM), referente ao periodo de registo de 2014
a 2016.

Quadro 3. Classes MEF/ASIA

Classe MEF/ASIA

Nota de definicéo

Relag&o com outros PN

300.10.302
Eliminag&o de
documentos e
informacéao

Destruicdo controlada de documentacéo e informacao
administrativa, independentemente do  suporte,
decorridos os prazos legais. Inicia com a proposta e
termina com a comunicagdo da eliminagdo a entidade
competente. Inclui andlise da documentagdo ou
informacdo, verificagio de prazos legais de
conservacdo administrativa e de destino final,
autorizagdo de eliminacdo e elaboragdo de auto de
eliminacéo.

Complementar#300.30.008#Registo
de documentos e informagao#
Complementar#300.30.602#Avalia¢do
de informag&o arquivistica#

300.10.600 Dep6sito
de bens

Aquisicdo da responsabilidade da gestdo de bens de
terceiros. Inicia com o pedido de depdsito ou entrega de
bens e termina com a devolugdo ou decisédo sobre o
destino dos bens. Inclui o registo dos bens a depositar,
a sua rececéo e confirmacédo de deposito.

300.30.008#Registo de documentos e
informacao# Sintese(sintetizado)

300.30.008 Registo de
documentos e
informacéo

Insercéo de dados relativos a documentos e informacao,
independentemente da sua natureza ou suporte. Inicia
com a recolha de dados e termina com o seu registo.
Inclui atualizacéo de dados.

Complementar#300.30.602#Avaliacao
de informag&o arquivistica#
Complementar#300.10.302
Eliminagdo de  documentos e
informacao#

300.30.602 Avaliagao
de informacao
arquivistica

Atribuicdo de um valor informacional, de acordo com
critérios de valorimetria aplicaveis, para efeitos de
determinacéo do destino final da
informagédo/documentacéo.

Inicia com a identificagdo do objeto a avaliar e termina
com a produgdo de instrumento de avaliagdo. Inclui
estudo do contexto de produg&o, criagéo de estrutura de
organizagdo intelectual e justificacdo dos valores
atribuidos.

Complementar#300.10.302
Eliminagdo de  documentos e
informacao#
Complementar#300.30.008 Registo de
documentos e informacao#
Complementar#300.40.501
Conservagao e protegéo de
informacao#

Dado que o tamanho desta amostra é meramente experimental, constituimos uma matriz binéria,

Fonte: extraido de DGALB (DGLAB, 2016).




acessivel em Macedo (2017), onde se descreve cada documento simples pelas suas tipologias
documentais, a saber: oficios (NP 5:1992, apud BNP, 2010); informacdes internas (formularios
internos); relatorio de avaliagdo (DGLAB); auto de eliminacédo, guia de remessa, auto de entrega
(Portugal.RAM, 1999); auto de incorporacdo, instrumento de pesquisa (formulérios internos).
Na matriz binaria atribuiram-se valores em que 0 significa que uma tipologia documental ndo
possui determinada propriedade RiC e 1 possui essa propriedade, conforme se exemplifica nos

Quadros 4 e 5.
Quadro 4. Relacdo de tipologias documentais
Abreviatura Descri¢do Tradi¢gdo iTaxon Obs.
auto_ceden Auto de cedéncia a titulo devolutivo original {14
auto elim_d_pdg Auto de eliminagdo, por via de portaria de gestdo de documentos icopia C2, H2
auto elim_o_pdg Auto de eliminagdo, por via de portaria de gestdo de documentos {original {C1, H1
auto elim_rada_d Auto de eliminagdo, por via de relatdrio de avaliagdo duplicado;B2
auto elim_rada_o Auto de eliminacdo, por via de relatdrio de avaliagdo original {B1
auto de entre Auto de entrega original |E1
auto_incorp_d Auto de incorporacdo duplicado;F2
auto_incorp_o Auto de incorporagdo original {F1
guia-r_d_rada Guia de remessa, por via de relatério de avaliagdo duplicado;D2
guia-r_o_rada Guia de remessa, por via de relatério de avaliagdo original {D1
inf_int_o Informagdo interna original A3, B3, C3, D3, G3, H3, I1
idd_d Instrumento de pesquisa copia G2
idd_o Instrumento de pesquisa original {G1
ofic_c Oficio copia A5, B5, C5, D5, F5, G5, H5
ofic_o Oficio original |A4, B4, C4, D4, F4, G4, H4, 12
ofic_rem Oficio original {13, F3, A6 Entidade
oficio_rem_o externa
O_resp_oGA
rada_d Relatdrio de avaliagdo duplicado;A2
rada_o Relatério de avaliagdo original {Al
Fonte: extraido de Macedo (Macedo, 2017), através de doi:10.7910/DVN/ERESHL.
Quadro 5. Extrato de matriz binaria

Al1A2:A3|A4:A5:A6 B1 B2:B3:B4B5|C1:C2{C3C4{C5/D1:D2\D3|D4:D5 E1 F1F2F3 F4iF5 G1:G2/G3|G4:G5H1H2/H3H4H5 I11{12:13 14
RiC-RO74 0{0:1/0i0{0;/0{0{1{0 0{0i0{1,0{0/0i{0{1/0:0{0 0;0{0{0;0 0:0;/1/{0 0/0{0;{1:0/{0:1/0:i0{0
RIC-RO7S 141i1|1§i1{1}{1¢i1{1{1{1f{1;1}1{1{1{1{1{1}1§i1}{1¢i1{21{1{1}{1{21;21§21{1;i1}1§1§i1;1{1;{1i{1i1{1
RiC-RO78 111:0{0i0{0{1{1{0{0{0|1:1/0i{0{0{1{1{0{0i0{0:{1{1{0{0{0{1{1i0{0:{0§{1{1{0:0{0{0{0i0]1
RIC-RO79 0}/0;0|0i0{0}{0{0{0{0{0/0{0/0{0{0{0{0{0j0{0}{0{0{0{0{0{0{0{0{0{0;{0}{0{0{0;0{0{0{0i0]{0
RiC-ROBO 1(1:0/0i0j0{1{1{0{0/0f1{1{0{0{0{1{1/0/0:0{0{1{1/0{0;/0;1:1}/0{0:0{1/1{0:0{0:0{0i0}{0
RiCROB2 1{1;1|1i{1{1{1{1{1{1;1f{1{1{1;1{1;1{1;21}1;1{1;1;1;1{1;1;1;1}1{1 1;1{1{1,1{1;1{1i1{1
RiC-R08 0(0:0|0iO{iO}j0O{0O{0O{0{0f0i0/0{i0Oj{0O}{0{0{0}0iO}j0;0{0{0{0}{0{0i0{0{0;{0}{0{0{0:i0{0;{0{0i0{0
RiC-RO86 1}/1;1{0i0{1}{1{1{1{0{0f1§{1/1{0{0{1{1{1}0{0{1:{1{1{1{0{0{1/1{1{0;{0§{1{1{1:0{0{1{0i0{0

Fonte: extraido de Macedo (Macedo, 2017), através de doi:10.7910/DVN/ERE8HL.
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Quadro 6. Relagdo de entidades e de propriedades do RiC

Set of Properties Set of Properties Properties
Properties
Additional Property
RiC-P1 Global Persistent Identifier Specific to Person and RiC-P36 Gender
Person Assumed Identity
Additional Property . .
glr]c?;dnies of | RIC-P2 Local Identifier i%iﬂtﬂc to Delegate- gﬁ;;iérgic:smcal
all Entities RiC-P3 Name RiC-P38 Services to the
Public
RIC-P4 General Note Additional Properties :R;:f(;;;sfﬁgr? ntact
RiC-P5 Authenticity and Integrity Note g%zc'gﬁ;oc%?rggze RiC-P40 Operating Hours
RiC-P6 Content Type Bodz Assumez Identity RiC-P41 Facilities
RiC-P7 Content Extent RiC-P42 Type
Content R!C-PB Quality of Information R!C-P43 D_escription
Information RiC-P9 Scope and Content RiC-P44 History
RiC-P10 Encoding Format RiC-P45 Type
RiC-P11 Language Information Properties of Position RiC-P46 Description
RiC-P12 Media Type RiC-P47 History
RiC-P13 Production Technique RiC-P48 Type
RiC-P14 Medium Properties of Function RiC-P49 Description
Information | RiC-P15 Physical or Logical Extent RiC-P50 History

about Carrier Property of Function

RiC-P16 Physical Characteristics Note (Abstract)

RiC-P17 Classification

RiC-P51 Description
RiC-P52 Type

Irll)fortmation RiC-P18 Conditions of Access Properties of Activity RiC-P53 Description
Ao ement | RIC-PL9 Conditions of Use RiC-P54 History
o e RiC-P20 History RIC P25 Type

RiC-P21 Record State

RiC-P22 Authenticity and Integrity Note
RiC-P23 Type

RiC-P24 Accrual Note

RiC-P25 Accrual Status

Properties of Mandate RiC-P56 Description
RiC-P57 History
RiC-P58 Type
RiC-P59 Description
RiC-P60 History

Properties of
Documentary Form

Properties of

Record Set RiC-P26 Arrangement Properties of Date RiC-P61 Type
RiC-P27 Classification P RiC-P62 Calendar
RiC-P28 History RiC-P63 Type

Properties RiC-P29 Content Extent Properties of Place R'C'P§4 Geographic

Summarizing Coordinates

the Members | RiC-P30 Physical or Logical Extent RiC-P65 Address

ng Record | pic-p31 Scope and Content RIC-P66 Type

. RiC-P32 Type Properties of

Properties = ; )

Shared by Elg Egj :_dentlty Tylpff: i Concept/Thing RiC-P67 Description

All Agents iC-| anguage Information

RiC-P35 History

Fonte: extraido de ICA.EGAD (ICA.EGAD, 2016)

Conforme exposto, nas linhas encontram-se discriminadas as tipologias documentais (taxa)
integrantes dos documentos compostos (num total de 9, de A a I). Nas colunas, as propriedades
RIC-R (ICA.EGAD, 2016). Refira-se que o esquema RiC possui 67 propriedades, verificavel no
Quadro 6, e 792 relagbes multientidades de acordo com o RiC-R. As propriedades RiC foram
reduzidas a 143 propriedades (marcadas em inglés pelo presente do indicativo) para poder-se
estabelecer relagdes biunivocas simétricas entre propriedades RiC, que recebem o valor de 1 (u.
g., has copyl/is copy of, is part of/has part, etc.).

De acordo com os Quadros 4 e 5 supra exarado, as referéncias aos documentos (taxa) sao
representadas na sequéncia de dois digitos alfanuméricos em que a letra maidscula representa o
processo documental pertencente a um processo de negdcio concreto e o numero a tipologia
documental (u. g., A1 decompde-se em A equivale a classe 300.30.602 Avaliacéo da Informacéo
Arquivistica, e 1 corresponde a tipologia documental relatério de avaliacdo; A4: A =
300.30.602 Avaliacédo da Informacéo Arquivistica; 4 = oficio). Amplidmos a matriz para maior
especificacdo de propriedades que inclui datas, classes MEF/ASIA e tipo de suporte.

Assim, para exemplificar, o taxon Al corresponde a um relatorio de avaliagdo, integrado em
A (300.30.602 Avaliacdo da Informacdo Arquivistica) e que constitui uma peca de um
documento composto (1 de 6). Para aplicar relacdes de propriedades RiC-R com valor de 1,



(i)

entdo o taxon Al consiste num Record Component (RiC-R075) que é parte de (is part of) de
Record (RiC-R14), e inversamente (RiC-R14-Record has part RiC-R075-Record Component).
No caso de ndo ser explicita a presenca de uma propriedade, recebe valor de 0. Por exemplo, o
taxon Al ndo é um Record Set (RiC-R135) que tem como membro (has member) um Record
(RiC-R18). O exercicio inverso nao significa o0 mesmo (RiC-R18-Record is member of RiC-
R13-Record Set), recebendo o valor 1. Assim, do conjunto de propriedades RiC contidos num
taxon, obteremos uma sequéncia binaria do tipo:

> Al
01101101111010111011011111110101011010011111110101010010101011110
10100000110100001100000000001101101110000111111100101101001111110
00111111000001000000000000010000000001000000000000000000000100010
100010.

Andlise e visualizacdo de dados. Seleciondmos as aplicagdes web DendroUPGMA (Garcia-
Vallve, Palau, & Romeu, 1999) para processamento de dados binarios e para extra¢éo de outputs
e iTOL (Letunic & Bork, 2016), para visualizacdo dendrifica. Para converter automaticamente
os datasets binarios em matrizes de distancias, é mais apropriado o coeficiente de Sgrensen—
Dice e converter em formato interoperavel, por exemplo, o formato Newick (Cardona, Rosselld,
& Valiente, 2008). A partir destes dados, cujos outputs sdo acessiveis em Macedo (Macedo,
2017), optdmos por um método de agrupamento hierarquizado UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean), cujo resultado consiste num dendrograma baseado na
(dis)similaridade entre taxa (Pavlopoulos, Soldatos, Barbosa-Silva, & Schneider, 2010), apesar
de existirem varios tipos de algoritmos evolucionistas que possibilitam testar hipéteses diversas
de filogenia, dependendo dos objetivos de analise (Yu & Gen, 2010). A (dis)similaridade entre
taxa possibilita uma visualizacdo dendrifica sobre como se distribuem os tracos fenotipicos
baseados nas propriedades RiC. Para entender a distribuigdo dos fenotipos, alguns autores
recomendam a integracdo de um taxon que sirva de bitola para a analise do processo de
especiacdo entre taxa, que designam por outgroup (Schillinger, Mesoudi, & Lycett, 2016).
Trata-se de um elemento de analise essencial para efetuar uma comparacao entre cada taxon a
partir das propriedades partilhadas entre si. Consideramos o taxon A6 (oficio recebido do 6rgao
de gestdo dos arquivos no ambito da 300.30.602 Avaliacéo da Informag&o Arquivistica) como
outgroup. Efetuamos testes através de uma sequéncia de dendrogramas, permitindo-nos
visualizar a estrutura das unidades informacionais a partir dos seus tragos fenotipicos descritos
em RiC.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Da analise efetuada a cada tipologia documental de cada documento composto resultou numa matriz de
binaria 201 variaveis (RiC propriedades-relacdes) em 41 taxa. Obtivemos trés tipos de outputs,
calculado automaticamente por DendroUPGMA através do coeficiente de Sgrensen-Dice, que resultou
(i) numa matriz de distancias, (ii) numa matriz de similaridade e (iii) correspondente formato Newick e
respetivo cladograma (Quadro 7). O algoritmo UPGMA constituiu um parametro pré-definido em
DendroUPGMA para a constituicdo de clusters e visualiza¢do dendrifica.
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Figura 1. Fenogramas de relagdes entre taxa (tipologias documentais), por processos documentais, processado em
DendroUPGMA (Garcia-Vallve et al., 1999)

A partir da Quadro 7, verifica-se que a metainformagé&o do RiC, assumida aqui como tracos fenotipicos,
permitem uma diferenciacdo entre os taxa a partir das suas (dis)similaridades. As relacGes entre os taxa
de cada dendrograma evidenciam relagfes de similaridade, como Al1-A2, B1-B2, C1-C2, D1-D2, F1-
F2 e G1-G2 (cf. supra Quadro 4), distinguindo-se entre si ndo apenas ao nivel das tipologias
documentais como também do suporte e da tradicdo documental (anal6gico/digital/hibrido). A mesma
leitura pode ser feita para os pares A4-A5, B4-B5, C4-C5, D4-D5, F4-F5, G4-G5 (oficios). No caso das
informacdes internas (A3, B3, C3, D3 e F3), verifica-se que se encontram em ramos isolados mas
vinculados a um cluster, respetivamente A1-A2, B1-B2, C1-C2, D1-D2, F1-F2 e G1-G2, numa relacdo,
por exemplo, de tipo “RiC-R18-Record” is member of “RiC-R13-Record Set”, que determina a
formagdo de agregacOes de documentos. No entanto, refira-se que os dendrogramas apresentados
resultam de um exercicio fenético, i. e., baseado apenas na (dis)similaridade morfol6gica entre os taxa,

portanto ndo indiciador de filogenia (Khanafiah & Situngkir, 2006; Morrison, 2014).
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As barras do cladograma correspondem ao somatorio das propriedades RiC por taxon e desdobrados em 13 esferas coloridas na seguinte
sequéncia (esquerda/direita): Record, Record Component, Record Set, Agent, Occupation, Position, Function, Activity, Mandate,
Documentary Form, Date, Place, Concept/Thing.

Figura 2. Dendrograma de relacdes entre taxa (tipologias documentais), processado em iTOL (Letunic & Bork, 2016)

Se agregarmos 0s taxa num unico dendrograma, com 0s mesmos processos de calculo atrds
mencionados, € possivel observar a constituicdo de dois ramos, visivel na Quadro 8. Em primeiro lugar,
o clado 1 representa a comunicagéo interinstitucional por meio de oficios, verificando-se o A6 como a
correspondéncia recebida (em ramo isolado) e os restantes taxa como correspondéncia expedida. No
clado 2, verifica-se a preparagdo da comunicagdo interna e da informagdo de suporte. A titulo
exemplificativo, o caso do par A4-A5 (300.30.602 Avaliacdo de informacdo arquivistica) aparece
vinculado aos taxa D4-D5 (idem) e G4-G5 (300.30.008 Registo de documentos e informacéo),
constituindo um continuum que deriva de um processo que nasce da avaliagcdo de informagdo sobre
conjuntos informacionais acumulados, em que 0 auto de entrega e guia de remessa e 0 envio de
intrumentos de pesquisa partilham propriedades similares entre si. Igualmente, no clado 2, verificam-se
relaces de similaridade entre pares D1-D2 (300.30.602 Avaliagéo de informacdo arquivistica) e G1-
G2 (300.30.008 Registo de documentos e informacéo), pelo facto de o relatério de avaliacdo partilhar
propriedades comuns ao IDD. Nesta sequéncia de exemplos, os pares B1-B2, C1-C2, H1-H2 derivam
de procedimentos similares de eliminacdo de informacdo arquivistica (300.10.302), independentemente
se resultante de um relatorio de avaliagdo ou da execucdo de uma portaria de gestdo de documentos. No
caso de E1 (sem classificacdo MEF) e 14 (300.50.202 Cedéncia de bens méveis culturais) apresentam-
se no mesmo né do ramo, em que constituem tipologias documentais que partilham alguma similaridade
entre si (respetivamente, auto de entrega e auto de cedéncia a titulo devolutivo).

Apesar de estes resultados constituirem uma aproximacdo preliminar aos métodos filogenéticos,



contamos com aspetos positivos e com limitages, a saber:

0] O recurso a uma matriz binaria permite-nos, em principio, descrever a informacédo a partir da
identificacdo de propriedades observaveis em unidades informacionais arquivisticas (tipologias
documentais de nivel de documento). Tendo como exemplo o Quadro 7, verifica-se a presenca
de relages hierarquicas entre os taxa, que poderdo indiciar uma hipotese de relacdo de ordem
fisica entre tipologias documentais inferida a partir da matriz binaria. Contudo, as propriedades
RiC ndo significam que sejam suficientes para estabelecer relacfes de filogenia. Conforme
Quadro 8, os clusters representam apenas (dis)similaridades morfolégicas entre os taxa, mais
préximo dos métodos fenéticos do que cladisticos, por o algoritmo UPGMA proporcionar este
tipo de resultados (Khanafiah & Situngkir, 2006). Estaremos, portanto, perante a uma hipotese
de classificacdo baseada a partir de tipologias documentais. A titulo de exemplo, autos de
eliminacdo (H1-H2, B1-B2, C1-C2) e os autos de incorporacdo (F1-F2) dissemelham-se em
relacdo ao cluster H3, B3, C3, 11, G3, A3, D3 (informacbes internas) e ndo se encontram
vinculados entre si conforme a ordem “natural” ou “original” atribuida pelo produtor (como no
Quadro 7).

(i) Os ramos constituidos pelo algoritmo UPGMA revelam aspetos pertinentes sobre as relagdes
funcionais entre os taxa. Por exemplo, podemos ver no Quadro 8 que os oficios (clado 1)
encontram-se em ramo distinto por a sua fungéo consistir na comunicagéo externa entre agentes,
enquanto que no clado 2 observam-se dois ramos relacionados entre si baseados na produgéo
informacional de &mbito interno. Thomer e Weber utilizaram algoritmos distintos (maxima
verossimilhanga) para identificar “eventos de especiagdo” a partir de metadados com fins de
preservacdo digital (Thomer & Weber, 2014; Weber & Thomer, 2016). O recurso a outros
algoritmos depende da granularidade informativa dos metadados e dos objetivos de anélise
filogenética, que tera resultados distintos em funcdo da questdo de investigacdo e da natureza
do objeto de estudo. A questdo fundamental consiste em determinar que metainformacéo,
perante a diversidade de esquemas, podera ser significativa para uma classificacdo filogenética
da informacéo arquivistica baseada no principio de hereditariedade (Niu, 2013). Importa, por
conseguinte, indagar as potencialidades e as limitagcGes sobre os algoritmos meta-heuristicos
aplicaveis a prospecdo e reconstituicdo evolucionista da informagdo arquivistica (Ventura &
Luna, 2016; Yu & Gen, 2010). Contudo, a principal limitacdo deriva do facto de a maior parte
das aplicacdes informaticas para o estudo filogenético esta desenhada apenas para processar
informacdo sobre entidades bidticas.

CONCLUSAO

O objetivo deste artigo visou efetuar uma aproximacao preliminar aos métodos filomeméticos aplicados
a classificacdo da informacdo arquivistica. Procuramos responder a uma questao atual que afeta a gestdo
e organizacdo do conhecimento em sistemas de informagdo arquivisticos, face a auséncia de outros
modelos disponiveis: de que modo podemos aplicar modelos de classificacdo cientifica, de base
evolucionista, em sistemas de classificagdo arquivisticos? Propusemos uma analise em torno da
“metafora biologica” como traco distintivo dos arquivos como sistemas de informacao organicos e
adotamos uma abordagem empirica baseada em métodos filomeméticos. Recorremos, assim, a uma
amostra de documentos de arquivo a partir da anélise das tipologias documentais que, com base numa
matriz binaria assente em propriedades do projeto de norma RiC, permitiu obter varias hip6teses de
vinculos de (dis)similaridade entre as unidades informacionais de nivel de documento (taxa). As
potencialidades deste modelo de prospecéo de informacéo, independentemente da sua materializacéo,



permitirdo analisar conjuntos informacionais arquivisticos sob uma perspetiva evolucionista em torno
de ecossistemas informacionais distintos. Varias técnicas de classificacdo continuam a ser exploradas
ad haustum no ambito da aglomeracéo de dados por inferéncia computacional (Hirsch, 2006; Huang,
2008; Janssens, Zhang, Moor, & Glanzel, 2009; Jung, Bae, & Liu, 2008; Steinbach, Karypis, & Kumar,
2000), mas os modelos baseados em algoritmos evolucionistas aproximam-se mais aos principios
arquivisticos, como proveniéncia, organicidade e ordem original.

Em altima anélise, o conjunto destas assuncdes permitir-nos-a explorar varias questées no quadro da
teoria evolucionista aplicada a informacdo arquivistica. A titulo de exemplo, os processos de replicacdo
de dados entre unidades informacionais arquivisticas até que ponto podera suportar, por exemplo, a
avaliacdo de informacdo arquivistica, a analise forense de informacdo, a preservacdo ou curadoria
digital?

Para concluir, apesar da natureza preliminar deste estudo, encontramo-nos perante um contexto em que
o tratamento de grandes volumes de informacdo arquivistica (big e dark data) constitui um dos grandes
desafios no ambito da organizagdo do conhecimento. Os modelos vigentes promovidos por 6rgaos
publicos responsaveis por politicas arquivisticas ndo conseguem responder aos problemas de
acumulacdo indiscriminada de documentos e de dados, persistindo multiplas interpretac6es do principio
da organicidade na arquivistica.

Neste estudo, exploramos uma forma distinta das abordagens interpretivistas, de base funcional, e
encetdamos uma metodologia filomemética sustentada em dados. Revela-se cada vez mais necessario
explorar no &mbito da organizacdo do conhecimento na arquivistica um discurso mais computacional,
dado que nos permite dispor de ambientes controlados para o processamento e interpretacdo da
informacao.
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