














• Single linkage 
Distance= min{dA,B}

• Complete linkage 
Distance = max{dA,B}



Dendograms

Data items (genes, etc.)
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• The final cluster is the root 

and each data item is a leaf
• The heights of the bars 

indicate how close the 
items are

• Can ‘slice’ the tree at any 
distance cutoff to produce 
discrete clusters

• The results will always be 
hierarchical, even if the data 
are not.

• The order of the leaf nodes 
is not meaningful









What if you choose the wrong K?











What if we choose pathologically 
bad initial positions?





















What if we choose pathologically 
bad initial positions?

Often, the algorithm gets a 
reasonable answer, but not always!



Principal Component Analysis



PCA can help spot anomalies in the data



The types of plots you will make
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Note:  95% of the variance is explained by the first PCA dimension






