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RESUMEN

Establecer el número de grupos bajo los métodos de agrupamiento es funda-
mental para muchas áreas de estadística aplicada, ciencias sociales y aprendizaje
automático, entre otros. Motivado por un problema que surge de cómo de�nir o
asignar una carga factorial para cada variable latente, a partir del análisis facto-
rial con�rmatorio, consideramos un nuevo enfoque de clúster de Condorcet con el
número de grupos �jo. En particular, de�nimos una nueva función de costo a mini-
mizar para encontrar la asignación de clúster óptima, �jando el número de grupos.
El método propuesto es un válido competidor del método K-means en términos de
la solución óptima.

Palabras Claves:K-means, Condorcet clustering, datos categóricos, ciencias so-
ciales
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ABSTRACT

Setting the number of groups under clustering methods is fundamental to many
areas of applied statistics, social science and machine learning, amongst others.
Motivated by a problem coming from how to de�ne or assign a factor loading
for each latent variable from con�rmatory factorial analysis, we consider a new
approach of Condorcet cluster with number of groups �xed. In particular, we de�ne
new cost function to minimize, to �nd the optimal cluster assignment, �xing the
number of groups. The proposed method is a valid competitor to the K-means
method in terms of the optimal solution.

Key Words:K-means, Condorcet clustering, categorical data, social science
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Capítulo 1

Introducción

Una de las técnicas más utilizadas en el campo de la estadística, como también

en las ciencias sociales y aprendizaje automático, son los métodos de agrupación;

los cuales tienen por objetivo sintetizar y resumir grandes cantidades de datos.

Sin embargo, el problema de la agrupación es la división de una población en gru-

pos (�población�: conjunto de elementos descritos por m atributos). El objetivo es

construir una partición en la que los elementos de un clúster sean similares y los

elementos de diferentes clústers sean distintos entre sí. No obstante, usualmente

no es posible de�nir qué signi�ca ser similar al igual que existe gran di�cultad en

la comparación de un resultado de agrupamiento con otro, produciendo un juicio

generalmente subjetivo y dependiente de la aplicación. Existen diversas formas de

de�nir una medida de adecuación para una partición determinada, de modo que

la medida pueda servir al menos como función objetiva a optimizar en todas las

particiones posibles (los algoritmos de agrupamiento se basan en hallar la partición

que optimiza dicha función objetiva).

Marcotorchino y Pierre Michaud (1978,1985,1989) fueron los primeros en ini-

ciar y desarrollar la teoría del análisis relacional, introduciendo el problema de

13
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agregación de relaciones para resolver el problema de la votación (paradoja de

Condorcet) y relacionarlo con el problema de similitud. Sus trabajos se basaron

en investigaciones previas realizadas por Borda (1784) y Condorcet (1785).

Muchos autores consideraron imperfecto el trabajo de Condorcet, mientras que

otros autores lo ignoraron. Pierre Michaud y Marcotorchino a�rmaron que la solu-

ción propuesta por Condorcet fue malinterpretada. Sin embargo, con�rmaron que

la solución estaba incompleta. Estos autores, fueron los primeros en usar el álgebra

pura en el sistema de votos (relación de orden y equivalencia), con el �n de resolver

el problema de la paradoja o efecto de la votación, propusieron maximizar la fun-

ción V(Y), correspondiente al número de votos que apoyan una opinión colectiva

bajo restricciones.

Sea N = {v1, ..., vn} el conjunto de n votantes y X = {x1, ..., xm} el conjunto de

m alternativas a elegir. Se de�ne la matriz Cn×n como matriz de Condorcet, con

elementos cxixj correspondientes al número de votantes que pre�ere xi por sobre

xj o xi � xj. Se de�ne también una matriz Yn×n como la matriz de opiniones

colectiva, que de�ne las restricciones para la maximización del modelo. El modelo

asociado a la regla de la mayoria global se de�ne por:

MaxV (Y ) =
∑
xi 6=xj

(cxixjyxixj + c̄xixj ȳxixj),

yxixj ∈ {0, 1},

yxixj + yxjxi = 1,

0 ≤ yxixj + yxjxk − yxixk ≤ 1,

Universidad del Bío-Bío. Sistema de Bibliotecas - Chile



Introducción 15

donde C es la matriz de Condorcet e Y es la matriz de opiniones colectiva.

La segunda restricción representa la anti-simetría y la totalidad, mientras que la

tercera restricción, presenta la transitividad.

En este trabajo estamos interesados en maximizar una nueva función de costo

Vα(Y ), �jando el número de grupos α. Luego dar su algoritmo heuristico. Final-

mente, comparar los resultados de ambos métodos K-means y α-Condorcet sobre

algunos valores �jos de α.

Universidad del Bío-Bío. Sistema de Bibliotecas - Chile
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Capítulo 2

Objetivos

2.1. Objetivo General

Fijar el número de grupos en el método de Condorcet, con el �n de entregar su

algoritmo y comparar los resultados de ambos métodos (K-means y α-Condorcet)

para algunos valores �jos de α.

2.2. Objetivos Especí�cos

1. Extender el método de clasi�cación y agregación de datos Denominado Regla

de Condorcet.

2. De�nir una nueva función de costo �jando el número de grupos.

3. Comparar el método de K-means con el método α-Condorcet.

17
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18 Hipótesis

2.3. Hipótesis

1. Probar que la calidad de ajuste de α-Condorcet da mejores resultados que

el método K-means.
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Capítulo 3

Metodología

Según los objetivos de este trabajo, se propone estudiar el método de Condorcet

como método de agrupamiento alternativo al de K-means.

3.1. Método de Condorcet

El Método de Condorcet es un sistema de votación (o preferencia) para elegir a

una persona entre un grupo de candidatos. Este sistema de voto que siempre elige

el ganador de Condorcet, es decir, el candidato al que los votantes pre�eren ante

el resto de ellos, cuando se les compara de uno en uno (comparaciones por pares).

El mismo sistema satisface el criterio de Condorcet. Este criterio determina que el

candidato comparado con el resto, es el preferido por el mayor número de votantes.

En la teoría de elección social, el método de Borda [4], fue el primer sistema

de votación alternativo a la regla de la mayoría simple , que consiste en que cada

votante le asigna un puntaje distinto a cada una de las alternativas, siendo el can-

19
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20 Método de Condorcet

didato ganador el que obtiene mayor cantidad de puntos.

Condorcet criticó la regla de Borda que dice que se puede elegir un candidato ga-

nador sin que sea elegido por los votantes cómo una primera alternativa y propone

a su vez, la regla de comparación por pares [5]. Más tarde, descubrió la llamada

paradoja de la votación, denominada �efecto de Condorcet� [25], consiste en la apa-

rición de ciclos en la estructura de preferencias, es decir, las preferencias sociales

sobre un conjunto de alternativas pueden quedar no bien de�nidas.

3.1.1. Efecto Condorcet

Si la mayoría pre�ere colectivamente a x antes que a y (x � y), y si la ma-

yoría escoge a y antes de z (y � z); entonces la mayoría de los jueces pre�eren

colectivamente a z antes que x (z � x). Luego, se espera que la transitividad sea

x � z. Sin embargo, estamos bajo el efecto Condorcet

x � y � z � x.

Para solucionar este problema, se propuso una regla que permite deducir una

clasi�cación por preferencia con o sin la presencia de estos ciclos (efecto de Con-

dorcet). P. Michaud la llamó regla de agregación a la mayoría global bajo las

restricciones de Condorcet [22].

3.1.2. Regla de agregación a la mayoría global

Michaud y Marcotorchino [22],[20], fueron los primeros en usar el álgebra pura

en el sistema de voto (relación de orden y equivalencia), con el �n de resolver el
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Metodología 21

problema de la paradoja o efecto de la votación. Proponen maximizar la función

V(Y), correspondiente al número de votos que apoyan una opinión colectiva bajo

restricciones. Sea N = {v1, ..., vn} el conjunto de n votantes y X = {x1, ..., xm}

el conjunto de m alternativas a elegir. Se de�ne la matriz Cn×n como matriz de

Condorcet, con los elementos cxixj correspondientes al número de votantes que

pre�ere xi por sobre xj o xi � xj. Se de�ne también una matriz Yn×n como la

matriz de opiniones colectiva, se establece las restricciones para la maximización

del modelo. El modelo asociado a la regla de la mayoria global se de�ne por:

MaxV (Y ) =
∑
xi 6=xj

(cxixjyxixj + c̄xixj ȳxixj),

yxixj ∈ {0, 1},

yxixj + yxjxi = 1,

0 ≤ yxixj + yxjxk − yxixk ≤ 1,

donde C es la matriz de Condorcet e Y es la matriz de opiniones colectiva. La

segunda restricción representa la anti-simetría y totalidad, mientras que la tercera

restricción, presenta la transitividad.

En un voto, cuando no se presenta el problema de la simetria y no transitividad,

la regla de Condorcet garantiza un solo ganador. Si, al menos uno de los dos

problemas citados está presente, existe más de un ganador. Por ejemplo, si se

presenta la simetría (yxixj = yxjxi). Entonces, es posible obtener dos soluciones

o más. Para dar una solución a este problema de empate, donde el número de

votos apoyando una opinión (¾xi es preferido sobre xj?) sea igual al número de

votos rechazando esta opinión, Michaud y Marcotorchino propusieron el siguiente

Universidad del Bío-Bío. Sistema de Bibliotecas - Chile



22 Método de Condorcet

modelo:

MaxV (Y ) =
∑
xi 6=xj

(cxixjyxixj + c̄xixj ȳxixj),

yxixj ∈ {0, 1},

yxixj + yxjxi ≤ 1,

0 ≤ yxixj + yxjxk − yxixk ≤ 1.

Sin embargo, el problema de la no existencia de una solución sigue presente

bajo la no transitividad.

3.1.3. Ejemplo de aplicación del método

Sea m=4 candidatos (c1, c2, c3, c4) y n=5 votantes (v1, v2, v3, v4, v5). Cada vo-

tante opinó o realizó una clasi�cación de preferencia.

En forma matricial y según el orden de preferencias, se presenta la tabla que

identi�ca la clasi�cación de los candidatos por los votantes.

Cuadro 3.1: Orden de preferencias

C v1 v2 v3 v4 v5
c1 1 4 2 1 3
c2 3 2 4 2 2
c3 4 1 3 3 1
c4 2 3 1 4 4

Orden de preferencia en forma matricial:

Universidad del Bío-Bío. Sistema de Bibliotecas - Chile



Metodología 23



1 4 2 1 3

3 2 4 2 2

4 1 3 3 1

2 3 1 4 4


.

A continuación, la matriz de comparaciones por pares (Condorcet) está dada

por:

C =



0 2 2 2

3 0 2 2

3 3 0 2

3 3 3 0


.

Note que, por asunto de conveniencia, no se considera la diagonal. Ahora, se busca

la matriz de las opiniones colectivas Y dado por:

Universidad del Bío-Bío. Sistema de Bibliotecas - Chile



24 Método de Condorcet

yij =


1 , si ci gana a cj

0 , si ci pierde con cj.

Entonces la matriz Y es:

Y =



0 0 0 0

1 0 0 0

1 1 0 0

1 1 1 0


.

Una vez obtenida la matriz, se obtienen puntajes asociados a cada candidato según

preferencias de votación por parte de ellos. Ésta se calcula sumando las �las de la

matriz Y obteniendo:

Y =



0

1

2

3


.

En conclusión, el ganador por la regla de Condorcet es el candidato (c4).
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Metodología 25

3.2. Métodos de agrupamiento

Las técnicas de agrupación de clústers son un tipo de algoritmos de aprendizaje

automático no supervisados. Estas técnicas no requieren entrenamiento de datos

y forman grupos separados al reunir juntos en un grupo a observaciones similares.

Para un conjunto de datos dado, el objetivo del análisis de conglomerados es de�-

nir un conjunto de conglomerados y asignar a cada uno de ellos las observaciones

que, según alguna distancia o medida de similitud, están cerca entre sí, mientras

que las observaciones entre los grupos están separados unos de otros. La biblio-

grafía sobre análisis de conglomerados es muy extenso, algunos libros útiles son

los siguientes: [1], [7], [10], [11], [13], [14] y [15]. Los racimos pueden considerarse

nítidos o difusos. En el agrupamiento difuso, una observación puede pertenecer

a más de un conglomerado con una probabilidad dada, mientras que al agrupar

nítidamente, una observación pertenece a uno y solo a un grupo. Los algoritmos de

agrupamiento pueden clasi�carse en dos categorías: particionamiento y algoritmos

jerárquicos.

3.2.1. Algoritmos jerárquicos:

Hay dos opciones de agrupamiento jerárquico, de arriba a abajo (divisivo) en el

que comenzamos con todas las observaciones en un solo grupo. En el paso siguiente

el clúster se divide en dos. Luego, los grupos se dividen continuamente hasta que

hay tantos grupos como observaciones. Alternativamente, comenzamos con una

observación por grupo y los grupos se fusionan hasta que todas las observaciones

formen un solo grupo (agrupamiento aglomerativo). La agrupación jerárquica tie-

ne la ventaja que, se puede aplicar el dendrograma, es fácil identi�car el número
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26 Métodos de agrupamiento

de clústers. Alternativamente, el criterio de varianza para seleccionar grupos [27].

sugirió este procedimiento, donde un par de clústers se fusionan en cada paso mi-

nimizando la varianza total dentro del conglomerado (son posibles otras funciones

objetivo). Desafortunadamente, la agrupación jerárquica puede verse muy afectada

por valores atípicos y también puede llevar mucho tiempo para grandes conjuntos

de datos.

3.2.2. Agrupación particional:

En este método de agrupamiento, las observaciones se dividen en k grupos,

donde el número de clústers, k, lo de�ne el usuario.

K-means

k-Means [9],[19], es una de las técnicas de agrupación más populares, es rápida

y fácil de implementar. Una vez de�nido el número de conglomerados k, este mé-

todo elige al azar k observaciones del conjunto de datos y los utiliza como media

inicial. El algoritmo no garantiza convergencia al óptimo global y como suele ser

un algoritmo rápido, es común ejecutarlo varias veces con diferentes condiciones

de inicio. Este método puede verse muy afectado por valores atípicos. Se logra un

método más robusto reemplazando las medias con medianas.

Spectral clustering

Esta técnica de agrupamiento se basa en la teoría de grafos [8], este enfoque se

utiliza para identi�car comunidades de nodos en un grá�co basado en los bordes

que la conectan. Como método de aprendizaje automático, la agrupación espectral
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Metodología 27

se popularizó en [26],[24]. La agrupación espectral se basa en los valores propios

y vectores propios de la matriz laplaciana derivada de una matriz de similitud

utilizada para realizar una reducción de dimensión. Entonces, un algoritmo de

agrupamiento clásico, como k-means, se aplica en menos dimensiones.

DBSCAN

Este algoritmo de agrupación fue propuesto en [6]. Es un algoritmo basado en

la densidad: las observaciones se agrupan según lo cerca que están el uno de otros.

Es decir, un punto pertenecerá a un clúster si está cerca de muchos puntos de ese

grupo.

Este enfoque de agrupación requiere la especi�cación de dos parámetros: deter-

minar el radio dentro del cual los puntos deben estar en un grupo; el segundo es-

peci�ca el número mínimo de puntos necesarios para formar un racimo. DBSCAN,

es uno de los algoritmos de agrupación en clúster más utilizados. Es resistente a la

presencia de valores atípicos (por lo tanto, se puede utilizar para la detección de

valores atípicos). También tiene la ventaja que no requiere especi�car el número

de clústers. de antemano y funciona bien con formas arbitrarias de grupos. Por

otra parte, es sensible a las especi�caciones de los parámetros.

3.3. K-means

El algoritmo k-means es uno de los algoritmos de agrupamiento más utiliza-

dos diseñado para agrupar datos numéricos, donde cada agrupamiento contiene un

centro llamado centroide. El objetivo de este algoritmo es encontrar K centros de

clústers cuya suma de los cuadrados de las distancias de los puntos al centro más
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cercano sea mínima[9], [19].

El término �k-means� fue utilizado por primera vez por James MacQueen [19],

aunque la idea se remonta a Hugo Steinhaus en 1957. El algoritmo estándar fue

propuesto por primera vez por Stuart Lloyd en 1957 como una técnica para mo-

dulación por impulsos codi�cados, aunque no se publicó fuera de los laboratorios

Bell [18] .En [12] proporcionan una historia detallada de K-means junto con des-

cripciones de varias variaciones.

3.3.1. De�nición

Sea O un conjunto de n objetos, D = {x1, x2, ....., xn} el conjunto de vectores

en Rm de características de los objetos. K-means construye una partición de las

observaciones en k conjuntos (k ≤ n) a �n de minimizar la suma de los cuadrados

dentro de cada grupo (inercia intra-clases). Si S1, S2, ..., Sk son k grupos disjuntos

de O de�nimos el centroide del grupo i como:

µ(Si) =
1

|Si|
∑
j∈Si

xj. (3.1)

Lo que se quiere es minimizar la suma de los cuadrados dentro de cada grupo

(inercia intra-clases). Es decir,

minS =
k∑
i=1

∑
xj∈Si

||xj − µi||2, (3.2)

donde µi es el centro de gravedad de la nube del clúster Si.
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3.3.2. Algoritmo

El procedimiento estándar de k-means se resume a continuación:

1. Inicializar la matriz de centroides. M = [µ(S1), µ(S2), ..., µ(Sk)].

2. Asignar a cada objeto de O el grupo más cercano Si con respecto a una

métrica d de Rm, es decir para j = 1, ..., n.

oj ∈ Sl, si d(xj, µ(Sl)) ≤ d(xj, µ(Si))

∀i = 1, ..., k.

3. Calcular la nueva matriz de centroides aplicando (2) a la nueva partición.

4. Repetir los pasos 2 y 3 hasta que no haya ningún cambio en cada grupo.

Algunas propiedades y variantes del algoritmo k-means se discuten en [28], [10].

3.4. Análisis relacional

La teoría de análisis relacional fue propuesta y desarrollada por Marcotorchino

y Pierre Michaud. introdujeron la agregación de relaciones para resolver el proble-

ma de la votación (la paradoja de Condorcet) y lo relacionaron con el problema

de la similitud. Sus investigaciones se basaron en trabajos anteriores de Borda [4]

y Condorcet[5].

El análisis relacional se de�ne como un problema de optimización bajo res-

tricciones lineales del criterio de Condorcet. La representación matemática es la

siguente [2], [17].
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3.4.1. Metodología de agrupamiento de análisis relacional

Para agrupar un conjunto de datos P compuesto por n observaciones (O1, O2, ...., On)

descrito por m variables (V 1, V 2, ...., V m), primero comenzamos transformando ca-

da columna V k en una matriz relacional Ck con término general ckii′ de�nida por:

ckii′ =


1 si Oi y Oi′ tienen la misma modalidad de la variable V k,

0 En otro caso.

Este término representa la similitud entre las observaciones Oi y Oi′ con respec-

to a la variable V k. Una vez construidas todas las m matrices Ck, construimos una

matriz de relacional global C llamada �matriz de Condorcet� de término general cii′

que representa la similitud global de Oi y Oi′ , con respecto al conjunto completo de

las m variables: cii′ =
∑m

k=1C
k
ii′ . Esta similitud global tiene la llamada �propiedad

de similitud máxima� de�nida por: cii′ ≤Mii′ ∀Oi, Oi′ ,dondeMii′ = Min(cii, ci′i′)

es la máxima similitud posible entre las dos observaciones Oi y Oi′ .

Usando la similitud global cii′ y la máxima similitud posible Mii′ entre Oi y

Oi′ , los autores, Marcotorchino y Pierre Michaud [23] de�nen su disimilitud como:

c̄ii′ =Mii′ − cii′ . (3.3)

Dos observaciones estarán, a priori, en el mismo grupo de la partición �nal

esperada si su similitud es mayor que su disimilitud, es decir, cii′ ≥ c̄ii′ . La partición

�nal requerida estará representada por una matriz X cuadrada y binaria de N x
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N con término general xii′ de�nido como:

xii′ =


1 si Oi y Oi′ están en el mismo grupo de la partición �nal,

0 En otro caso.

Esta partición se obtendrá maximizando el criterio C(X) de Condorcet de�nido

a continuación:

C(X) =
n∑
i=1

n∑
i′=1

(cii′xii′ + c̄ii′x̄ii′), (3.4)

donde,

x̄ii′ = 1− xii′ . (3.5)

Usando las expresiones (3.3) y (3.5), el criterio C(X) se puede reescribir como:

C(X) =
n∑
i=1

n∑
i′=1

(2cii′ −Mii′)xii′ +
n∑
i=1

n∑
i′=1

c̄ii′ . (3.6)

Como el segundo miembro de la suma de la expresión (3.6) es una constante,

deducimos que maximizar el criterio de Condorcet es equivalente a maximizar la

siguiente función:

C ′(X) =
n∑
i=1

n∑
i′=1

(cii′ −
Mii′

2
)xii′ . (3.7)

La función de costo del criterio C ′(X) será positiva cuando la similitud cii′ entre
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dos observaciones Oi y Oi′ es mayor o igual a la mitad de su similitud máxima

posible. Esta condición es a veces muy difícil de alcanzar, especialmente cuando

el número de variables (o descriptores) es muy alto en comparación con el número

de observaciones, es decir, m>n.

Como el objetivo de la tarea de agrupamiento es resumir la cantidad de datos en

estructuras más simples, para evitar este problema, una solución consiste en relajar

la función de costo relacionada con el criterio de agrupamiento. Para alcanzar ese

objetivo es su�ciente reemplazar el coe�ciente 1
2
deMii′ por un parámetro α tal

que 0 < α < 1
2
. La nueva formulación del criterio C ′(X) será entonces:

C ′(X) =
n∑
i=1

n∑
i′=1

(cii′ − αMii′)xii′ . (3.8)

Por tanto, la formulación matemática del problema de agrupamiento del aná-

lisis relacional es:

máx
X
C ′(X),

bajo las restricciones:



xii′ ∈ {0, 1} ∀(Oi,Oi′) ∈ P2, (binaria)

xii = 1 ∀Oi ∈ P , (re�exividad)

xii′ − xi′i = 0 ∀(Oi,Oi′) ∈ P2, (simetria)

xii′ − xi′i′′ − xii′′ 6 1 ∀(Oi,Oi′ ,Oi′′) ∈ P3, (transitividad)
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3.4.2. La heurística del análisis relacional

La solución exacta del problema anterior se puede obtener mediante técnicas

de programación lineal. Cuando la población estudiada es relativamente pequeña.

Pero, en la práctica, el conjunto de datos puede exceder cientos de miles o millo-

nes de observaciones. Esta situación lleva a utilizar una heurística, para obtener

la mejor solución más cercana a la solución exacta, en un tiempo razonable de

proceso. A continuación, damos la descripción de la heurística que fue utilizada

por el análisis relacional [3], [16], [17].

Fase 1.

Este paso consiste en inicializar el proceso de agrupación construyendo una primera

partición. Para construir esta primera partición, construimos progresivamente sus

clústers según las operaciones descritas:

1. Inicialización: tomamos aleatoriamente una primera observación que consti-

tuye el primer grupo de la partición desconocida.

2. Tomamos una observación Oi perteneciente P y calcular su enlace Liv, con

todas las agrupaciones existentes V.

Liv =
∑
i′∈V

Lii′ ,

donde el enlace Lii′ entre Oi y Oi′ :

Lii′ = Cii′ − αMii′ .
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Esta observación se asigna al grupo que tiene el mayor vínculo estrictamente

positivo. Si todos los enlaces son negativos, creamos un nuevo clúster para

incluir esta nueva observación.

3. Repita este proceso hasta que todas las observaciones de la población P

hayan sido asignadas a un grupo.

Fase 2.

Al �nal del primer paso, obtenemos una partición con varios clústers.

1. Fusionando dos clústers: Tomamos, ahora, los grupos uno tras otro y calcu-

lamos el enlace LVV ′ de cada clúster V con todos los demás V ′.

LVV ′ = AVV ′ − αMVV ′ ,

donde los acuerdos AVV ′ entre dos clúster es:

AVV ′ =
∑
i∈V

∑
i′∈V ′

cii′ ,

y los desacuerdos ĀVV ′ entre dos clúster es:

ĀVV ′ =
∑
i∈V

∑
i′∈V ′

c̄ii′ ,

y la máxima similitud posibleMVV ′ entre dos clúster es:

MVV ′ =
∑
i∈V

∑
i′∈V ′

Mii′ .
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Luego, fusionaremos los clúster que tengan el mejor vínculo (valor positivo

estricto más alto). Esto debe llevarse a cabo siempre que exista la posibilidad

de mejorar el criterio C ′(X).

2. Transferir una observación de un clúster a otro. Ahora, tomamos las observa-

ciones de cada grupo y calculamos el enlace Liv (Fase 1) de cada observación

Oi con los otros grupos V . Si una observación tiene un mejor vínculo con

otro grupo que el suyo, entonces esta observación se trans�ere a este nuevo

grupo. Esto se llevará a cabo siempre que se mejore el criterio C ′(X).

Cuando no es posible la transferencia de una observación, volvemos al paso

de fusión para ver si es posible mejorar el criterio de Condorcet fusionando otros

clústers. Estos cuatro pasos se aplicarán, hasta que no se produzcan más mejoras

del criterio.

3.4.3. Ejemplo de aplicación del método

Ejemplo de [17]. Supongamos que la población estudiada P está compuesta por

siete observaciones (O1, O2, ..., O7) que tienen tres variables cualitativas V1, V2, V3.

El conjunto de datos se presenta en la tabla 3.2.

Después de la transformación de las tres variables cualitativas en su matriz

relacional que representa la matriz de Condorcet C. Representado en la tabla 3.3.
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Cuadro 3.2: Datos del ejemplo

V1 V2 V3
O1 1 1 1
O2 1 1 1
O3 1 2 2
O4 2 2 2
O5 2 2 2
O6 3 2 3
O7 3 3 3

Cuadro 3.3: Matriz de Condorcet

O1 O2 O3 O4 O5 O6 O7

O1 3 3 1 0 0 0 0
O2 3 3 1 0 0 0 0
O3 1 1 3 2 2 1 0
O4 0 0 2 3 3 1 0
O5 0 0 2 3 3 1 0
O6 0 0 1 1 1 3 2
O7 0 0 0 0 0 2 3

Como el número de variables medidas en esta población es igual a tres, también

se representa la �máxima similitud posible� que puede ocurrir entre dos observa-

ciones Oi y Oi′ . Entonces podemos deducir que la diferencia global entre esas

observaciones es c̄ii′ = 3 − cii′ . La matriz cuadrada binaria X, que representa la

partición �nal obtenida de la población P tiene el siguiente término general:

xii′ =


1 si cii′ ≥ c̄ii′ ,

0 En otro caso.

Finalmente, se alcanza el óptimo con la siguente partición X.
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Cuadro 3.4: Partición �nal

O1 O2 O3 O4 O5 O6 O7

O1 1 1 0 0 0 0 0
O2 1 1 0 0 0 0 0
O3 0 0 1 1 1 0 0
O4 0 0 1 1 1 0 0
O5 0 0 1 1 1 0 0
O6 0 0 0 0 0 1 1
O7 0 0 0 0 0 1 1

El valor de criterio de Condorcet correspondiente es: C = 131, donde los grupos

son:

Grupo 1 : O1, O2

Grupo 2 : O3, O4, O5

Grupo 3 : O6, O7.

3.4.4. Algoritmo de k-means basado en análisis relacional

Lazhar Labiod [16] propuso un enfoque de análisis relacional para el algoritmo

k-means, presentando la siguiente inercia entre clases:

IY =
1

2

N∑
i=1

∑
i′=1

||xi − xi′||2
yii′

yi
. (3.9)

Las características relacionales son ykii′ =
∑

k χikχi′k, donde χik y χi′k son varia-

bles dummy de la matriz particionada. El término xi representa el i-ésimo vector

del conjunto de datos X, y k es una característica en particular.
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En lugar de la distancia euclidiana utilizada en el algoritmo clásico de k-means,

esta formulación permite usar otra distancia o similitud / disimilitud o cualquier

otra función que se observe Dii′ . Entonces, reemplazando la distancia euclidiana

al cuadrado entre dos observaciones (i, i′) por Dii′ . El problema de agrupamiento

tiene la siguiente forma relacional:

mı́n
y
Iw(y), (3.10)

donde

Iw(Y ) =
1

2

N∑
i=1

N∑
i′=1

Dii′
yii′

yi.
, (3.11)

sujeto a:


Y Matriz de relación de equilavencia de IxI

∑N
i=1

∑N
i=1

yii′
yi.y.i′

= K.

(3.12)

Para gestionar diferentes tipos de datos, existe una formulación relacional ge-

neral del algoritmo k-means propuesto por los mismos autores utilizando diferentes

criterios para cada tipo de datos. El enfoque de agrupamiento uni�cado se ilustra

a continuación:

mı́n
Y

1

2

N∑
i=1

N∑
i′=1

Kii′
yii′

yio
,

bajo las restricciones anteriores(3.12),
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donde K es la matriz de a�nidad, que podría ser una matriz de distancia, de

similitud o de diferencias. Esta matriz se de�ne de la siguiente manera:

Kii′ =



Dii′ ∈ R+ (Distancia) → tipo 1;

Sii′ ∈ R+ Similitud → tipo 1;

Dii′ − Sii′ ∈ R (Distancia-Similitud) → tipo 2;

Sii′ −Dii′ ∈ R (Similitud-Distancia) → tipo 2.

Entonces, hay dos tipos de criterios:

1. Tipo 1 (criterio con coste positivo o cero): Este criterio se basa en la distancia

o similitud. El costo del criterio es siempre positivo o cero.

2. Tipo 2 (criterio con costo real): El criterio del costo real se re�ere a los enfo-

ques que utilizan simultáneamente una distancia y una medida de similitud.

Según el per�l de cada muestra, el coste de este criterio puede ser positivo e

incluso negativo. Estos criterios tienen el costo de Condorcet.
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Capítulo 4

Resultados

En el capítulo se propone una versión mejorada del método de Condorcet.

Este nuevo método propone introducir un parámetro α que permita controlar el

número de grupos. Luego, se plantea un algoritmo heurístico, para obtener la mejor

solución más cercana a la solución exacta, en un tiempo razonable de proceso.

Se ha realizado un estudio de desempeño integral para evaluar nuestro método.

En esta sección, describimos los experimentos y sus resultados. Ejecutamos nues-

tro algoritmo en el conjunto de datos Felinos obtenidos en [21] y datos simulados

en R-project para probar el rendimiento de nuestro algoritmo frente a K-means.

A continuación, presentamos el primer resultado importante.

4.1. Función de costo

Se de�ne una nueva función de costo, agregando un nuevo parámetro α que

controla el número de clústers.

41
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De�nición 1.

Sean Sk, k = 1, · · · , α, α agrupaciones. Entonces, se de�ne una nueva función de

costo por,

g(S;α) =
α∑
k=1

∑
i,j

(
cijSikSjk + cij(SikSjk + SikSjk)

)
,

donde S = (Sik)m×α con Sik = 1{xi∈Sk}.

El modelo que se presenta a continuación permite agrupar los objetos por

semejanza, �jando a priori el número exacto de los grupos. Entonces, se obtiene la

partición requerida resolviendo el sistema (4.1).

P ′



máx g(S1, · · · , Sα;α)

Sik ∈ {0, 1},
m∑
i=1

Sik ≥ 1, k = 1, · · · , α
α∑
k=1

Sik = 1.

(4.1)

Usando los resultados de Michaud y Marcotorchino [22],[20], tenemos los si-

guientes resultados:

Teorema 1. Sea P = {x1, · · · , xm} el conjunto las observaciones. Entonces,

existe al menos una partición de P (P = ∪αk=1Sk con Si ∩ Sj = ∅, ∀α ≤ m), que

maximize P ′.

Teorema 2. Se supone que el problema en estudio no presenta el efecto de Con-

dorcet. Entonces, existe una única partición de P que maximize P ′.
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4.2. Inercia intra-clases

Ahora, nos enfocamos en la inercia intra-clases o suma de cuadrados dentro

de los grupos. Sea (Sk)k={1,··· ,α} una partición del conjunto de las observaciones

S. Luego, constuimos una nube de puntos, denotado N(S), tal que N(S) ∈ R
n

donde cada dimensión correponde a una categoría de la variable vj, j = 1, · · · , n.

Se de�ne N(S) = {(Ai, µi) : i ∈ S} como una nube de puntos de masa, donde Ai

es la coordenada de la observación xi y µi su masa correspondiente. En general, la

suma de los cuadrados dentro de los grupos está dada por:

Iw =
α∑
k

∑
i∈Sk

µi||Ai −Gk||2, (4.2)

donde Gk es el centro de gravedad de la nube del clúster Sk.

La nueva expresión relacional de la inercia intra-clases, con número de clústers

α �jo, es dada por:

Iw =
1

M

(
p−

m∑
i=1

m∑
j=1

ĉij

α∑
k=1

SikSjk
|Sk|

)
, (4.3)

donde |Sk| es la cardinalidad de Sk.

4.3. Algoritmo propuesto

El algoritmo propuesto similar al dado por [17]. Se encontraron algunas desven-

tajas al tomar un elemento al azar, este puede quedar mal clasi�cado, por ejemplo.

Además, computacionalmente es muy costoso al ser un algoritmo heurístico.
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El algoritmo de agrupación de α-Condorcet se ilustra mediante algunos pasos.

Dada una base de datos D de n puntos en R
n y la partición S1, · · · , Sn tal que

Sk = {xk}, k = 1, · · · , n.

De manera similar al algoritmo dado por [17], calculamos el siguiente paso.

1. Al principio, se considera que cada observación forma un nuevo grupo. Enton-

ces decimos que la colección de todas las observaciones forman una partición

de S, y escribimos ∪mi=1 = S.

2. Seleccionamos la observación con mayor vínculo con otros clúster , teniendo

en cuenta que el enlace de cualquier grupo se de�ne como:

LSkSk′
=
∑
j∈Sk′

∑
i∈Sk

(2Cij −M).

Los clústers se fusionarán cuando el valor de su enlace sea el más alto.

En este paso se modi�ca el algoritmo y see de�ne el vínculo entre los grupos

como:

LSkSk′
=
∑
j∈Sk′

∑
i∈Sk

Cij,

donde Cij, es la matriz de Condorcet.
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Al de�nir el enlace de esta forma, tiene la misma estructura que el enla-

ce de�nido por [17]. Debido a que M es constante, se de�ne el enlace de esta

manera para trabajar con enlace entre grupos positivos. Por la estructura

del algoritmo, pero se puede trabajar con el enlace de�nido por [17].

a) Buscamos la posición del mayor enlace entre todos los grupos (puede

ser por �la o columna). En este caso, se toma la columna. Lo denotamos

como Sk.

b) Se de�ne a = LSkSk′
como el mayor enlace de la �la en la posición Sk.

Luego, se elimina el valor de a y se de�ne b = LSk′′Sk′
con el mayor

enlace de la columna en la posición Sk′ . Por otro lado, se de�ne otro

elemento �di� como la frecuencia del elemento a.

c) Agregamos unas condiciones:

1) Si a>b : Como �a� alcanza el máximo enlace entre los objetos Sk

y Sk′ . Luego, se elimina el valor del enlace en la posición (Sk, Sk′).

Ahora se observan los elementos que se encuentran en la posición

Sk′ . Se sabe que el objeto con el máximo enlace se encuentra en la

posición Sk′′ cuyo valor es "b". Como a>b, entonces el elemento en

la posición (Sk, Sk′) alcanza el valor máximo del enlace. En conse-

cuencia se agrupan.

2) Si a=b : Se buscar la posición donde �di� sea la mas frecuente.

Luego, se aplica el criterio de Condorcet. Agrupamos aquellos ele-

mentos que maximicen el criterio de Condorcet.

3) Si a<b : Se aplica el mismo criterio de a>b.
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3. Repetimos el proceso.

4. Este proceso se detiene cuando se identi�can los α grupos.

4.4. Comparación de métodos

En esta sección, describimos los experimentos y sus resultados. Ejecutamos

nuestro algoritmo en conjuntos de datos felinos obtenidos en [21]. Para probar su

rendimiento de agrupación de α-Condorcet frente al algoritmo de K-means.

Nuestros algoritmos se implementaron en R- project.

En esta sección, comparamos α-Condorcet con el algoritmo de K-means. El al-

goritmo α-Condorcet se implementa de acuerdo con la descripción en este proyecto,

y el algoritmo de k-means se realiza estrictamente de acuerdo con el algoritmo im-

plementado en R- project. Se compara la calidad de la partición mediante la tasa

de ajuste (Michaud,1989). Que está dada por:

Ta = 2 máx g(S;α)/(m2n).

En estudios previos [21], [22]. El método de agregación de similitud (Condorcet)

nos brinda una solución óptima de 4 grupos. Esta solución está más cerca a la

clasi�cación reconocida por los zoólogos por especies y por género(Figura 4.1).

Por otra parte, en la partición en 4 grupos aplicando el algoritmo de K-means,

se observa que ciertas especies pertenecen a más de un grupo y que no concuerda

con la clasi�cación reconocida por los zoólogos. (Figura 4.2)
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Figura 4.1: Partición por Condorcet

Figura 4.2: Partición por K-means

A continuación, usamos los α-Condorcet con el algoritmo de K-means para

agrupar el conjunto de datos de felinos en diferentes números de grupos. Para cada

número �jo de agrupaciones, se compararon la calidad de la partición mediante la
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tasa de ajuste e inercia.

La �gura 4.3, contrasta la calidad de ajuste de agrupación mediante la tasa de

ajuste, en el conjunto de datos Felinos. Podemos concluir que el rendimiento de

nuestro algoritmo es superior al rendimiento de K-means para un grupo �jo α.

La �gura 4.4, contrasta la calidad de ajuste de agrupación mediante la inercia,

en el conjunto de datos Felinos. No podemos concluir que el rendimiento de nuestro

algoritmo es superior al rendimiento de K-means para un grupo �jo α.

Figura 4.3: Tasa de ajuste vs. número de particiones
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Figura 4.4: Inercia intra-clase vs. número de particiones

4.5. Simulaciones

En esta sección, describimos los experimentos y sus resultados. Ejecutamos

nuestro algoritmo en conjuntos de datos simulados en R-project. Para probar su

rendimiento de agrupación de α-Condorcet frente al algoritmo de K-means.

Se compara la calidad de la partición, se considera la tasa de ajuste y la nueva

expresión relacional de la inercia intra-clases, con número de clústers α �jo(α-

Condorcet).

A continuación, en el cuadro 4.1, se compara α-Condorcet con el algoritmo

de K-means para un conjunto de datos simulado con n=15 en diferentes números

de clústers. Se observan diferentes variables con n=15 �jo. Luego, se comparan

el tiempo de ejecución para la tasa de ajuste e inercia. El tiempo de ejecución es

considerado desde 2-Cordorcet hasta 13-Corcorcet.
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Cuadro 4.1: Tiempo de ejecución para diferentes variables, con n=15

Condorcet K-means

n 15 15
variables tiempo de ejecución tiempo de ejecución
2 tasa de ajuste=0.017m,

inercia=0.025m
tasa de ajuste=0.01m,
inercia=0.016m

3 tasa de ajuste=0.016m,
inercia=0.021m

tasa de ajuste=0.012m,
inercia=0.015m

4 tasa de ajuste=0.1m,
inercia=0.1m

tasa de ajuste=0.01m,
inercia=0.015m

5 tasa de ajuste=0.1m,
inercia=0.1m

tasa de ajuste=0.01m,
inercia=0.015m

posteriormente, se compara α-Condorcet con el algoritmo de K-means para

agrupar el conjunto de datos simulado con n=15, para distintas variables, en dife-

rentes número de grupos. Para cada número �jo de agrupaciones, se compararon

la calidad de partición mediante la tasa de ajuste (Figura 4.4) e inercia (Figura

4.5).

Al observar las �guras 4.4 y 4.5, se contrasta la calidad de ajuste de agrupación

en el conjunto de datos. Podemos concluir que el rendimiento de nuestro algoritmo

es superior al rendimiento de K-means para un grupo �jo α. Tanto para la tasa de

ajuste e inercia.
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Figura 4.5: Tasa de ajuste vs. diferentes grupos(α). Para distintas variables con
n=15

Figura 4.6: Inercia vs. diferentes grupos(α). Para distintas variables con n=15

A continuación, en el cuadro 4.2, se compara α-Condorcet con el algoritmo de

K-means para un conjunto de datos simulado con n=30 en diferentes números de

clústers. Se observan diferentes variables para n=30 �jo. Luego, se comparan el
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tiempo de ejecución para la tasa de ajuste e inercia. El tiempo de ejecución es

considerado desde 2-Cordorcet hasta 28-Corcorcet.

Cuadro 4.2: Tiempo de ejecución para diferentes variables, con n=30

Condorcet K-means

n 30 30
Variables tiempo de computo tiempo de computo
2 tasa de ajuste=0.24m,

inercia=0.25m
tasa de ajuste=0.012m,
inercia=0.02m

3 tasa de ajuste=0.4m,
inercia=0.41m

tasa de ajuste=0.012m,
inercia=0.02m

4 tasa de ajuste=1.42m,
inercia=1.43m

tasa de ajuste=0.011m,
inercia=0.02m

5 tasa de ajuste=4.1m,
inercia=4.13m

tasa de ajuste=0.012m,
inercia=0.02m

posteriormente, se compara α-Condorcet con el algoritmo de K-means para

agrupar el conjunto de datos simulado con n=30, para distintas variables, en dife-

rentes números de grupos. Para cada número �jo de agrupaciones, se compararon

la calidad de partición mediante la tasa de ajuste (Figura 4.7) e inercia (Figura

4.8).

Al observar las �guras 4.7, se contrasta la calidad de ajuste de agrupación

mediante la tasa de ajuste en el conjunto de datos. Podemos concluir que el rendi-

miento de nuestro algoritmo es superior al rendimiento de K-means para un grupo

�jo α.

La �gura 4.8, contrasta la calidad de ajuste de agrupación mediante la inercia en

el conjunto de datos . No podemos concluir que el rendimiento de nuestro algoritmo

es superior al rendimiento de K-means para un grupo �jo α. Para valores positivos

la inercia es mejor para Condorcet en comparación con K-means.
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Figura 4.7: Tasa de ajuste vs. diferentes grupos(α). Para distintas variables con
n=30

Figura 4.8: Inercia vs. diferentes grupos(α). Para distintas variables con n=30

A continuación, en el cuadro 4.3, se compara α-Condorcet con el algoritmo de

K-means para un conjunto de datos simulado para n=50 en diferentes números

de clústers. Se observan diferentes variables con n=50 �jo. Luego, se comparan
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el tiempo de ejecución para la tasa de ajuste e inercia. El tiempo de ejecución es

considerado desde 2-Cordorcet hasta 47-Corcorcet.

Cuadro 4.3: Tiempo de ejecución para diferentes variables, con n=50

Condorcet K-means

n 50 50
Variables tiempo de computo tiempo de computo
2 tasa de ajuste=3.8m,

inercia=3.9m
tasa de ajuste=0.02m,
inercia=0.03m

3 tasa de ajuste=5.8m,
inercia=5.9m

tasa de ajuste=0.016m,
inercia=0.02m

4 tasa de ajuste=10.5m,
inercia=10.6m

tasa de ajuste=0.016m,
inercia=0.03m

5 tasa de ajuste=16.1m,
inercia=16.2m

tasa de ajuste=0.016m,
inercia=0.028m

posteriormente, se compara α-Condorcet con el algoritmo de K-means para

agrupar el conjunto de datos simulado con n=50, para distintas variables, en dife-

rentes números de grupos. Para cada número �jo de agrupaciones, se compararon

la calidad de partición mediante la tasa de ajuste (Figura 4.9) e inercia (Figura

4.10).

Al observar las �guras 4.9, se contrasta la calidad de ajuste de agrupación

mediante la tasa de ajuste en el conjunto de datos. Podemos concluir que el rendi-

miento de nuestro algoritmo es superior al rendimiento de K-means para un grupo

�jo α.

La �gura 4.10, contrasta la calidad de ajuste de agrupación mediante la iner-

cia en el conjunto de datos. No podemos concluir que el rendimiento de nuestro

algoritmo es superior al rendimiento de K-means para un grupo �jo α.
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Figura 4.9: Tasa de ajuste vs. diferentes grupos(α). Para distintas variables con
n=50

Figura 4.10: Inercia vs. diferentes grupos(α). Para distintas variables con n=50
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Capítulo 5

Discusión de resultados

Tras comparar los resultados de α-Condertet con K-means en la base de datos

felinos, se cumple la hipótesis sobre α-Condertet es superior para un α dado, para

la tasa de ajuste. Sin embargo, cuando se trata de la inercia, esta no resulta ser

superior.

Al aplicar α-Condertet, a datos simulados nos da lo mismo resultados que la base

de datos Felinos. Con n ≥ 30, la inercia empieza a dar peores resultados.

La gran limitación de este estudio es que no es generalizables a una población

mayor. Por limitación computacional. α-Condertet, se puede comparar con el al-

goritmo de K-means, con un pequeño conjunto de datos entregando la solución

óptima. Dado que el algoritmo de α-Condertet es un algoritmo heurístico, no se

puede garantizar que para un conjunto de datos mayor, alcance la solución óptima.
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Capítulo 6

Conclusiones

El método de clasi�cación Condorcet es muy poco conocido, y a diferencia de

sus pares entrega una solución óptima de clasi�cación. Su proceso se basa en datos

que se encuentran ya relacionados entre sí, obteniendo una matriz de comparación

de a pares, para luego maximizar el modelo mediante procesos de iteración y

programación lineal cumpliendo restricciones de simetría y transitividad. Una gran

ventaja de este método es la ya mencionada, de entregar una solución óptima. Es

por esta razón que se utilizará con el �n de lograr una clasi�cación óptima.

Los métodos de agrupación son fundamentales para muchas ramas de la es-

tadística, así como para las ciencias sociales y el aprendizaje automático, entre

otras. En las últimas décadas, ha habido un creciente debate sobre el mejor méto-

do de agrupación. Para muchos fenómenos se conoce la clasi�cación por expertos

en algunas área de interés. Lo resultados expuesto, en este proyecto extienden el

método de Condorcet a un número dado de grupos.

El modelo que se presentó permite agrupar los objetos por semejanza, �jando a
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priori el número exacto de los grupos (α-Condorcet). Dado su complejidad compu-

tacional, se aplicó un algoritmo heurístico, dando buenos resultados al comparlo

con el algoritmo de K-means.
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Anexo

7.1. Código

A continuación presentamos el código correspondiente a nuestro trabajo. La

programación está en R-project:

l ibrary ( g t o o l s )
a l f a<=function (data , a lpha ){
C<=matrix (0 , ncol=dim(data ) [ 1 ] ,nrow=dim(data ) [ 1 ] )
for ( i in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
i f ( i<j ){
C[ i , j ]=sum( as .numeric (data [ i ,]==data [ j , ] ) )
} else
C[ i , j ]=sum( as .numeric (data [ i ,]==data [ j , ] ) )
}
C[ i , i ]=dim(data ) [ 2 ]
}
C_prima<=dim(data ) [2 ]=C
M<=dim(data ) [ 2 ]
en l a c e<=C
en l ac e<=enlace=diag (diag ( en l ac e ) )
en lace2<=en l ac e
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grupos<=l i s t ( )
A<=dim(data ) [ 1 ]
B<=1 :dim(data ) [ 1 ]
suma<=1

while (A>alpha && suma !=0){
k<=numeric (dim(data ) [ 1 ] )
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
k [ j ]<=max( en l ac e [ , j ] )
}
ab<=unlist ( grupos )
i f (A==dim(data ) [ 1 ] ) {
i n i<=which .max( k )
} else {
k [ ab]=0
i n i<=which .max( k )
}

po s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
en lac e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a

i f ( a<b){
k<=numeric (dim(data ) [ 1 ] )
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
k [ j ]<=max( en l a c e [ , j ] )
}
i n i<=which .max( k )
po s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
en lac e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a
}
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i f ( a>b){
i f ( length ( d i )==1){
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
en l ac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina i f ( l e n g t ( dup)>=2)
l a r go<=length (B[=ab ] )

Universidad del Bío-Bío. Sistema de Bibliotecas - Chile



68 Código

A<=length ( grupos)+ la rgo
} #termina e l e l s e de i f ( dim( data )[1]==A)
#terminar e l i f (
} else {
a f2<=c ( i n i , d i )
combinaciones<=l i s t ( )
for ( ag in 2 : length ( a f2 ) ){
combi <= combinat ions ( length ( a f2 ) , ag , a f2 )
for ( an in 1 :dim( combi ) [ 1 ] ) {
combinaciones [ [ length ( combinaciones )+1 ] ]<=combi [ an , ]
}
}
Calidad_c<=rep (0 , length ( combinaciones ) )
for ( kp in 1 : length ( combinaciones ) ){
grupos2<=grupos
grupos2 [ [ length ( grupos2 )+1 ] ]<=combinaciones [ [ kp ] ]
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ az ] ) )
grupos2 [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
}
} #termina l en g t h ( dup)>=2
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ab2<=unlist ( grupos2 )
ac2<=B[=ab2 ]
z2<=l i s t ( )
z2<=grupos2
for ( ip in 1 : length ( ac2 ) ){
z2 [ [ length ( grupos2)+ ip ] ]<=ac2 [ ip ]
}
class_C<=numeric ( )
for (n in 1 : length ( z2 ) ){
class_C[ z2 [ [ n ] ] ]<=n
}
Y_c<=matrix (0 , ncol=dim(data ) [ 1 ] ,nrow=dim(data ) [ 1 ] )
for ( i in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
Y_c [ i , j ]= i f e l s e ( class_C[ i ]==class_C[ j ] , 1 , 0 )

}}
Y_c1<=(1=Y_c )
C1<=(dim(data ) [2 ]=C)
Calidad_c [ kp ]<=sum(C*Y_c+C1*Y_c1 )
} # termina e l f o r kp
max_ca l i dad<=which .max( Calidad_c )
po s i_ca l i dad<=unlist ( combinaciones [max_ca l i dad ] )
i f ( length (which( po s i_ca l i dad==i n i ))==0){
i n i<=pos i_ca l i dad [ 1 ]
d i<=pos i_ca l i dad [=1]
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , d i [ 1 ] )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
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grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo }
} else {
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
en lac e [ , d i [ 1 ] ]=0
en lac e [ d i [ 1 ] , ]=0
d i<=di [=1]
i f ( length ( d i ) !=0){
for ( j in 1 : length ( d i ) ){
i f (A>alpha ){
en lac e [ , d i [ j ] ]=0
en lac e [ d i [ j ] , ]=0
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , d i [ j ] )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
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grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} ####termina e l i f ( l e n g t h ( dup)>=2)
} #termina i f (A>alpha )
} #termina e l f o r
} ##termina e l l e n g t h ( d i ) !=0
pos i_ca l i dad<=numeric
} else { ### e l e l s e de i f ( l e n g t h ( which ( pos i_ca l i d ad==in i ))==0)
i f ( length ( po s i_ca l i dad)==length (c ( i n i , d i ) ) ) {
i f ( length ( d i )>1){
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
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grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo }
} else {
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
}
di2<=which( en l ac e [ i n i ,]==a )
for ( j in 1 : length ( d i2 ) ){
i f (A>alpha ){
po s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a2<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b2<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a2
i f ( a2>=b2 ){
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
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} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f (a>=b )
}
} #termina i f (A>alpha )
} #termina e l f o r
#aca terminar e l i f ( l e n g t h )>=2
} else {
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
en l ac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo

Universidad del Bío-Bío. Sistema de Bibliotecas - Chile



74 Código

} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f ( l e n g t h ( dup)>=2)
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} #termina e l e l s e de i f ( dim( data )[1]==A)
}

} else {
#terminar e l i f i f ( l e n g t h ( pos i_ca l i d ad)==l en g t h ( c ( in i , d i ) ) )
z3<=setd i f f (c ( di , i n i ) , po s i_ca l i dad )
for (d in 1 : length ( z3 ) ){
en l ac e [ z3 [ d ] , i n i ]=0
en lac e [ i n i , z3 [ d ] ]=0

}
po s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
en lac e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a
i f ( length ( d i )>1){
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
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i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo }
} else {
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
}
di2<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
for ( j in 1 : length ( d i2 ) ){
i f (A>alpha ){
po s i c i on<=which .max( en l a c e [ i n i , ] )
a2<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b2<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a2
i f ( a2>=b2 ){
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
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ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f (a>=b )
}
} #termina i f (A>alpha )
} #termina e l f o r
#aca terminar e l i f ( l e n g t h )>=2
} else {
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
en l ac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
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ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f ( l e n g t h ( dup)>=2)
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} #termina e l e l s e de i f ( dim( data )[1]==A)
}
}
}### aca termina e l e l s e de i f ( l e n g t h ( which ( pos i_ca l i d ad==in i ))==0)
a<=3
b<=2
}
# termina e l i f (a>b )
}

i f ( a==b){
max3<=rep (0 , length ( d i ) )
pos i3<=rep (0 , length ( d i ) )
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for (np in 1 : length ( d i ) ){
di2<=di [ np ]
ah<=which( en l ac e [ , d i2 ]==b)
ah<=c ( ah , d i2 )
a f<=rep (0 , length ( ah ) )
for ( ap in 1 : length ( ah ) ){

a f [ ap ]<=length (which( en l ac e [ , ah [ ap]]==b ) )
}
max3 [ np ]<=ah [which .max( a f ) ]
pos i 3 [ np ]<=a f [which .max( a f ) ]
}
pos i4<=which .max( pos i3 )
i n i<=max3 [ pos i4 ]
p o s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
en lac e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a
a f2<=c ( i n i , d i )
combinaciones<=l i s t ( )
for ( ag in 1 : length ( a f2 ) ){
combi <= combinat ions ( length ( a f2 ) , ag , a f2 )
for ( an in 1 :dim( combi ) [ 1 ] ) {
combinaciones [ [ length ( combinaciones )+1 ] ]<=combi [ an , ]
}
}
Calidad_c<=rep (0 , length ( combinaciones ) )
for ( kp in 1 : length ( combinaciones ) ){
grupos2<=grupos
grupos2 [ [ length ( grupos2 )+1 ] ]<=combinaciones [ [ kp ] ]
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
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l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ az ] ) )
grupos2 [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
}
} #termina l en g t h ( dup)>=2
ab2<=unlist ( grupos2 )
ac2<=B[=ab2 ]
z2<=l i s t ( )
z2<=grupos2
for ( ip in 1 : length ( ac2 ) ){
z2 [ [ length ( grupos2)+ ip ] ]<=ac2 [ ip ]
}
class_C<=numeric ( )
for (n in 1 : length ( z2 ) ){
class_C[ z2 [ [ n ] ] ]<=n
}
Y_c<=matrix (0 , ncol=dim(data ) [ 1 ] ,nrow=dim(data ) [ 1 ] )
for ( i in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
Y_c [ i , j ]= i f e l s e ( class_C[ i ]==class_C[ j ] , 1 , 0 )
}}
Y_c1<=(1=Y_c )
C1<=(dim(data ) [2 ]=C)
Calidad_c [ kp ]<=sum(C*Y_c+C1*Y_c1 )
} # termina e l f o r kp
max_ca l i dad<=which .max( Calidad_c )
po s i_ca l i dad<=unlist ( combinaciones [max_ca l i dad ] )
max_va lo r<=Calidad_c [max_ca l i dad ]
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i f (max_ca l i dad==1){
ax<=which( Calidad_c==max_va lo r )
Calidad_c [ ax ]=0
max_ca l i dad<=which .max( Calidad_c )
po s i_ca l i dad<=unlist ( combinaciones [max_ca l i dad ] )
max_va lo r<=Calidad_c [max_ca l i dad ]
}
f r e q<=which( Calidad_c==max_va lo r )
ae<=rep (0 , length ( f r e q ) )
for ( ld in 1 : length ( f r e q ) ){
ae [ ld ]<= length ( combinaciones [ [ f r e q [ ld ] ] ] )
}
ae2<=which( ae==length ( po s i_ca l i dad ) )
f r e q<=f r e q [ ae2 ]
i f ( length ( f r e q ) !=1){
z3<=combinaciones [ f r e q ]
opc<=vector (mode = " l i s t " , length = length ( z3 ) )
grupos_aux<=grupos
for ( k l in 1 : length ( z3 ) ){
grupos_aux<=grupos
grupos2<=grupos_aux
grupos2 [ [ length ( grupos2 )+1 ] ]<=unlist ( z3 [ [ k l ] ] )
en lace2<=en l ac e
c e r o s_p<=length ( unlist ( z3 [ [ k l ] ] ) )
c e r o s<=unlist ( z3 [ [ k l ] ] [ 2 : c e r o s_p ] )
en lace2 [ ceros , ]=0
en lace2 [ , c e r o s ]=0
grupos_aux<=grupos2
ab<=unlist ( grupos_aux )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ ak ] ) )
grupos_aux [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos_aux )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
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grupos_aux [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ ak ] ) )
grupos_aux [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ az ] ) )
grupos_aux [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
}
} #termina l en g t h ( dup)>=2
max_ca l idad2<=2
for ( k l2 in 1 : 3 ) {
grupos2<=grupos_aux
i f (max_ca l idad2==1){
k<=numeric (dim(data ) [ 1 ] )
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
k [ j ]<=max( en lace2 [ , j ] )
}
ab<=unlist ( grupos2 )
#tengo que cambiar ese A por un B
i f (A==dim(data ) [ 1 ] ) {
i n i<=which .max( k )
} else {
k [ ab]=0
k [ c ( i n i , d i )]=0
i n i<=which .max( k )
}
suma3<=sum( k )
i f ( suma3==0){
opc [ [ k l ] ] [ k l2 ]=0
max_ca l idad2<=1
} else {
po s i c i on<=which .max( en lace2 [ i n i , ] )
a<=en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en lace2 [ i n i ,]==a )
en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en lace2 [ , p o s i c i on ] )
b<=en lace2 [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
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en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]<=a
max3<=rep (0 , length ( d i ) )
pos i3<=rep (0 , length ( d i ) )
for (np in 1 : length ( d i ) ){
di2<=di [ np ]
ah<=which( en lace2 [ , d i2 ]==b)
ah<=c ( ah , d i2 )
a f<=rep (0 , length ( ah ) )
for ( ap in 1 : length ( ah ) ){
a f [ ap ]<=length (which( en lace2 [ , ah [ ap]]==b ) )
}
max3 [ np ]<=ah [which .max( a f ) ]
pos i 3 [ np ]<=a f [which .max( a f ) ]
}
pos i4<=which .max( pos i3 )
i n i<=max3 [ pos i4 ]
p o s i c i on<=which .max( en lace2 [ i n i , ] )
a<=en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en lace2 [ i n i ,]==a )
en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en lace2 [ , p o s i c i on ] )
b<=en lace2 [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]<=a
a f2<=c ( i n i , d i )
combinaciones<=l i s t ( )
for ( ag in 1 : length ( a f2 ) ){
combi <= combinat ions ( length ( a f2 ) , ag , a f2 )
for ( an in 1 :dim( combi ) [ 1 ] ) {
combinaciones [ [ length ( combinaciones )+1 ] ]<=combi [ an , ]
}
}
Calidad_c<=rep (0 , length ( combinaciones ) )
for ( kp in 1 : length ( combinaciones ) ){
grupos2<=grupos_aux
grupos2 [ [ length ( grupos2 )+1 ] ]<=combinaciones [ [ kp ] ]
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
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grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ az ] ) )
grupos2 [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
}
} #termina l en g t h ( dup)>=2
ab2<=unlist ( grupos2 )
ac2<=B[=ab2 ]
z2<=l i s t ( )
z2<=grupos2
for ( ip in 1 : length ( ac2 ) ){
z2 [ [ length ( grupos2)+ ip ] ]<=ac2 [ ip ]
}
class_C<=numeric ( )
for (n in 1 : length ( z2 ) ){
class_C[ z2 [ [ n ] ] ]<=n
}
Y_c<=matrix (0 , ncol=dim(data ) [ 1 ] ,nrow=dim(data ) [ 1 ] )
for ( i in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
Y_c [ i , j ]= i f e l s e ( class_C[ i ]==class_C[ j ] , 1 , 0 )
}}
Y_c1<=(1=Y_c )
C1<=(dim(data ) [2 ]=C)
Calidad_c [ kp ]<=sum(C*Y_c+C1*Y_c1 )
} # termina e l f o r kp
max_ca l i dad<=which .max( Calidad_c )
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pos i_ca l i dad<=unlist ( combinaciones [max_ca l i dad ] )
max_va lo r<=Calidad_c [max_ca l i dad ]
i f (max_ca l i dad !=1){
grupos_aux [ [ length ( grupos_aux )+1 ] ]<=combinaciones [ [max_ca l i dad ] ]
ab<=unlist ( grupos_aux )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ ak ] ) )
grupos_aux [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos_aux )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ ak ] ) )
grupos_aux [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ az ] ) )
grupos_aux [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
}
} #termina l en g t h ( dup)>=2
opc [ [ k l ] ] [ k l2 ]=max_va lo r
c e r o s_p<=which( po s i_ca l i dad !=i n i )
c e r o s<=pos i_ca l i dad [ c e r o s_p ]
en lace2 [ ceros , ]=0
en lace2 [ , c e r o s ]=0
max_ca l idad2<=max_ca l i dad
#termina i f (max_ca l i d ad !=1)
} else {
opc [ [ k l ] ] [ k l2 ]=max_va lo r
max_ca l idad2<=max_ca l i dad
}
} ####termina e l e l s e de i f ( sum3==0)
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##### termina e l i f (max_ca l i dad2 )
} else {
k<=numeric (dim(data ) [ 1 ] )
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
k [ j ]<=max( en lace2 [ , j ] )
}
ab<=unlist ( grupos2 )
i f (A==dim(data ) [ 1 ] ) {
i n i<=which .max( k )
} else {
k [ ab]=0
i n i<=which .max( k )
}
po s i c i on<=which .max( en lace2 [ i n i , ] )
a<=en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en lace2 [ i n i ,]==a )
en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en lace2 [ , p o s i c i on ] )
b<=en lace2 [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]<=a
max3<=rep (0 , length ( d i ) )
pos i3<=rep (0 , length ( d i ) )
for (np in 1 : length ( d i ) ){
di2<=di [ np ]
ah<=which( en lace2 [ , d i2 ]==b)
ah<=c ( ah , d i2 )
a f<=rep (0 , length ( ah ) )
for ( ap in 1 : length ( ah ) ){
a f [ ap ]<=length (which( en lace2 [ , ah [ ap]]==b ) )
}
max3 [ np ]<=ah [which .max( a f ) ]
pos i 3 [ np ]<=a f [which .max( a f ) ]
}
pos i4<=which .max( pos i3 )
i n i<=max3 [ pos i4 ]
p o s i c i on<=which .max( en lace2 [ i n i , ] )
a<=en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en lace2 [ i n i ,]==a )
en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en lace2 [ , p o s i c i on ] )
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b<=en lace2 [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en lace2 [ i n i , p o s i c i on ]<=a
a f2<=c ( i n i , d i )
combinaciones<=l i s t ( )
for ( ag in 1 : length ( a f2 ) ){
combi <= combinat ions ( length ( a f2 ) , ag , a f2 )
for ( an in 1 :dim( combi ) [ 1 ] ) {
combinaciones [ [ length ( combinaciones )+1 ] ]<=combi [ an , ]
}
}
Calidad_c<=rep (0 , length ( combinaciones ) )
for ( kp in 1 : length ( combinaciones ) ){
grupos2<=grupos_aux
grupos2 [ [ length ( grupos2 )+1 ] ]<=combinaciones [ [ kp ] ]
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos2 )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ ak ] ) )
grupos2 [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos2 , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos2 [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos2 [ az ] ) )
grupos2 [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos2)+ la rgo
}
} #termina l en g t h ( dup)>=2
ab2<=unlist ( grupos2 )
ac2<=B[=ab2 ]
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z2<=l i s t ( )
z2<=grupos2
for ( ip in 1 : length ( ac2 ) ){
z2 [ [ length ( grupos2)+ ip ] ]<=ac2 [ ip ]
}
class_C<=numeric ( )
for (n in 1 : length ( z2 ) ){
class_C[ z2 [ [ n ] ] ]<=n
}
Y_c<=matrix (0 , ncol=dim(data ) [ 1 ] ,nrow=dim(data ) [ 1 ] )
for ( i in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
Y_c [ i , j ]= i f e l s e ( class_C[ i ]==class_C[ j ] , 1 , 0 )
}}
Y_c1<=(1=Y_c )
C1<=(dim(data ) [2 ]=C)
Calidad_c [ kp ]<=sum(C*Y_c+C1*Y_c1 )
} # termina e l f o r kp
max_ca l i dad<=which .max( Calidad_c )
po s i_ca l i dad<=unlist ( combinaciones [max_ca l i dad ] )
max_va lo r<=Calidad_c [max_ca l i dad ]
i f (max_ca l i dad !=1){
grupos_aux [ [ length ( grupos_aux )+1 ] ]<=combinaciones [ [max_ca l i dad ] ]
ab<=unlist ( grupos_aux )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ ak ] ) )
grupos_aux [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos_aux )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ ak ] ) )
grupos_aux [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
} else {
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az<=which( sapply ( grupos_aux , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos_aux [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos_aux [ az ] ) )
grupos_aux [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos_aux)+ la rgo
}
} #termina l en g t h ( dup)>=2
opc [ [ k l ] ] [ k l2 ]=max_va lo r
c e r o s_p<=which( po s i_ca l i dad !=i n i )
c e r o s<=pos i_ca l i dad [ c e r o s_p ]
en lace2 [ ceros , ]=0
en lace2 [ , c e r o s ]=0
max_ca l idad2<=max_ca l i dad
##termina e l i f (max_ca l i d ad !=1)
} else {
opc [ [ k l ] ] [ k l2 ]=max_va lo r
max_ca l idad2<=max_ca l i dad
}
} # termina e l e l s e de i f (max_ca l i dad2 )
}######### termina e l f o r ( k l 2 in 1 :3 )

}########## termina e l f o r ( k l in 1 : l e n g t h ( z3 ) )
ke<=rep (0 , length ( z3 ) )
for (kw in 1 : length ( z3 ) ){
ke [ kw ]<=opc [ [ kw ] ] [ which .max( opc [ [ kw ] ] ) ]
}
maximo<=which .max( ke )
k<=numeric (dim(data ) [ 1 ] )
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
k [ j ]<=max( en l ac e [ , j ] )
}
ab<=unlist ( grupos )
#tengo que cambiar ese A por un B
i f (A==dim(data ) [ 1 ] ) {
i n i<=which .max( k )
} else {
k [ ab]=0
i n i<=which .max( k )
}
po s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
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a<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en l ac e [ i n i ,]==a )
en lac e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a
max3<=rep (0 , length ( d i ) )
pos i3<=rep (0 , length ( d i ) )
for (np in 1 : length ( d i ) ){
di2<=di [ np ]
ah<=which( en l ac e [ , d i2 ]==b)
ah<=c ( ah , d i2 )
a f<=rep (0 , length ( ah ) )
for ( ap in 1 : length ( ah ) ){
a f [ ap ]<=length (which( en l ac e [ , ah [ ap]]==b ) )
}
max3 [ np ]<=ah [which .max( a f ) ]
pos i 3 [ np ]<=a f [which .max( a f ) ]
}
pos i4<=which .max( pos i3 )
i n i<=max3 [ pos i4 ]
p o s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
en lac e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a
pos i_ca l i dad<=z3 [ [ maximo ] ]
} # termina e l i f ( l e n g t h ( f r e q ) !=1)
i f ( length (which( po s i_ca l i dad==i n i ))==0){
i n i<=pos i_ca l i dad [ 1 ]
d i<=pos i_ca l i dad [=1]
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , d i [ 1 ] )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
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grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo }
} else {
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
en lac e [ , d i [ 1 ] ]=0
en lac e [ d i [ 1 ] , ]=0
d i<=di [=1]
i f ( length ( d i ) !=0){
for ( j in 1 : length ( d i ) ){
i f (A>alpha ){
en lac e [ , d i [ j ] ]=0
en lac e [ d i [ j ] , ]=0
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , d i [ j ] )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
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ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} ####termina e l i f ( l e n g t h ( dup)>=2)
} #termina i f (A>alpha )
} #termina e l f o r
} ##termina e l l e n g t h ( d i ) !=0
pos i_ca l i dad<=numeric
} else { ### e l e l s e de i f ( l e n g t h ( which ( pos i_ca l i d ad==in i ))==0)
i f ( length ( po s i_ca l i dad)==length (c ( i n i , d i ) ) ) {
i f ( length ( d i )>1){
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
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ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo }
} else {
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
}
di2<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
for ( j in 1 : length ( d i2 ) ){
i f (A>alpha ){
po s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a2<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b2<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a2
i f ( a2>=b2 ){
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
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ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f (a>=b )
}
} #termina i f (A>alpha )
} #termina e l f o r
#aca terminar e l i f ( l e n g t h )>=2
} else {
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
en l ac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
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ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f ( l e n g t h ( dup)>=2)
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} #termina e l e l s e de i f ( dim( data )[1]==A)
}
} else {
#terminar e l i f i f ( l e n g t h ( pos i_ca l i d ad)==l en g t h ( c ( in i , d i ) ) )
z3<=setd i f f (c ( di , i n i ) , po s i_ca l i dad )
for (d in 1 : length ( z3 ) ){
en l ac e [ z3 [ d ] , i n i ]=0
en lac e [ i n i , z3 [ d ] ]=0
}
po s i c i on<=which .max( en l ac e [ i n i , ] )
a<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
d i<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
en lac e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]<=a
i f ( length ( d i )>1){
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
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en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo }
} else {
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
}
di2<=which( en l a c e [ i n i ,]==a )
for ( j in 1 : length ( d i2 ) ){
i f (A>alpha ){
po s i c i on<=which .max( en l a c e [ i n i , ] )
a2<=en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]
en l a c e [ i n i , p o s i c i on ]=0
po s i c i on_columna<=which .max( en l ac e [ , p o s i c i on ] )
b2<=en l ac e [ po s i c i on_columna , po s i c i on ]
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en l ac e [ i n i , p o s i c i on ]<=a2
i f ( a2>=b2 ){
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f (a>=b )
}
} #termina i f (A>alpha )
} #termina e l f o r
#aca terminar e l i f ( l e n g t h )>=2
} else {
i f (dim(data )[1]==A){
grupos [ [ 1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
en lac e [ , p o s i c i on ]=0
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en lac e [ pos i c i on , ]=0
} else {
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=c ( i n i , p o s i c i on )
en l ac e [ , p o s i c i on ]=0
en lac e [ pos i c i on , ]=0
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
i f ( length (dup)>=2){
i f ( length (dup)==4){
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
ab<=unlist ( grupos )
dup<=ab [ ! ( ! duplicated ( ab ) & rev ( ! duplicated ( rev ( ab ) ) ) ) ]
ak<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ ak [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ ak ] ) )
grupos [ [ ak [ 2 ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
az<=which( sapply ( grupos , function ( e ) i s . e lement (dup [ 1 ] , e ) ) )
grupos [ [ az [ 1 ] ] ]<=unique ( unlist ( grupos [ az ] ) )
grupos [ [ az [ length ( az ) ] ] ]<=NULL
la rgo<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}
} #termina e l i f ( l e n g t h ( dup)>=2)
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} #termina e l e l s e de i f ( dim( data )[1]==A)
}
}
}### aca termina e l e l s e de i f ( l e n g t h ( which ( pos i_ca l i d ad==in i ))==0)
}
# termina e l i f ( a==b )

k<=numeric (dim(data ) [ 1 ] )
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
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k [ j ]<=max( en l ac e [ , j ] )
}
ab<=unlist ( grupos )
k [ ab]=0
l a r go<=length (B[=ab ] )
i f (sum( k)==0 | | l a r go==0){
suma<=0
} else {
suma<=sum( k )
}
k2<=length ( k [ k !=0 ] )
i f ( k2==1){
suma<=0
}
} # Termina e l wh i l e

while (A>alpha && suma==0){
ab3<=length ( unlist ( grupos ) )
i f ( ab3==dim(data ) [ 1 ] ) {
a f2<=1 : length ( grupos )
combinaciones<=l i s t ( )
combi <= combinat ions ( length ( a f2 ) , 2 , a f2 )
for ( an in 1 :dim( combi ) [ 1 ] ) {
combinaciones [ [ an ] ]<=combi [ an , ]
}
Calidad_c<=rep (0 , length ( combinaciones ) )
for ( kp in 1 : length ( Calidad_c ) ){
grupos2<=grupos
grupos2 [ [ length ( grupos2 )+1 ] ]<=unlist ( grupos2 [ combinaciones [ [ kp ] ] ] )
grupos2 [ combinaciones [ [ kp ] ] ]<=NULL
class_C<=numeric ( )
for (n in 1 : length ( grupos2 ) ){
class_C[ grupos2 [ [ n ] ] ]<=n
}
Y_c<=matrix (0 , ncol=dim(data ) [ 1 ] ,nrow=dim(data ) [ 1 ] )
for ( i in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
Y_c [ i , j ]= i f e l s e ( class_C[ i ]==class_C[ j ] , 1 , 0 )
}}
Y_c1<=(1=Y_c )
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C1<=(dim(data ) [2 ]=C)
Calidad_c [ kp ]<=sum(C*Y_c+C1*Y_c1 )
} # termina e l f o r kp
max_ca l i dad<=which .max( Calidad_c )
po s i_ca l i dad<=unlist ( combinaciones [max_ca l i dad ] )
grupos [ [ po s i_ca l i dad [ 1 ] ] ]<=unlist ( grupos [ po s i_ca l i dad ] )
grupos [ po s i_ca l i dad [ 2 ] ]<=NULL
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
} else {
ab<=unlist ( grupos )
l a rgo2<=B[=ab ]
grupos [ [ length ( grupos )+1 ] ]<=l a r go2
a f2<=1 : length ( grupos )
combinaciones<=l i s t ( )
combi <= combinat ions ( length ( a f2 ) , 2 , a f2 )
for ( an in 1 :dim( combi ) [ 1 ] ) {
combinaciones [ [ an ] ]<=combi [ an , ]
}
Calidad_c<=rep (0 , length ( combinaciones ) )
for ( kp in 1 : length ( Calidad_c ) ){
grupos2<=grupos
grupos2 [ [ length ( grupos2 )+1 ] ]<=unlist ( grupos2 [ combinaciones [ [ kp ] ] ] )
grupos2 [ combinaciones [ [ kp ] ] ]<=NULL
class_C<=numeric ( )
for (n in 1 : length ( grupos2 ) ){
class_C[ grupos2 [ [ n ] ] ]<=n
}
Y_c<=matrix (0 , ncol=dim(data ) [ 1 ] ,nrow=dim(data ) [ 1 ] )
for ( i in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
for ( j in 1 :dim(data ) [ 1 ] ) {
Y_c [ i , j ]= i f e l s e ( class_C[ i ]==class_C[ j ] , 1 , 0 )
}}
Y_c1<=(1=Y_c )
C1<=(dim(data ) [2 ]=C)
Calidad_c [ kp ]<=sum(C*Y_c+C1*Y_c1 )
} # termina e l f o r kp
max_ca l i dad<=which .max( Calidad_c )
po s i_ca l i dad<=unlist ( combinaciones [max_ca l i dad ] )
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grupos [ [ po s i_ca l i dad [ 1 ] ] ]<=unlist ( grupos [ po s i_ca l i dad ] )
grupos [ po s i_ca l i dad [ 2 ] ]<=NULL
ab<=unlist ( grupos )
l a r go<=length (B[=ab ] )
A<=length ( grupos)+ la rgo
}#termina e l e l s e de i f ( ab3==dim( data ) [ 1 ] ) .
} #termina e l wh i l e
z<=l i s t ( )
z<=grupos
ab<=unlist ( grupos )
ac<=B[=ab ]
i f ( length ( grupos)==alpha ){
z<=grupos
} else {
for ( i in 1 : length ( ac ) ){
z [ [ length ( grupos)+ i ] ]<=ac [ i ]
}
}
return ( z )
}
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