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Background and Objective 
The output of a clustering algorithm is a list of clusters and their membership. With the number of 
clustering algorithms available the problem becomes the ability to analyze multiple clustering methods 
and their results. The goal of the project is to design new analytical and visual tools and techniques that 
provide insight into these multiple clustering algorithm results. 

Methods 
The basic tools enable visualizations (scatterplots, parallel coordinates, radviz, etc.) and data anlyses 
(clustering, PCA, etc.). Our measure detects clusters, creates a heatmap, hierarchical tree, treemap or 
graph. The algorithm clusters data into meta­groups and determines the largest number of clusters that a 
record shares with others.

Results
We formally define similarity and dissimilarity of clustering results. We extend the two­dimensional 
displays into the third dimension using a number of indices and measures for inter­ and intra­ cluster 
tightness through a set of interaction methods.  

Discussion and Conclusions
We show record, cluster size comparison, proximity analysis, cluster consolidation and representation in 
2D & 3D on a biomedical data set.
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