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Abstract. Academic Genealogy is defined as the study of intellectual legacy
perpetrated through the relationship between advisor and advisee. The set of
these relationships over several generations is commonly represented by a social
structure as a graph. In this paper, we present the definition of a new topological
metric, called “extended genealogical h-index”, which can be used to evaluate
the impact of an academic through their genealogical relationships. This me-
tric is based on the h-index and expand its concept to measure the impact of an
academic over different genealogical generations. For exemplification of our
proposed concept, we present a case study about a genealogy graph composed
by more than 178,000 mathematicians registered in the Mathematics Genealogy
Project.

Resumo. A genealogia acadêmica é definida como o estudo da herança inte-
lectual perpetrada por meio do relacionamento entre orientador e orientado.
O conjunto desse tipo de relacionamentos, ao longo de várias gerações, é co-
mumente abstraı́da por uma estrutura social que é representada por um grafo.
Neste trabalho, apresentamos a definição de uma nova métrica, denominada
“ı́ndice-h genealógico expandido”, que pode ser usada para avaliar o impacto
de um acadêmico por meio de seus relacionamentos de orientação e tendo sua
abrangência limitada somente pela topologia do grafo. Esta métrica baseia-se
no ı́ndice-h bibliométrico e expande seu conceito para mensurar o impacto de
um acadêmico ao longo de diferentes gerações. Para exemplificação da nova
métrica, apresentamos um estudo de caso considerando um grafo de genealogia
composto por mais de 178 mil doutores em matemática registrados no Mathe-
matics Genealogy Project.

1. Introdução
A genealogia acadêmica é definida como um estudo quantitativo da herança intelectual
perpetrada por meio de relacionamentos de orientação entre estudantes e seus orientadores
ao longo de diferentes gerações (Sugimoto, 2014). Os relacionamentos de orientação
acadêmica promovem a propagação de conhecimento cientı́fico por meio da interação
entre orientador, com diferentes desempenhos em orientação, e seus orientados, que são
influenciados pelas caracterı́sticas de seus orientadores (Malmgren et al., 2010). Neste
contexto, a genealogia acadêmica fornece meios para mensurar e analisar estas interações
de forma quantitativa.

Diferentes estudos foram publicados sobre genealogia acadêmica com o objetivo
de caracterizar áreas do conhecimento especı́ficas, como a Neurociência (David & Hay-
den, 2012), a Quı́mica Orgânica (Andraos, 2005), a Matemática (Chang, 2011; Malm-
gren et al., 2010), a Fisiologia (Bennett & Lowe, 2005; Jackson, 2011), a Metereologia



(Hart & Cossuth, 2013), entre outros. Há ainda, iniciativas para a captação e estruturação
de dados genealógicos utilizando plataformas Web. O Mathematics Genealogy Pro-
ject (http://genealogy.math.ndsu.nodak.edu) e o projeto Neurotree (http:
//neurotree.org/neurotree) são pautados na obtenção de dados genealógicos das
respectivas áreas e na interpretação das estruturas genealógicas obtidas, a comunidade
cientı́fica dos Fı́sicos (http://academictree.org/physics) e, de forma mais es-
pecı́fica, para os acadêmicos titulados com doutorado (http://phdtree.org). Tais
projetos são, inicialmente, orientados para a obtenção e documentação de seus membros,
não oferecendo análises dos conjuntos de dados. Porém, os dados registrados contribuem
para a documentação histórica das comunidades acadêmicas e resulta em campo fértil
para estudos futuros relacionados à influência ou impacto que tiveram acadêmicos desde
o ponto de vista da formação de recursos humanos.

Segundo Sugimoto (2014), os estudos de genealogia acadêmica são principal-
mente utilizados no ambiente acadêmico por pesquisadores interessados em traçarem suas
próprias raı́zes. Entretanto, estes estudos são pouco explorados por aqueles que estudam
a ciência a partir de perspectivas históricas, filosóficas, sociológicas e cientı́ficas. A real
importância da genealogia acadêmica deve-se ao fato de oferecer insumos quantitativos
e qualitativos para mensurar as interações, em diferentes dimensões, dos orientadores e
seus orientados/supervisados. Adicionalmente, este tipo de estudos permite analisar a
ciência desde um ponto de vista de transferência de conhecimento cientı́fico entre dife-
rentes gerações, assim como, seu impacto ou influência desta transferência.

Como apresentado no trabalho de Rossi & Mena-Chalco (2014), as estruturas de
genealogia acadêmica podem ser analisadas por meio de métricas topológicas, que re-
presentam diferentes atributos destas estruturas e fornecem informações relevantes a res-
peito da formação da comunidade acadêmica bem como a identificação dos principais in-
divı́duos que contribuı́ram para o desenvolvimento da área por meio dos relacionamentos
de orientação. Dentre as diversas métricas utilizadas para a caracterização de estruturas
de genealogia, o ı́ndice-h genealógico é uma medida com forte intuição semântica que
fornece informações sobre a abrangência dos relacionamentos de orientação.

Este trabalho apresenta uma nova métrica topológica denominada ı́ndice-h ge-
nealógico expandido, que pode ser considerada para identificar o impacto ou influência
de acadêmicos em suas respectivas comunidades, considerando a amplitude de seus re-
lacionamentos de orientação (número de orientados diretos) e expandindo a abrangência
(ordem) da métrica a todas as gerações possı́veis de serem identificadas (i.e., produtivi-
dade dos descendentes em termos de orientação). No nosso entendimento, esta aborda-
gem é original e formaliza a adaptação do ı́ndice-h, originalmente concebida na área de
Bibliometria para avaliação de citações bibliográficas, para analisar relações de orientação
acadêmica. Essa medida abre uma nova perspectiva para estudar, de forma quantitativa, o
grau de impacto ou influência de acadêmicos priorizando a formação de recursos huma-
nos ao invés de considerar somente sua relevância na produção de ciência em termos de
artigos acadêmicos ou participação em grandes projetos de pesquisa.

2. Grafos de genealogia acadêmica

A utilização de representações gráficas para estruturar os indivı́duos que têm algum tipo
de conexão facilita o estudo genealógico. A estrutura geralmente utilizada é denomi-



nada árvore de genealogia1. Neste trabalho é utilizado o termo grafo de genealogia
acadêmica para nomear as estruturas de genealogia, sendo categorizadas como grafo di-
rigido acı́clico conexo.

Formalmente, um grafo dirigido ~G é um par (V,E), onde V é um conjunto finito
de vértices e E, as arestas, é uma relação binária ordenada em V . Para este trabalho,
os acadêmicos e seus relacionamentos de orientação são estruturados na forma de grafo
de genealogia acadêmica. Os vértices (V ) representam os indivı́duos (acadêmicos) e as
arestas direcionadas (E) representam seus relacionamentos de supervisão ou orientação.

Neste trabalho, dado um acadêmico deseja-se analisar toda sua descendência. As-
sim, um conceito que naturalmente aparece é o do caminho existente entre o acadêmico
e toda sua descendência. Formalmente, um caminho de comprimento k (C(k)) de um
vértice origem u a um vértice destino u′ em um grafo dirigido ~G é uma sequência
(v0, v1, v2, . . . , vk) de vértices tais que u = v0, u′ = vk e (vi−1, vi) para i = 1, 2, 3, . . . , k.
Em um grafo dirigido, um caminho (v0, v1, v2, . . . , vk) forma um ciclo se v0 = vk e o
caminho contém no mı́nimo uma aresta. Um grafo que não possui ciclos é acı́clico. Adi-
cionalmente, um grafo dirigido ~G é conexo se existe, no mı́nimo, um caminho ligando
todos os vértices deste grafo.

3. Índice-h genealógico expandido
Na área de Bibliometria/Cientometria, o ı́ndice-h é uma medida de desempenho pro-
posta por Hirsch (2005) que classifica pesquisadores em função do número de suas
publicações e citações correspondentes. Apesar de existirem diferentes questionamentos
quanto a eficiência do ı́ndice-h (Yong, 2014), esta medida é amplamente utilizada no meio
acadêmico devido à sua caracterı́stica de combinar quantidade (número de publicações) e
qualidade relativa (número de citações) da produção acadêmica. Intuitivamente, o ı́ndice-
h é definido como o maior número h de publicações que possuem, no mı́nimo, o mesmo
número h de citações cada uma.

A adaptação do ı́ndice-h, com o objetivo de caracterizar grafos de genealogia
acadêmica foi inicialmente desenvolvido por Rossi & Mena-Chalco (2014), entretanto
não foi formalizada sua definição. Este ı́ndice-h genealógioco permite o estudo de
acadêmicos orientadores em função do seu desempenho em formação de recursos hu-
manos.

No contexto dos grafos de genealogia acadêmica, a descendência de um vértice é
comumente chamada de território do vértice e é definida por:

T (v) = {u ∈ V : ∃(v, u)− caminho em G}. (1)

Por outro lado, dado um grafo de genealogia ~G e um vértice de interesse v ∈ V , a
descendência direta do vértice v em ~G pode ser definida por:

D(v) = {u ∈ V : (v, u) ∈ E}, (2)

e a largura, l(v), é dada por:
l(v) = |D(v)|. (3)

1A rigor, as estruturas construı́das a partir de dados de genealogia acadêmica não podem ser categoriza-
das como árvores, pois pode existir mais de um caminho entre dois vértices no grafo.



Figura 1. Grafos de genealogia que representam suas diferentes topologias em
função do ı́ndice-h genealógico.

Esta medida representa o número de vértices adjacentes (vizinhos) a um vértice de inte-
resse2.

O ı́ndice-h genealógico, de ordem 1, de um vértice é definido como o maior
número h de conexões existentes entre ele e seus vértices adjacentes (orientados dire-
tos) que possuem, pelo menos, o mesmo número h de conexões cada um, ou seja, dado
um grafo de genealogia ~G, um vértice de interesse v ∈ V é k-fértil se l(v) ≥ k. Assim, a
descendência direta k-fértil de um vértice u ∈ V é o conjunto:

D(k)(u) = {v ∈ D(u) : l(v) ≥ k}, (4)

e a largura k-fértil de u é:
l(k)(u) = |D(k)(u)|. (5)

Neste contexto, o ı́ndice-h genealógico, de ordem 1, de um vértice u é definido por:

h(u) = max{k ∈ N : l(u), l(k)(u) ≥ k}. (6)

Contextualizando o valor do ı́ndice-h genealógico para a caracterização de grafos
de genealogia acadêmica, pode-se dizer que um vértice de interesse v ∈ ~G para o qual
observa-se h(v) = x, com x = (1, 2, 3, . . . , n), os grafos de genealogia, obtidos a partir
do vértice v, possuem, no mı́nimo, um sub-grafo unário completo (para x = 1), um sub-
grafo binário completo (para x = 2), um sub-grafo ternário completo (para x = 3) e assim
sucessivamente, todos com 2 nı́veis de profundidade, conforme representado nas Figuras
1(a), 1(b) e 1(c), respectivamente.

Intuitivamente, o ı́ndice-h genealógico define uma progressão geométrica de razão
q = h(v) com 3 termos, onde o primeiro termo representa o vértice de interesse, os
demais indicam o número de vértices encontrados em cada nı́vel. O ı́ndice-h genealógico
captura o impacto que um vértice de interesse v exerce sobre o grafo de genealogia ~G
com abrangência de até dois nı́veis. Dessa forma, o total de vértices pertencentes ao sub-
grafo n-ário completo é

∑2
i=0[h(v)]

i, onde d é um fator de expansão da métrica e indica
o número de nı́veis (d+ 1) considerados.

Claramente, o valor obtido para h(v) representa uma cota inferior, visto que existe,
no mı́nimo, um sub-grafo n-ário completo e não existe um sub-grafo (n+1)-ário completo
para abrangência até o segundo nı́vel do grafo, considerando o território de v.

2A largura é uma medida usada para classificar um vértice com base em sua capacidade de conexão.



É importante notar que, a co-orientação é uma atividade comum no contexto
acadêmico (um aluno pode ser orientado por mais do que um acadêmico). Assim, para os
casos onde se observa um vértice com grau de entrada3 maior que 1, segundo a métrica
apresentada, este vértice será considerado (contabilizado) para todos os adjacentes no
nı́vel anterior.

O ı́ndice-h genealógico apresenta-se como uma medida interessante para a
identificação do impacto de um orientador sobre a comunidade acadêmica, em termos
de relacionamentos de orientação, porém há uma limitação na ordem desta métrica, fi-
cando a análise restrita aos dois primeiros nı́veis do seu território no grafo de genealogia
acadêmica.

Para aumentar a abrangência na análise, se faz necessário recalcular a medida
substituindo o parâmetro de entrada largura pelos valores de ı́ndice-h obtidos. Trata-se
de um processamento recursivo. Para um vértice v suponha h(v) = 2, conforme discu-
tido anteriormente, o grafo proveniente de v possui, no mı́nimo, um sub-grafo binário
completo de dois nı́veis. Caso pelo menos dois dos vértices adjacentes a v apresentem o
mesmo valor (i.e., h = 2) podemos concluir que existe, no mı́nimo, um sub-grafo binário
completo com três nı́veis de profundidade a partir do vértice v.

Dado um grafo de genealogia ~G(V,E) e um vértice de interesse v ∈ V , o conjunto
A dos ı́ndices-h dos vértices u adjacentes a v com h(u) ≥ k é:

A(k)(v) = {h(u) : (v, u) ∈ E, h(u) ≥ k}. (7)

Com essa definição, o número de vértices adjacentes a v com ı́ndice-h maior ou igual a k
é |A(k)(v)|.

O ı́ndice-h genealógico pode ser definido de forma recursiva para considerar mais
do que dois nı́veis, i.e., para analisar o impacto de um acadêmico, considerando diferentes
ordens:

h(d)(v) = max{k ∈ N : h(d−1)(v), |A(k)(v)| ≥ k}. (8)

onde d é a ordem a ser considerada na análise, para d ≥ 1. No caso d = 0, considera-
se h(0) = l, i.e. o número de descendentes diretos. Note que a definição do ı́ndice-h
genealógico apresentada na Equação 6 corresponde a ordem 1 (i.e., h(1)).

O ı́ndice-h genealógico expandido pode ser utilizado para análises de impacto
com ordem limitada somente pela topologia do grafo de genealogia, ou seja, é possı́vel se
aprofundar no cálculo da métrica até o último nı́vel do grafo.

Para ilustrar a proposta, na Figura 2 apresentamos três resultados do cálculo do
ı́ndice-h expandido para um mesmo grafo de genealogia de profundidade igual a quatro.
O cálculo da métrica foi realizado considerando o limite topológico do grafo.

No primeiro grafo, os vértices estão rotulados com os respectivos ı́ndices-h de
ordem 1. O vértice da raiz do grafo (vértice de interesse) apresenta h(1) = 4, conforme
discutido anteriormente o território deste vértice contém no mı́nimo um sub-grafo qua-
ternário completo com 2 nı́veis de abrangência a partir do vértice de interesse (destacado
na figura). No contexto deste trabalho, um grafo quaternário completo é aquele em que

3O grau de entrada é o número de arestas que incidem no vértice de interesse.
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Figura 2. Exemplos de grafos de genealogia com seus vértices rotulados com
os ı́ndices-h: h(1), h(2) e h(3). Os sub-grafos n-ários completos, identificados as
ordens 1, 2 e 3, são destacadas na cor vermelha.

seus vértices possuem grau de saı́da4 igual a 4, exceto os vértices pertencentes ao último
nı́vel considerado.

O segundo grafo tem seus vértices rotulados com o ı́ndice-h de ordem 2 e, para
o vértice de interesse, seu valor é h(2) = 2. Isto significa que no território a par-
tir do vértice de interesse, existe, pelo menos, um sub-grafo binário completo com 3
nı́veis de abrangência. É importante notar que pode-se encontrar outro exemplo de sub-
grafo binário completo válido no grafo em questão, porém não existe um outro sub-grafo
ternário para este caso. Isto se deve ao fato de que h(d) é uma cota de limite inferior.

Para o terceiro grafo disponı́vel na Figura 2, os ı́ndices-h apresentados nos vértices
referem-se a ordem 3, que para o vértice de interesse tem valor h(3) = 2, o que sugere, no
mı́nimo, um sub-grafo binário completo com 4 nı́veis de abrangência contido no grafo
em questão. É importante frisar que, a recursão pode ser aplicada até que o último nı́vel
do grafo seja igual a d+ 1.

Algoritmo para o cálculo do ı́ndice-h genealógico expandido

Como apresentado na Equação 8, o ı́ndice-h de ordem d pode ser implementado com uma
abordagem recursiva. O pseudocódigo apresentado a seguir foi projetado para calcular
do ı́ndice-h genealógico expandido (IHE). O procedimento IHE recebe como entrada três
parâmetros: o grafo de genealogia ~G(V,E), um vértice de interesse (v) e a ordem (d).

4O grau de saı́da é o número de arestas que incidem do (saem) vértice de interesse.



IHE(~G, v, d)

1 for i← 0 to d
2 IH(~G, v, i)
3 for each u ∈ ~G.adj[v]

4 IHE(~G, u, i)
5 return v.hd

IH(~G, v, i)

1 if i = 0
2 v.hi ← |~G.adj[v]|
3 for each u ∈ ~G.adj[v]

4 u.hi ← |~G.adj[u]|
5 c← 0
6 while v.hi > 0 and v.hi > c
7 for each u ∈ ~G.adj[v]
8 if v.hi 6 u.hi

9 c← c+ 1
10 v.hi ← v.hi − 1
11 v.hi+1 ← v.hi

No procedimento IHE, o laço da linha 1 é executado d vezes. Para cada execução
o vértice de interesse v é considerado como parâmetro de entrada para o procedimento
IH, juntamente com o grafo ~G e a ordem i que será calculada (linha 2). O procedimento é
repetido recursivamente para cada vértice adjacente de v. No procedimento IH verifica-se
se o cálculo é referente a h(0) (linha 1) e, caso verdadeiro, é utilizado como elemento de
comparação a largura do vértice de interesse e de seus adjacentes (linhas 2 – 4).

Um laço (linha 6), em IH, será executado enquanto o valor do atributo em questão
do vértice de interesse for maior que zero e maior que a contagem dos seus vértices
adjacentes O laço aninhado (linha 7) é utilizado para comparar os atributos do vértice
de interesse com todos os seus adjacentes, contabilizando o número de adjacentes que
possuem seus atributos maior ou igual ao valor do atributo dos adjacentes (linhas 8 – 9).
Caso o atributo do vértice de interesse seja menor ou igual ao total da contagem, o valor
deste atributo é assumido para h(i+1) (linha 11). Caso contrário, o atributo é decrementado
em uma unidade.

4. Conjunto de dados utilizado
A aplicabilidade do ı́ndice-h genealógico expandido foi testada utilizando-se o con-
junto dos doutores em matemática e seus relacionamentos de orientação acadêmica. Es-
tes dados são livremente disponibilizados pelo projeto de genealogia dos matemáticos
(Mathematic Genealogy Project – MGP, disponı́vel em: http://genealogy.math.
ndsu.nodak.edu/).

O MGP foi idealizado por Harry Coonce, um professor na North Dakota State
University, no inı́cio da década de 1990 (Jackson, 2007). O projeto tem como obje-
tivo compilar informações sobre todos os matemáticos do mundo, por meio do registro
histórico, via Web, dos indı́viduos que obtiveram o tı́tulo de doutor em matemática (ou
tı́tulo semelhante) e seus respectivos alunos/doutores com formação concluı́da. O site do



MGP é apresentado como ferramenta para a captação e documentação de novos registros
genealógicos deste seleto grupo de acadêmicos. As informações que são possı́veis de se
obter, através do site do projeto, são listadas a seguir:

• O nome completo do matemático;
• A instituição e o paı́s onde foi obtida a titulação;
• O ano no qual o grau foi obtido;
• O tı́tulo da tese;
• O número de classificação da área de atuação (Mathematics Subject Classifica-

tion5);
• Seu(s) orientador(es) e orientado(s);
• A quantidade total de descendentes.

Os registros do MGP são identificados por meio de um número exclusivo (id) para
cada matemático. Os dados, que são objeto de estudo neste trabalho, foram obtidos por
meio de consultas recursivas ao site do MGP (web crawling).

Em Abril de 2014 foram obtidos 178.698 registros de matemáticos e identificados
187.199 relacionamentos de orientação acadêmica. Estes indivı́duos estão distribuı́dos em
185 paı́ses ou combinação destes (isso ocorre devido à declaração de dois paı́ses como
local de titulação) e 2.671 instituições ou combinações destas.

O grafo de genealogia, resultante da representação dos matemáticos como vértices
e seus relacionamentos de orientação acadêmica como arestas direcionadas, possui 10.048
componentes conexas. A maior componente conexa contém aproximadamente 88,72%
dos vértices totais (158.548 vértices), por outro lado, a segunda componente conexa, em
relação ao número de vértices, apresenta apenas 0,08% dos vértices totais (141 vértices).
As últimas 7.542 componentes conexas referem-se a vértices isolados, ou seja, não pos-
suem ascendentes ou descendentes. Ao todo, em média cada vértice do grafo possue
2,094 vizinhos.

5. Estudo de caso
O ı́ndice-h genealógico expandido foi aplicado ao conjunto de dados extraı́do do MGP.
A classificação dos vértices do conjunto de dados foi realizada considerando as duas
dimensões do h(d). A primeira dimensão é o resultado da métrica que apresenta h(d) = n,
para n = (0, 1, 2, 3, . . . ). Esta dimensão representa a amplitude do grafo n-ário completo,
ou seja, o número de descendentes diretos para cada vértice do grafo, exceto os vértices
do último nı́vel.

A segunda dimensão considerada representa a ordem d, indicando os d+ 1 nı́veis
ou gerações a partir do vértice de interesse. O calculo do ı́ndice-h foi realizado até a
ordem 10 (11 nı́veis), este limite foi escolhido pois, a partir da ordem 6 (d = 6) observa-
se apenas grafos unários completos (caminhos), ou seja, o máximo resultado obtido para
d > 6 é h(d) = 1. Vale ressaltar que, o maior caminho existente neste conjunto de dados
é de 41.

Na Tabela 1 é apresentada a classificação dos grafos de genealogia dos ma-
temáticos em função de h(d). As linhas estão associadas aos valores do h(d). Já as co-
lunas estão associadas à ordem d. Para cada célula, linha x, coluna d, é apresentado,

5Classificador alfanumérico formulado pela American Mathematical Society utilizado para categorizar
temas da matemática, disponı́vel em: http://www.ams.org/msc/msc2010.html



Tabela 1. Índices-h obtidos para o conjunto de dados dos matemáticos do MGP.
Cada célula contém os resultados considerando h(d) = x, para x = 0, . . . , 12,
e ordens d = 1, . . . , 10. As células em cinza correspondem à existência de
acadêmicos com estas caracterı́sticas no conjunto de dados.

x h(1) h(2) h(3) h(4) h(5) h(6) h(7) h(8) h(9) h(10)

0 162.647 171.072 174.519 176.157 176.991 177.454 177.727 177.896 178.023 178.111
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

1 11.371 6.676 3.987 2.506 1.700 1.244 971 802 675 587
3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

2 2.753 767 176 35 7
7 15 31 63 127 255 511 1.023 2.047 4.095

3 1.013 149 16
13 40 121 364 1.093 3.280 9.841 29.524 88.573 265.720

4 463 28
21 85 341 1.365 5.461 21.845 87.381 349.525 1, 4×106 5, 6×106

5 238 5
31 156 781 3.906 19.531 97.656 488.281 2, 4×106 1, 2×107 6, 1×107

6 94 1
43 259 1.555 9.331 55.987 335.923 2, 0×106 1, 2×107 7, 3×107 4, 4×108

7 45
57 400 2.801 19.608 137.257 960.800 6, 7×106 4, 7×107 3, 3×108 2, 3×109

8 31
73 585 4.681 37.449 299.593 2, 4×106 1, 9×107 1, 5×108 1, 2×109 9, 8×109

9 26
91 820 7.381 66.430 597.871 5, 4×106 4, 8×107 4, 4×108 3, 9×109 3, 5×1010

10 11
111 1.111 11.111 111.111 1, 1×106 1, 1×107 1, 1×108 1, 1×109 1, 1×1010 1, 1×1011

11 5
133 1.464 16.105 177.156 1, 9×106 2, 1×107 2, 4×108 2, 6×109 2, 9×1010 3, 1×1011

12 1
157 1.885 22.621 271.453 3, 2×106 3, 9×107 4, 7×108 5, 6×109 6, 8×1010 8, 1×1011

na parte superior, o número total de acadêmicos com h(d) = x. Já na parte inferior da
célula é apresentado, o número total de descendentes que um acadêmico teria se h(d) = x.
Por exemplo, h(5) = 2 indica um grafo binário completo com 6 nı́veis de profundidade,
este tipo de sub-árvore contém 127 vértices e existem, no conjunto de dados do MGP, 7
acadêmicos com estas caracterı́sticas.

A identificação dos acadêmicos mais representativos em função de sua capaci-
dade de propagação pode ser feita buscando-se os maiores ordens d e, simultâneamente,
os maiores valores de x. Para este conjunto de dados, um sub-grafo de genealogia repre-
sentativo é originado a partir do vértice que representa o matemático alemão Heinz Hopf
(seus valores são destacados em negrito na tabela), que tem h(2) = 6 e é o único sub-grafo
com estas dimensões, sendo que há 259 vértices neste sub-grafo hexanário completo.

Na Figura 3 ilustra-se o sub-grafo de genealogia, originado a partir de Heinz Hopf,
identificado pelo maior ı́ndice-h genealógico expandido para a ordem 2. Pode-se verificar
que existem seis descendentes diretos de Hopf onde cada um deles possue, também, seis
descendentes com o mesmo grau de produtividade em termos de orientação acadêmica.
Trata-se de indivı́duos com desempenho similar em orientação acadêmica, considerando
a descendência direta de cada um.



Figura 3. Grafo de genealogia de Heinz Hopf, identificado pelo ı́ndice-h ge-
nealógico expandido com 3 gerações de abrangência (ordem 2) e h(2) = 6. Para
cada matemático destacado é apresentado seu nome, o ano de titulação, o paı́s
de origem e seu respectivo vetor de ı́ndices-h para as 10 primeiras gerações.

A relevância da atividade de orientação acadêmica de Heinz Hopf pode ser veri-
ficada por meio do seu vetor de ı́ndices-h para outras ordens h(d) = [12, 6, 3, 2, 1, 1, 1],
para d variando de 1 a 7. É importante notar que a comparação entre diferentes indivı́duos
é efetiva somente quando se utiliza a mesma ordem d para comparação ou o vetor com-
pleto aplicando algum método de classificação estatı́stica. Apesar de Hopf ser o único
matemático com h(1) = 12 e h(2) = 6 existem 16 indivı́duos com h(3) = 3. Para h(4) = 2
são 35 no total.

A fim de estudarmos o grupo dos matemáticos sob a perspectiva do ı́ndice-h e
do número de gerações posteriores ao matemático em questão (profundidade – maior
caminho existente entre o vértice de interesse e outro sem descendente), na Figura 4(a),
apresentamos as distribuições correspondentes ı́ndice-h de ordem 1. Para os resultados de
h(1) variando de 1 a 12, observa-se que as medianas tendem a ser uniformes, indicando
que o número de gerações posteriores para a maior parte dos matemáticos que apresentam
valores de h(1) no intervalo especificado é em torno de 29. A dispersão nas distribuições
diminui à medida que os resultados de h(1) aumentam.

Um grupo de matemáticos com especial desempenho pode ser encontrado por
meio da identificação dos outlier’s. Considerando que o número de gerações posteriores
indica o quão remoto é o matemático, pode-se utilizar este parâmetro como complemento
para identificação de desempenho. Analisando, por exemplo, a distribuição do número
de gerações posteriores dos matemáticos com h(1) = 10 identifica-se um único indivı́duo
(outlier) com este resultado, apresentando somente 7 gerações posteriores, enquanto seus
pares apresentam de 24 a 31 gerações, sendo potencialmente indivı́duos mais antigos.

Por outro lado, na Figura 4(b) apresentamos as distribuições dos valores de grau
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Figura 4. Distribuição dos ı́ndices-h sob a perspectiva: (a) da profundidade dos
vértices (número de gerações posteriores), (b) do grau de saı́da dos vértices
(número de orientados diretos).

de entrada para os matemáticos com o mesmo resultado de h(1). Existe um comporta-
mento crescente, do grau de entrada, para os valores de 1 a 7. Este comportamento não
é observado para valores maiores a 8. É importante destacar que, um comportamento
semelhante é obtido para os ı́ndices-h com maiores ordens, i.e., para d = 2, 3, 4, 5, 6.

6. Conclusões e direcionamentos futuros
A genealogia acadêmica apresenta-se como uma importante opção à análise de
publicações e citações, que atualmente é responsável por tudo que se sabe sobre o sur-
gimento e desenvolvimento das disciplinas, a difusão do conhecimento e a evolução da
ciência. O ı́ndice-h genealógico expandido, apresentado neste trabalho, utiliza o número
de orientações para classificar um indivı́duo e possibilita uma expansão do número de
nı́veis (gerações) considerados. O desenvolvimento de métricas topológicas, como o
ı́ndice-h genealógico expandido, e sua aplicação em grafos de genealogia acadêmica pode
ser considerado como um meio efetivo de se mensurar e analisar a influência de orienta-
dores acadêmicos em suas respectivas comunidades ao longo de diferentes gerações.

A estruturação de conjuntos de dados genealógicos mais heterogêneos, como os
currı́culos disponı́veis na Plataforma Lattes (Mena-Chalco et al., 2014), em grafos de ge-
nealogia e a utilização de métricas para sua caracterização, e.g., (Tuesta et al., 2015), pode
resultar em importantes informações a respeito da formação, expansão e abrangência da
comunidade acadêmico-cientı́fica do Brasil. Além de possibilitar analises sobre a inter-
disciplinaridade entre acadêmicos. Neste contexto, como trabalhos futuros pretendemos
analisar os registros curriculares do banco de dados da plataforma Lattes e fazer seu mape-
amento com o intuito de estudar a interdisciplinaridade na formação de recursos humanos
(Rafols & Meyer, 2010).

Finalmente, é importante frisar que, este trabalho está alinhado com a epistemo-
logia da análise de grande volume de dados (Big Data), sob a forma de ciência orientada



a dados, e às questões referentes à possibilidade de descoberta e/ou avaliação de teorias
cientı́ficas universais, ferramentas instrumentistas, ou inferências indutivas como relatado
por Frické (2015).
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