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RESUMEN. El presente trabajo tuvo como objetivo comparar el desempefio de cuatro métodos de aglomeracién
jerarquicos en varias estructuras de datos, para determinar cual método y topologia son mas consistentes al
clasificar un grupo de genotipos de malanga (Xanthosoma spp.) y platanos (Musa spp.) a partir de los rasgos
que los caracterizan. En el primer procedimiento se realizé un estudio de la métrica de Gower para variables
mixtas la cual se combin6é con cuatro métodos de aglomeracion y en el segundo se integraron las variables
cualitativas transformadas a través del analisis de correspondencia multiple con las cuantitativas normalizadas,
en un andlisis de conglomerados usando al igual que en el anterior, cuatro métodos de aglomeracion: Promedio,
Ward, agrupacion de enlace completo y agrupacion de enlace simple combinado a la vez con dos medidas
de distancias (Euclidiana y Manhattan). Las diferentes estructuras fueron evaluadas con el coeficiente de
correlacion cofenética. Para los diferentes andlisis se utilizaron funciones implementadas sobre la base del
lenguaje de programacion R. En esta investigacion se determind que para ambos procedimientos con las
medidas de distancias de Gower y Euclidiana el método de aglomeracion Promedio es el que mantiene una
mejor estabilidad en las estructuras obtenidas.

Palabras clave: conglomerados, aglomeracion jerarquica, bancos de germoplasma, taxonomia numérica.

ABSTRACT. This study aims to compare the performance of four hierarchical clustering methods on several
data structures to determine which method and topology is more consistent in classifying a taro (Xanthosoma
spp.) genotype group and plantains (Musa spp.) from their characteristic traits. In the first method, a study is
carried out on the Gower metric method for mixed variables which is combined with four other agglomeration
methods and the second integrate transformed qualitative variables through multiple correspondence analysis
with standardized quantitative variables, in a clustering analysis using, like the above, four agglomeration
methods: average, Ward or minimum variance, Complete Linkage Agglomerative Clustering and Single Linkage
Agglomerative Clustering combining at the same time with two distance measurements (Euclidean and
Manhattan). Different structures were evaluated with the cophenetic correlation coefficient. For different analysis,
implemented functions were used on the basis of the R programming language. In this research, it was
determined that for both procedures with Gower and Euclidean distance measures, the average agglomeration
method maintains better stability in the structures obtained.

Key words: clustering, hierarchical agglomeration, germplasm banks, numerical taxonomy.

INTRODUCCION

Con el uso de las computadoras, la taxonomia
numérica, definida por Sneath y Sokal (1973) como
laagrupacion de unidades taxondmicas por métodos
numeéricos alcanza un importante crecimiento que ha
permitido el uso de métodos estadisticos
multivariados para la clasificacion de los recursos
genéticos.

Los métodos de clasificacion (agrupamiento de

entidades con similares patrones) y ordenamiento
(descripcion de la relacion espacial entre entidades)
son dos de las mejores técnicas multivariadas
comUnmente usadas en areas tales como la taxonomia
numeérica, analisis genético, cultivos de planta 'y
biotecnologia para describir y analizar conjunto de
datos multivariados. El anélisis de patrones, que esel
uso combinado del analisis de cluster y técnicas de
ordenamiento, brinda una poderosa herramienta para
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examinar grandes conjuntos de datos.

Variables continuas y categoricas son evaluadas en
cada accesion o cultivares de los bancos de
germoplasma, dificultando la elaboracion de escalas
numeéricas que integren variables continuas, nominales
uordinales. Entre las alternativas metodoldgicas para
abordar este problema, esta la combinacion de
técnicas que permiten el anélisis de variables mixtas.

Laseleccion correcta de lacombinacion de multiples
algoritmos de agrupamiento, diferentes
representaciones de los datos y diferentes parametros

MATERIALESY METODOS

Para realizar la investigacion, se usaron datos
procedentes de un estudio de accesiones de malangas
(Xanthosomaspp.) y platanos (Musa spp.) del Banco
de Germoplasma, que se conserva en el Instituto de
Investigaciones de Viandas Tropicales (INIVIT).

La coleccion de malangas (Xanthosoma spp.)
analizadas estuvo conformada por 71 accesiones
donde se evaluaron 20 variables cualitativas
(nominalesy ordinales) y 16 variables cuantitativas
(Miliéan, 2008). La coleccion de platanos (Musa
spp.) incluy6 131 accesiones, con 20 variables
cualitativas (nominales y ordinales) y 7 variables
cuantitativas incluidas en el Sistema de Descriptores
Minimos (IPGRI-INIBAP/CIRAD, 1996). De esta
forma quedaron conformadas dos matrices de datos
por coleccion, una con las variables cualitativas y
otra con las cuantitativas.

Al ser las medidas de distancia sensibles a las
diferencias de escalas o de magnitudes hechas entre
las variables cuantitativas, éstas fueron estandarizadas
(Milligany Cooper, 1988) paralo cual se usd la funcion
data.Normalization (Paquete ‘clusterSim’) con
transformacion por puntuaciones Z (z-score).

Como medidas paraevaluar las diferencias y similitudes
entre objetos se usaron las distancias Euclidiana y
Manhattan de la funcién dist (Paquete “stats”).

Se usaron los métodos de aglomeracién, Promedio
0 UPGMA (unweighted pair-group using
arithmeticAverages) (Sneath y Sokal, 1973), Ward
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que son aplicados a los datos originales, depende en
gran medida de la seleccién del método de validacion
para determinar que estructura es mas consistente.

El presente trabajo tuvo como objetivo comparar el
desempefio de cuatro métodos de aglomeracion
jerarquicos en varias estructuras de datos, para
determinar cual método y topologia son mas
consistentes al clasificar un grupo de genotipos de
malangas (Xanthosoma spp.) Yy platanos (Musa
spp.) a partir de los rasgos que los caracterizan.

(Ward, 1963) o de varianza minima, agrupacion
de enlace completo (Complete linkage clustering)
(Sorensen, 1948) y agrupacion de enlace simple
(Single linkage clustering) (Gower, 1967), con la
funcion hclust (Paquete “stats”).

En el primer procedimiento se realiz6 un estudio de
la métrica de Gower (Gower, 1971) para variables
mixtas implementada en la funcion daisy (Paquete
“cluster”). Alamatriz de distancia se le aplicaron los
cuatro métodos de aglomeracién. En el segundo se
integraron las variables cualitativas transformadas a
través del analisis de correspondencia multiple
(Tenenhaus, 1985) con la funcion MCA (Paquete
“FactoMineR”), para lo cual se tomaron las
dimensiones que acumularon una varianza superior a
uno con las cuantitativas normalizadas en un analisis
de conglomerados con los cuatro métodos de
agrupamiento y las dos medidas de distancia
propuestas en el estudio, posteriormente se
compararon las diferentes estructuras con el
coeficiente de correlacion cofenética (Sokal y Rohlf,
1962), el cual es muy utilizado por los taxonomistas
(Cuadras, 1981) para determinar la calidad de la
clasificacion jerarquica obtenida.

Para procesar la informacion se utiliz6 un lenguaje
de programacion, orientado a objetos denominado
R (R Development Core Team, 2009); el cual es un
conjunto de programas integrados para analisis
estadisticos y gréaficos. R es un software libre, por
lo cual la implementacion de cualquier técnica en
este lenguaje le dard mayor potencialidad e
independencia.
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RESULTADOS Y DISCUSION

Al aplicar lamétrica de Gower para variables mixtas
a la matriz de datos de variables cualitativas y
cuantitativas a las colecciones de malanga
(Xanthosoma spp.) y platanos (Musa spp.) se
obtuvo una matriz de distancia entre las accesiones,
a la cual se le aplic6 los tres métodos de
aglomeracion seleccionados para el estudio. En las
Tablas 1y 2 se observa que en el método UPGMA
o Promedio fue superior el coeficiente de correlacion
cofenética con respecto a los deméas métodos en
las colecciones de malangas y platanos
respectivamente. Esta medida indica el grado de
buena clasificacion (Cuadras, 1981).

En el segundo al integrar las variables cualitativas
transformadas (tomando 31 dimensiones con una
varianza acumulada de 91,175 para malangay 26
con varianza acumulada de 81,11 para platanos) a
traves del analisis de correspondencia multiple con
las cuantitativas normalizadas en un analisis de
conglomerados, los tres métodos de agrupamiento
y las dos medidas de distancias propuestas en el
estudio, se observa un coeficiente de correlacion
cofenética ligeramente superior con la distancia
Euclidiana respecto a Manhattan en los cuatro
métodos de agrupamiento para ambas colecciones
(Tablaly2).

Tabla 1. Coeficiente de correlacion cofenética de los procedimientos |
y Il de la coleccion de malanga (Xanthosoma spp.)

Metodos Malanoga
Frocedimienta | | Procedimiento [l
Euclidean | Manhattan
Ward 4 | 046758 410823 | 4| 0480
Fromedia | 1 0.7488 11 0.993 11 0.841
Simple 2 | 06983 2| 0.991 2| 0932
Completo | 3 | 0.5908 3| 04887 | 3| 0.838

Tabla 2. Coeficiente de correlacion cofenética de los procedimientos |
y Il de la coleccion de platanos (Musa spp.)

Metodos Flatana
Frocedimiento | | Procedimiento |l
Euclidean Manhattan
Ward 4 | 0.786 41 0.814 41 0403
Promedio | 1| 0.886 11 0.9591 1 0873
Simple 3| 0.843 2| 0.879 2| 0.961
Completo | 2 | 0.B68 3| 04972 3| 0.793

Teniendo en cuenta los resultados obtenidos podemos
afirmar que para ambos procedimientos con las
medidas de distancias de Gower y euclidiana el
método de aglomeracion UPGMA es el que mantiene
una mejor estabilidad en las estructuras obtenidas,
lo cual constituye una herramienta fundamental para
el anélisis morfoldgicoy la correcta identificacion de
los materiales utilizados en este estudio ya que permite
determinar topologias consistentes.

Dentro de las ventajas de usar estas técnicas
multivariadas esta la posibilidad de convertir datos
cualitativos en cuantitativos lo que permite a los
métodos numéricos una mayor capacidad de

resolucion en la separacion de taxones (Alfaro, 2000).

Estas mezcla de analisis es aplicada por primera vez
para la clasificacion taxondmica de las colecciones
cubanas de germoplasma de platanos y malangas.

En este estudio nunca se tuvo en cuenta las relaciones
evolutivas entre los caracteres descritos, y se le
asigno igual importancia a cada uno de ellos, o sea,
las clasificaciones establecidas no son filogenéticas.

Los autores concuerdan en que no existe un método
de agrupamiento que sea capaz de encontrar todos
los tipos de conglomerados posibles en cualquier
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conjunto de datos (Jain, 1999).
Kleimberg (2002) demuestra la imposibilidad de
disefiar un algoritmo de agrupamiento perfecto, y

CONCLUSIONES

Los andlisis de conglomerados jerarquicos dan la
posibilidad de utilizar distintos tipos de medidas para
estimar la distancia existente entre los casos, la
posibilidad de transformar la métrica original de las
variablesy de seleccionar de entre una gran variedad
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