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Введение

Часто для анализа изучаемого множества объектов необходима группировка объектов, входящих в  множество, по похожести их свойств. Это серьезно упрощает решение множества задач анализа данных.  Группа, объединенная по похожести свойств, называется таксон. Если объекты описаны свойствами, влияющими на общую оценку их качества, то в один таксон можно собрать объекты, обладающие приблизительно одинаковым качеством. Из этого таксона можно выделить «типичного представителя» - прецедент, перечислить номера объектов таксона, указать максимальное отклонение каждого свойства от его среднего значения. Это позволит упростить анализ данных, так как придется работать не со всем множеством изучаемых объектов, а только с выше приведенными данными. В частности это полезно для экономии машинной памяти при работе с ЭВМ. Группировку объектов множества по похожести свойств называют таксономия.
Алгоритмы семейства FOREL
Одно из множеств из m объектов можно разбить на k таксонов, при условии k<m, по-разному. Делая такую группировку нужно учитывать некий критерий (F), позволяющий отличать «хорошие» группировки от «плохих» и выбирать лучший вариант таксономии.
Алгоритмы семейства FOREL [1,2] использует критерий F, основанный на гипотезе компактности: в  один  таксон  должны  собираться объекты, "похожие"  по  своим  свойствам на некоторый «центральный» объект.  Мера  похожести  определяется через Евклидово расстояние в пространстве характеристик.  
Если координаты центра j-того таксона обозначить  символом  Сj,  то сумма расстояний  (Сj,Xi) между центром и всеми  lj  точками  Xj  этого таксона будет равна  rj = Sr(Сj,Xi), где i=1--lj,  а сумма  таких  внутренних  расстояний  для всех k таксонов равна F =  Srj ,  j=1--k. Нужно найти такое разбиение m объектов на k таксонов, чтобы величина  F была  минимальной. Опишем базовую версию  и  некоторые  модификации  алгоритма  FOREL,  предназначенных  для  поиска такого разбиения. 
Алгоритм FOREL
Таксоны,  получаемые   этим   алгоритмом,   имеют сферическую форму. Вначале признаки объектов нормируются так, чтобы  их значения находились в диапазоне от 0 до 1.  Затем  строится  гиперсфера минимального радиуса R0, которая охватывает все m точек.  Если  бы  нам был нужен один таксон, то он был бы представлен именно  этой  начальной сферой. Для получения большего числа таксонов  радиус  сфер  постепенно уменьшается. Берется радиус 0,9*R0 и центр сферы помещается в  любую  из имеющихся точек. Находим точки, расстояние до которых меньше радиуса, и вычисляем координаты центра тяжести этих "внутренних" точек.  Переносим центр сферы в этот центр тяжести  и  снова  находим  внутренние  точки. Сфера как  бы  плывет  в  сторону  локального  сгущения  точек.  Такая процедура  определения  внутренних  точек  и  переноса   центра   сферы продолжается до тех пор,  пока  сфера  не  остановится,  т.е.  пока  на очередном  шаге  мы  не  обнаружим,  что  состав  внутренних  точек,  а следовательно и их центр тяжести, не меняются. Это  значит,  что  сфера остановилась  в  области  локального  максимума   плотности   точек   в признаковом пространстве.  
Точки,  оказавшиеся  внутри  остановившейся  сферы,  мы   объявляем принадлежащими  таксону  номер  1  и  исключаем   их   из   дальнейшего рассмотрения. Для оставшихся точек описанная выше процедура повторяется до тех пор, пока все точки не окажутся включенными в таксоны.  
Если количество получившихся таксонов оказалось  меньшим,  чем  нам хотелось бы, мы повторяем процесс таксономии при радиусе сферы, меньшем предыдущего на 10 % .  
Доказана сходимость алгоритма  за  конечное  число  шагов. 
Графический пример работы алгоритма:

 рис. 1

Разработка программы

Программа разработана для примера работы алгоритма FOREL. Для практического использования она не рассчитана.
Исходными данными для программы является массив целочисленных данных. Массив автоматически заполняется набором положительных целочисленных случайных чисел.
Максимальное число элементов массива = 100.

Значения массива рассматриваются как признаки объектов.

Предлагается ввести значение коэффициента уменьшения радиуса таксона (kf). Причем 0<kf<1 рекомендуется использовать шаг=0.1. Если ввести kf=1, то получим один таксон, охватывающий все объекты.
Программа строит таксон с минимальным радиусом(Rmin), который охватывает все точки. 
Рассчитывается радиус нового таксона R=Rmin*kf. Центр таксона выбирается случайным образом. Происходит поиск точек, принадлежащих полученному таксону. Рассчитывается «центр тяжести» внутренних точек этого таксона.  В качестве центра тяжести используется математическое ожидание М
M=∑(i*p)
Где:  i-значение (вес) i-го элемента таксона; p-вероятность появления этого элемента.

Центр таксона переносится в найденный центр тяжести. Снова ищется центр тяжести и т.д. 

Если на очередном шаге значение центра тяжести совпадает со значением, полученном на предыдущей итерации, то таксон объявляется установившимся. Все объекты, принадлежащие ему исключаются из дальнейшего рассмотрения.

Все приведенные выше действия повторяются, пока все объекты не будут включены в таксоны.

В конце работы программа выводит список получившихся таксонов, и элементов, входящих в них.
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