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Introdução

� Algoritmo baseado em grafos.

� Cada objeto da base é representando por um vértice.

� Não requer o número de grupos ou sua estrutura.

� Algoritmo consiste em um processo principal que� Algoritmo consiste em um processo principal que
recursivamente particiona o grafo.

� Originalmente proposto para agrupamento de 
expressão génica.
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� Pressuposto é justificado empiricamente usando
simulações.

� Os parâmetros das gaussianas podem ser
estimados de duas formas:estimados de duas formas:

� Soluções parcialmente conhecidas.

� Expectation Maximization.

CLICK

� Representa os objetos por um grafo G = (V,E)
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CLICK

Imagens retiradas de [1]
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Imagens retiradas de Sharan R, Shamir R. (2000)
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CLICK

� Verificando se G é um kernel

CLICK

� Algoritmo completo:

Imagens retiradas de Sharan R, Shamir R. (2000)
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Imagens retiradas de Sharan R, Shamir R. (2000)



Conclusões

� Algoritmo não requer o número de grupos.

� Exclusão de possíveis ruídos.

� Pesado computacionalmente (parte do algoritmo já� Pesado computacionalmente (parte do algoritmo já
possui ordem quadrática).

� Estimação incorreta das distribuições gaussinas
pode influenciar diretamente nos resultados do 
agrupamento.

Referências

� Sharan R, Shamir R. (2000) CLICK: a clustering algorithm with applications 
to gene expression analysis. In Proceedings of the Eighth International 
Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology (ISMB). AAAI Press, 
Vienna, pp. 307-316.

� Sharan R, Maron-Katz A, Shamir R. (2003) CLICK and EXPANDER: a system 
for clustering and visualizing gene expression data. Bioinformatics for clustering and visualizing gene expression data. Bioinformatics 
19(14):1787-1799.

�Obrigado

Material Complementar

�

CLICK

�



CLICK

�

CLICK

�

CLICK

�

CLICK

�



Material Complementar

s

A B

C D

t

10

10

77 7

2

7

10

10

10

2

2

10

10

2

10

Material Complementar

A B
102

10

2

A B
0/100/20/10

0/2

s

C D

t

10

10

77 7

2

7

10

10

10

2

2

10

10

10

s

C D

t

0/10

0/10

0/70/7 0/7

0/2

0/7

0/10

0/10

0/2

0/10

0/10

0/10

Rede Residual Rede Fluxo

Material Complementar

A B
84

8

0

A B
2/100/22/10

2/2

s

C D

t

10

10

77 7

2

7

10

8

12

2

4

12

8

10

s

C D

t

0/10

0/10

0/70/7 0/7

0/2

0/7

0/10

0/10

0/2

0/10

2/10

0/10

Rede Residual Rede Fluxo

Material Complementar

A B
84

8

A B
2/100/22/10

2/2

s

C D

t

10

10

77 7

2

7

10

8

12

2

4

12

8

10

s

C D

t

0/10

0/10

0/70/7 0/7

0/2

0/7

0/10

0/10

0/2

0/10

2/10

0/10

Rede Residual Rede Fluxo



Material Complementar

A B
84

6

A B
2/100/24/10

2/2

s

C D

t

10

10

75 9

0

7

12

8

14

4

4

12

6

8

s

C D

t

0/10

0/10

0/72/7 0/7

2/2

0/7

0/10

0/10

0/2

0/10

4/10

2/10

Rede Residual Rede Fluxo

Material Complementar

s

A B

t

0/10

0/10

0/72/7 0/7

2/2

0/7

0/10

2/10

0/10

0/2

0/10

4/10

2/2

2/10

C D
0/2

s

A B

C D

t

0/10

0/10

0/72/7 0/7 0/7

0/10

2/10

0/10 0/10

4/10

2/10

Material Complementar

�


