BIBLIOTECA DE PROGRAMAS

ANALISIS DE TRES PROGRAMAS SOBRE CONGLOMERADOS

Introduccidn

El gran impulso que estd recibiendo la investigaciébn,
en campos tales como la sociologia, psicologia, medicina, -
biologia y agricultura; donde las variables en estudio son-
en numerosas ocasiones cualitativas, e incluso cuando son -
cuantitativas, no se ajustan con fiabilidad en un gran nfime
ro de casos a las hip6tesis de los modelos estadisticos li-
neales, tradicionalmente empleados en su tratamiento; ha -
llevado a la necesidad de encontrar otros métodos para tra-
tar esta informacién, siendo uno de estos el andlisis de -
conglomerados o clustering; herramienta b&sica para las téc

nicas de ordenacibn y clasificacibn,

El objeto fundamental de las técnicas de ordenacibn-
y clasificacibn, es determinar estructuras b&sicas y funda-
mentales de sistemas multivariables. El estudio se comienza
con un universo simple compuesto de .individuos. Estos indi-
viduos son caracterizados de acuerdo con un conjunto de cua
lidades, ( atributos, pardmetros, propiedades, caracteres,-
etc. ) y son representados en un espacio multidimensional -

cuyos ejes coordenados son las cualidades.

Las técnicas de ordenacibén intentan reducir la dimen
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sionalidad del espacio, reemplazando el conjunto origi-
nal de cualidades por un nuevo conjunto de menor dimen-
sibn. La importancia que estos nuevos tratamientos pue-
den tener para los estudios arriba indicados; nos han =
llevado a tratar de encontrar una serie de programas -
gue agrupen un conjunto de individuos en clases o con =
glomerados, de acuerdo con ciertas reglas, y los tres -
:programas que discutiremos a continuacién cumplen este-

cometido.

La referencia de la procedencia de estos pro. -

gramas se dar& al final de este trabajo.

I. Breves ideas sobre conglomerados

Una gran parte de los métodos de conglomerados;
tienen como fundamento el establecer un coeficiente de-

desemejanza entre los individuos.

Un coeficiente de desemejanza no es mis gue una
aplicacién del producto cartesiano del conjunto de indi

viduos por si mismo en los nfimeros reales positivos.

Esquemdticamente, podemos expresar la idea ante
rior como sigue. Sea P el conjunto de individuos; y d -
el coeficiente de desemejanza; entonces d es una aplica

cibn:

+
d: PXP——S5R




El coeficiente de desemejanza, no pretende otra =
cosa que ser una medida de lo distintos que son dos indivi-

duos, respecto de las cualidades que los caracterizan.

Paralelamente al coeficiente de desemajanza, se pue
de definir un coeficiente de semejanza que en algfin sentido
sea complementario de d. Asi si tenemos

Max d (pyr Py, ) =M
P1EP P,eP

podemos definir un coeficiente de semejanza como
S (pyr P, ) =M=-4d (pyr Py)

y dos individuos ser8n tanto mds semejantes cuanto mayor -
sea el valor que asigna S a este par de individuos. Sobre -
un mismo conjunto de individuos, y un mismo conjunto de cua
lidades, se pueden establecer un nfimero pr&cticamente infi-
nito de coeficientes de desemejanza; ( aunque muchos de -
ellos equivalentes en cuanto a la formacibén de conglomera -
dos ); de ahi la gran variedad de conglomerados que se van-
a poder formar sobre un mismo conjunto, y por tanto es de -
gran importancia para el investigador el elegir el coefi -~
ciente de desemejanza que se adapte en buena medida a su -

problema.

Para construir conglomerados, los métodos que se si
guen a partir de un coeficiente de desemejanza son los si -
guientes por regla general:
1°) Se fija un nfimero real p>0 ; y se buscan los siguientes

conjuntos:

Ao (p)={p,|d(p ,P;)SP}  peop
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qued&dndonos con aquel conglomerado Ap (p) que tuviere més

individuos.

Claramente pé€ Ap(p) ; pues todo buen coeficiente
de desemejanza debe cumplir que d(p,p)=0 para todo p € P
También todo coeficiente de desemejanza debe ser simétri

CoO.

2°) A cada p¢P , se le asigna p(p) de tal forma que

d(p,p (p))= min {d (p,p)}

pe P
Y agrupamos en un solo conglomerado aquel par de indivi-
duos que hagan minimo el coeficiente de desemejanza.

d(py,p (p,)) =min d(p,p (p))

pEP
Para continuar formando conglomerados de mds individuos-
necesitamos definir el coeficiente de desemejanza entre-

conglomerados; y mediante €l se continuaria el 2° método.

Como un ejemplo para aclarar las ideas anterio -

res, tenemos el siguiente:

Sea P un conjunto de personas sometidas a una -
cierta encuesta; y sean Vl’ V2 g Vk las cuestiones so
bre las que se pide informacién. Podemos entonces defi -
nir un coeficiente de desemejanza como sigue ;

d(pl,P2)= nfimero de cuestiones respondidas de

distinta forma por las personas P, Y P,

Si seguimos el primer método de formar conglome-

rados y fijamos p = 3 tenemos que Ap (p)
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es el conjunto de personas que contestan de igual forma

que p a todas las cuestiones excepto como midximo a 3.

Si por el contrario seguimos el segundo método;
tenemos que 5 ( p ), es aquella persona que ha respondi
do mayor nfimero de cuestiones en la misma forma que p;-
siendo ( Py p ( Py ) ) las dos personas que m&s cues -

tiones han respondido en comfin.

A veces no quedan determinados los conglomera

dos de forma finica siguiendo estos métodos, de ahi la -
necesidad de dar una regla de eleccibn cuando suceda -

una ambiguedad por los métodos 1° y 2°.

ENTRADA DE DATOS PARA LOS POSTERIORES PROGRAMAS

Los datos de entrada se organizardn segfin la si

guiente matriz X:

B X, 2. X
Py | %13 415  *43 Xin
Py | %21 X2 X33 ——m8 X5,
Py | %31 232 %33 X3n
Py | %k *x2 i3 Xyn
J




Donde Pyr Pyreever Py SON individuos; Xl, x2...., Xn
son variables; y xij nos representa la respuesta del indivi-

duo i a la variable j.

Puesto que los programas fueron escritos para el es-
tudio de ecosistemas en biologfa; necesitan que los datos -
xij sean numéricos. Como a su vez estdn en fase de incorpora

+cibén no se dan todavia las restricciones en dimensiones y ca
racteristicas de uso, limit&ndonos a hacer un breve disefo -
de su cometido. Estos programas reciben los siguientes nom -

bres: MINFO, M-DISP y CLUSTER.
II. Programa MINFO

Este programa parte de un conjunto de K individuos,-
y en cada ciclo del programa reduce en uno el nfimero de con-
glomerados existentes en el ciclo anterior. Asi en el primer
ciclo, construye un conglomerado con dos individuos; y por -
tanto la entrada del segundo ciclo constard finicamente de K-1

conglomerados.

Si en el comienzo de un ciclo los conglomerados son-

Al' A2 SeleeNery Am, en el ciclo siguiente calcula los siguien-

tes nGmeros reales, llamando Aij = AiUAj:

A k1 7

ka.E xEl

=1

In

S
n
L
S
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Halla a continuacién el minimo de I y en el

Aij’
siguiente paso, existirén por tanto m-1 conglomerados,
ya que si IAilj1 = min IAij; entonces en el ciclo co -

rriente se forma un conglomerado uniendo Ail y Ajl.

Si el minimo se alcanza para varios pares enton
ces se elige aleatoriamente el par que ha de unirse. El
nGmero de ciclos del programa debe ser K-1; siendo K el
nGimero de individuos; y el nfimero de conglomerados des-

pués del ciclo i es k-i.
III. Programa MDISP

MDISP es un programa de clasificacibn que usa -
un método de dispersibn entre grupos sugerido por Orlo-
ci ( 1967 ). La distancia estandard usada como una medi

da de desemejanza.

Sea un subconjunto de P; e indicamos los indivi

duos de A, por 1,2,....,n, respectivamente; entonces la

A

dispersifn entre grupos de A es:

y nA-l n, ~
x d=3

n, j=1 jl=j+1

1

donde djj? es una medida de la distancia entre los indi

viduos j y j*. La distancia estandard, djj? es definida

como n 2
2.1 - 5 | P51 %%
d JJ = h—-
=t \%, w1
Je
n
donde 2 .z ,x2..
v e | Ji
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Al comienzo del programa, cada individuo es consi

derado como un grupo separado.

Durante cada ciclo, el programa une dos grupos, -
mediante la hipbtesis de que el incremento de la disper -
sién entre grupos, de los dos grupos unidos sea menor que

si se unieran otros dos grupos cualesquiera.

Los pares reunidos pasan a formar un s6lo grupo -
en el nuevo ciclo. El programa continfia uniendo grupos -~
hasta que todos los individuos estén unidos en un solo -
grupo. Al unirse dos grupos, el nuevo grupo formado se le

indica con el menor indice de los dos formados.

IV. Programa CLUSTER

CLUSTER es un programa de clasificacibén que da al
usuario la opcién de o bien emplear un método entre pares
de grupos pesado o no pesado. El usuario también tiene -
una eleccibn entre dos medidas de desemejanza. La distan-
cia estandard ( definida en la seccibn precedente, progra
ma MDISP ), y el coeficiente de correlacibén inter-indivi-
duos. En orden a definir la matriz de correlacibn interin
dividuos, Q, una nueva matriz G, es computada centrando y

estandarizando la matriz de datos X.
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donde n es el nfimero de variables o columnas de la matriz
X

Entonces Q= GT G

donde qjj' = qj'j es el coeficiente de correlacifn entre-
los individuos j y j'; y el superindice T indica la tras-

puesta de la matriz G.

Al comienzo del programa cada individuo es consi-
derado como un grupo separado. Durante cada ciclo de clus
tering, el programa une el par de grupos que son mds simi
lares. Si hay mds de un par que cumplen el criterio ante-
rior, el programa deve elegir uno de estos pares como con
glomerado. El par conglomerado llega a ser un nuevo gru-
po, que se identifica con el m&s pequefio nGmero de identi
ficacién del par. Si la opcibén del par de grupo pesado es
usada, entonces la posicién del nuevo grupo se toma como-
el punto medio de la lfnea que une los dos grupos unidos.
Si el grupo localizado como ra estéd compuesto de na indi-
viduos, entonces la posicibn del grupo ¢ que resulta de -
la unién de los dos grupos a y b es

To+i,

0 o = —

c 2

para el método del par de grupos no pesado, y

o
nara nbrb

c n_+n
a ' b

para el método del par de grupos pesado. El programa con-
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tinGa uniendo grupos hasta que todos los individuos es-

t&n en un grupo .
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