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Resumen— En el Instituto Botinico de la UNAM existe
un repositorio de 21767 especies de plantas, las cuales han
sido recolectadas y clasificadas en familias durante aios.
El proceso de identificacion y clasificacion esta a cargo del
Dr. José Luis Villaseior Rios en calidad de “corador™. Se
han acumulade miles de ejemplares en espera de ser
identificados v clasificados, para lo anterior el Dr.
Villasedor ha ereado una lista de 150 caracteristicas que
pueden tener o no las familias de cada planta, asignando
un “07 cuando no posee la caracteristica y un “1" cuando
si la posee. Las 150 caracteristicas forman un vector de 0's
¥ I's que se usaron para estudiar su similitud con otras
familias mediante las métricas de Simple Mafching
Coefficient (SMC), Jaccard v Rogger & Tanimoto. Se han
obtenido resultados donde el método SMC arroja mejores
resultados permitiendo identificar una planta v so
similitud con otras especies.

Palabras clove—identificacion, meétricas de similitud,
plantas, vector de caracteres.

L INTRODUCCION

En México, en el Insttuto Botamco de la UNAM se
coleccionan, identifican, clasifican v conservan 21767
especies de plantas, La clasificacion la coordina v valida el Dr.
Willaserior Rios José Luis en cahdad de “curador™, el cual
supervisa el proceso de identificacion, vy clasificacion de las
especies, v por otra parte, se tienen almacenadas miles de
muestras de plantas recolectadas en espera de ser identificadas
v clasificadas. Se debe considerar que, la identificacion
taxonomica s¢ define como el proceso de nombrar o catalogar
un espécimen dentro de un sistema de clasificacion previa.
Comprende tres actividades principales gue son: clasificacion,
nomenclatura ¢ dentificacion [1]. La clasificacion es el
proceso de asignar un espécimen o grupo de especimenes

dentro de una categoria taxonomica, o sea un taxon. En la
nomenclatura se le asigna un nombre a las diferentes
categorias acorde al Cadigo Internacional de Nomenclatura
Botanica [2]. Por altmo, en la identificacién se determina
donde debe estar ubicado un espécimen dentro de este sistema
de clasificacion internacional botanico.

Antenormente el mencionado  Instituto  desarrollé una
herramienta para ayudar en la tarea de clasificacion llamada
GENCOMEX: a Computenzed Key to Identify the Genera of
Asteraceae Of México [2], desarrollada en 1998 en el lenguaje
de programacion denominado “Pascal™ por lo que no es
compatible con los Sistemas Operativos actuales, por lo que
lleva un rezago de la herramienta de decenas de afios. Por lo
anterior, se propuso una herramienta de software para apovar a
los expertos en botdnica en la actividad de identificacion de
las familias de plantas en cuestion.

Se han definido 150 caracteristicas para cada especie para
wdentificar v clasificar por clase y familia, con las cuales se ha
construido un vector de caracteres donde un cero significa
ausencia de la caracteristica v un 1 cuando existe la
caracteristica. Cada vector de caracteristicas representa la
cadena de identificacion de cada especie. Cuando se obtienen
una nueva muestra €5 Necesario conocer v o registrar sus
caracteristicas para identificar a que especie corresponde.
Cuando una muestra de planta es recolectada mas de una vez,
se registra afiadiendo la fecha v lugar de recoleccion para un
posterior mapeo v estudio del comportamiento de la especie en
cuestion.

Se han desarrollado algoritmos uwsando las téenicas de
distancia Simple Matching Coefficient (SMC), Jaccard, y la de
Rogger & Tanimoto, para conocer el grado de similitud gque
guarda una cadena de caracteres con otra, por lo cual, en este
caso se usaron para  identificar una especie, dentro de una
coleceion de especies va exastente. Se han implementado tres
algoritmos vy generaron resultados que al compararse ha sido
posible determinar la mejor técnica. Primero, fue necesarnio
conocer la distancia que indica la cantidad de caracteres que
son diferentes en las cadenas comparadas. Cuando no existen
caracteres diferentes las cadenas son 1guales v la distancia es
0, cuando un cardcter es diferentes la distancia es 1 vy asi




sucestvamente. Una vez conocida la distancia, asi como las
similitudes y disimilitudes se busca el grado de similitud.

El proyecto tiene como proposito  desarrollar  una
herramienta que permita la identificacion de especies de
plantas para apovar a los expertos en botanica en la tarea de
identificar especies de plantas a partir de las caracteristicas
principalmente de las hojas.

Este trabajo de investigacion tiene como objetivo identificar
la mejor téenica de similitud de entre SMC, Jaccard v Rogger
& Tamimoto para la identificacion de plantas con sus vectores
de caracteristicas.

Se reviso el trabajo de investigacion de Garcia que presenta
métricas de similitud para basqueda aproximada con técnicas
de Aproximate String Matching (ASM) para detectar patrones
de cadenas que permiten errores. ASM mude las distancias
con: Levenshtein, Haming, Jaro, Markov entre otros métodos,
obteniendo  resultados de similitud de dos algorimos de
programacion  dindmica: con el caleulo de distancia de
Levenshtem v paralelizacion por bits. Por lo anterior los
mencionados métodos permiten la comparacion de dos
cadenas y saber el grado de similitud. Destaca ademas que el
grupo de cadenas existente es el alfabeto contra el cudl se
compara un patron, que la cadena de caracteres estd formada
por caracteres o por s v I's, que cuando las cadenas son
1guales se logra una bisqueda exacta, mientras que al existir
diferencias es necesario buscar la distancia v la métnea de
similitud. El objetivo que se bused consiste en identificar
errores v proceder a una adieion, eliminacion o sustitucidn de
caracteres para hacer una correccion de textos. Argumenta
ademas, que las métricas de distanecia de simulitud permiten
aplicaciones en: bio-informética, reconocimiento de patrones,
procesamiento  de  sefiales, comparacion de archivos v
correccion de texto, mineria de datos v en bases de datos.
Finalmente cabe sefialar que ASM procesa dos cadenas de
diferente tamafio mientras que esta investigacion se trabaja
con cadenas de igual tamado [3]. Es posible observar un
gjemplo de la distanera de Levenshtemn en la Tabla 1.

Tabla 1. Ejemplo de la Distacia de Levenshtein[3).

Universahdad vs aniversario
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En el ¢jemplo de Levenshtein la distaneia es 5, porque es la
cantidad de caracteres diferentes v  seria necesaria la
sustitucion de cinco caracteres para que las cadenas sean
iguales. Lo anterior cuando el objetivo es una correccion
automatica, de lo contrario solo podria buscarse la métrica de
similitud.

En otro trabajo de investigacion de Cohen vy otros hacen una
comparacion de nombre y registros en una base de datos de un
censo a través de algoritmos de String Matching. En dicha
mmvestigacion s¢ aplicaron diversas técnicas obteniendo los
sigmentes resultados de la Tabla 2.

Tabla 2. Resultados de métricas de cadenas [4].

MaxF1 AvgPrec

S5FS§ (0528 0.0357

TFIDF 518 0.369

Jaccard 567 0402

L2 JaroWinkler (0.746 0,770

SofiTFIDF 685 0.782

Jaro=Wimnkler 0648 0.703

Jaro 0687 .731
NaiveAvgOverlap 0697  0.731

AvgOverlap 0.701 0.736

Levenshtemn (832 901

Jaro 0728 0. 789 Recortado
Scaled Levenstein 0,851 0.0930 Recortado
Levenshtein (0.B6S 0,925 Recortado

De acuerdo a los resultados el método con menor precision
ha sido SFS, mientras que el mejor es el de Levenshten
concluyendo que las téemecas de Jaro v Levenshtein son
cficaces en el caleulo de la métrica de similitud de dos cadenas
de diferente tamafio [4].

IL. METODO UTILIZADO

Se tomaron en cuenta los datos proporcionado por el Dr.
Villasefior Rios de los vectores de 0°s y 17's de los cuales, se
tomaron 10 vectores (del conjunto total) con 150
caracteristicas correspondientes a 10 especies, precisando que
son cadenas de bits del mismo tamano. Luego, se uso la
especie Orchidaceae como la especie a wdentificar v se
compard consigo misma v con las otras nueve especies para
procesar la identificacion. Las téenicas algoritmicas de
métricas de similitud que se usaron, son: de SMC, Jaceard, v
de Rogger & Tanomoto, considerando que las cadenas a
comparar son del mismo tamario.

En base a los procedimientos establecidos por el Dr. José
Luis Willasefior Rios se determina como se dentifican los
grupas de Clases v Familias en México. La primera gran
division es entre 2 clases que son Liliopsida (4500 especies) y
Magnoliopsida ( 17300 especies). Dentro de la clase Liliopsida
se encuentran 2 grandes familias que son la Orchidaceae que
posee cerca de 1500 especies v la Poaceae con 1000 especies
aproxamadamente. Por la parte de la clase de Magnaliopsida
que es el conjunto mayor donde se encuentran 2 grandes
familias que son la Asteraceae con cerca de 9000 especies v
la Fabaceae con 2000 especies aproximadamente [6].

A. Disposicion de la informacion fuente

La informacion proporcionada por el Instituto de Botdnica
de la UNAM esta dispuesta pnmero por una hista de 21767
especimenes de plantas. Una planta se clasifica en clase,
familia, género y especie [1], de las cuales se muestra la
estructura de la hista para identificar la farmiha a la cual posee
una planta. Ver Tabla 3.




Tabla 3. Lista de plantas clasificada hasta especie [2]. Liliopsida Alstroemeriaceae 1 o o0 o
Clase Familia Gémerns Especie Lihopsida Amarylhidaceae 1 0 a ] 1
1 Liliopsida Alismataceae Echinodorus andriewxi . e
o C.  Definicion de patrones
1 Liliopsida Alismataceae Echinodorus berteron ,
F _ Los patrones se establecieron acorde a la Tabla 6, la cual se
3 Lilippsida Alizmainocne Echinodorus  cordifolis  oonfyrma en una matriz con dos dimensiones. La primera
4 Liliopsida Alismataceas Echinodarus grandiflorus  dimension correspondiente a la fila para los valores de la
5 Liliopsida Alismataceas Echinodorus  nymphaeifolipdc@dena 1, mientras que la primera columna corresponde a los
P Liliopsida Alisnaiacese Echinodorus  paniculatus valores de la uadma 2. La combinacion de valores permite
_ obtener cuatro variables en este caso, a, b, ¢, v d, con los
7 Lilinpsida Aligmainrene Echinpdems  teadius valores 11, 10,01 v 00, Lo anterior se uso en las formulas 1, 2,
] Liliopsida Alismataceae Echinodorus — virgatus v 3 para obtener los resultados buscados.
9 Lilippsida Alismataceae Helanthium Bolivianum
Tahbla 6. Tabla de patrones [3].
21776 Magnohiopsida  Fvgophyllaccae  Viscaimoa Creniculata Cadena |
- - 1 0
Se ha creado una lista de 150 caracteristicas que pueden o 1 1 10
no poseer cada especie que se muestra en la Tabla 4. Cadena 2 a b
) _ o o0 0o
Tabla 4. Caracteristicas de las familias [2]. . d

Caracteristicas

La formula de SMC considera las similitudes 11 v 00 dividida

Plantas lefiosas (arboles o arbustos)

i

Plantas herbdceas (anuales o perennes, incluyendo
sufrutices)

Bejucos o plantas escandentes

Plantas acudticas o subacudticas

Plantas epifitas

Plantas pardsitas o saprofitas

Plantas con jugo lechoso (latex)

Plantas con jugo acuoso (no lechoso)

WooE =] S e

Plantas con zarcillos

150 Vegetacion acuatica

Plantas aromaticas o resinosas (en corteza, ramas u hojas

entre las similitudes 11, 00 y las disimilitudes 10 y 01,
Formula 1.

a+d

SMCij = (1)

gebscsd
Dande 1 es la cadena 1 vy j es la cadena 2.

En el caso de Jaccard considera solo las similitudes
existentes, es decir 11, cuando las dos cadenas contienen la
caracteristicas, dividido entre similitudes 11 v las

) disimilitudes, pero no ncluye similitudes 00, Formula 2.

a

Jacard (X1.X2) = )

a+b+c

Dénde X1 es la cadena | v X2 es la cadena 2.

B. Caracterizacion de las hojas

De igual forma v sigmendo con el procedimiento
establecido por el Dr. Villasefior, se usod la convencion de 175
cuando posee la caracteristica ¥ 07s 51 hay ausencia de dicha
caracteristica, dentro de las 150 posibles caracteristicas,
resultando un vector de 150 valores con 1's v 0%s. La Tabla 5
muestra las caracteristicas de cada familia.

Tabla 5. Familias con sus caracteristicas [6].

En el caso de la Formula de Rogger & Tanimoto divide las
similitudes 11 y 00 entre las similtudes 11, 00 y el doble de las
disimiltudes 10 v 01. Farmula 3.

a+d

Rogger&Tanimoto = aedeben,

(3)

Se desarrollé un programa para obtener las métricas de
similitud de SMC, Jaccard, v Rogger & Tammoto y se
muestra en el cadigo 1.

Se usd un vector de 0°'s y 1's de caracteristicas de una

150 planta para compararse con otros 9 vectores de 0°'s y 17s

clegidos para la expenimentacion, se hicieron las corridas

Clase Familia 1 3 4 5
Liliopsida Apavaceae 1 0 4] ]
Liliopsida Alismatacese 1 0 | o 1
Liliopsida Alliaceae 1 0 V] o 1
Lilippsida Alpeaceae (1) 1 0 4] o o

necesarias para obtener resultados con diferentes distancias.

D. Disefio del algoritmo




main program

Family patron(“Orchidaceae®);
DBFamilies dbFamilies ("Orchidaceae",
"Liliaceae",

"Asteraceae",

“Poaceae",
"Agavaceae",
"Fabaceae", "Magnoliaceae",
"Tiliaceae");

"Lacandoniaceae",

"Santalaceae",

for_each familiy : dbFamilies
write patron name;
write family name;
write distance (patron,
var a get Number Of A's
var b get Number Of A's
var c get Number Of A's (patron,
var d get Number Of A's (patron,
write SimsMC(a, b ,c, d);

write SimJaccard(a, b ,c);
write SimRoggerTanimoto(a, b, ¢, d);

familie);
(patron,
(patron,

family);
family);
family);
family);

end for_each

simsMC(a, b, ¢, d) {
(@a+b) / (a+b+c+ d:;

SimJaccard(a, b, c) |
a /f (a+b+c);

SimRoggerTanimoto(a, b, c, d) |{
(a+b) / (a+b+ 2%(c +d));

end main program

III. RESULTADOS

Se probaron los tres algoritmos y se obtuvieron resultados
que se muestran en la Tabla 5 donde se puede observar que a
medida que aumenta la distancia, disminuye el grado de
similitud. Por otro lado se puede observar que las tres téenicas
arrojan valores diferentes, pero consistentes. La téenica con
valores menos preciso es la de Rogger & Tanimoto, mientras
que la que arroja los mejores resultados es SMC, ver Tabla 7.

En este caso si la distancia es 0 significa que las cadenas
son iguales y la similitud es 100%, por lo tanto si el experto en
botanica introduce las caracteristicas completas y correctas,
lograra una “busqueda exacta™ [3], en caso contrario obtendra
un porcentaje que tiende a 100% a medida que exista similitud
con una especie almacenada en la aplicacion.

Table 7. Resultados de grados de similitud.

Fawtn Famita Dis A 8 C D SuWC Jaccar
tan 1 10 (3} oo a
da Tanimo
Orchicaceas Orchidaceae o 29 (-] o 51 1.0 10 m1.l)
Orchicaceas Agavaceas a3 ™ 3 10 a1 078 06907 0839
Orchicaceas Foacese 43 73 % 17 34 Q713 0S5z 0.554
Qrchicaceae Thaceas 50 7 2% 2z 29 0668 0588 os
QOrchicaceae Asteraceasr 51 73 % s 26 066 0.588 0452
Orchicaceas Fabaceae 51 76 3 b3 23 065 0598 0452
Orchicaceas Liaceae 68 53 46 2 29 0585 043 0.378
Orchidaceas Magrolaceas 73 48 51 2 29 0513 0396 0.345
O L 87 28 7 16 a5 042 024 0.286
Orchidaceas Samalaceae 2 30 [ 24 27 038 o024 0.234
Los resultados nos indican el grado de smmilitud

considerando la distancia y los resultados ticnen el mismo
comportamiento en cada técnica, solo que cada una con
diferente valor respecto al 100%. En la Fig.l. Se puede
observar que SMC se mantiene por encima de Jaccard y
Rogger & Tanimoto. En la practica cuando el botanico no esta
seguro de la identificacion de la especie es cuando acude al
experto “curador” para que emita su dictamen y determinar de
qué especie se trata.

Metricas de similitud
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Fig. 1. Comportamiento de las técnicas utilizadas.

IV. CONCLUSIONES

Se concluye que con los métodos de SMC, Jaccard y
Rogger & Tanimoto permiten identificar especies de plantas
usando el vector de caracteristicas con 0°s y 1's y que el
método mas eficiente ha sido el de SMC.

Que es posible apoyar a los alumnos ¢ investigadores de
botanica en la identificacion de especies al marcar una a una
de las caracteristicas de una planta a identificar con mayor
eficacia. Con lo anterior se crea un vector de 0’s y 1°s y con la
aplicacion propuesta es posible un resultado exacto, o bien, en
caso de que no se incorporen algunas caracteristicas, la
distancia determinara a cual especie se parece.

Una ventaja importante de la herramienta propuesta es que
el usuario puede portar la aplicacion en un dispositivo movil
debido a la eficiencia de representacion, manejo y



procesamiento de informacion, v en trabajo de campo se
puede hacer la caracterizacion y obtener resultados de
inmediato.

A Trabajos futuros

Como parte del mismo provecto, se esta trabajando otro
proyecto que consiste en la posibilidad de tomar una
fotografia, caractenzar la hoja de la planta v hacer una
identificacion a través de procesamiento de imagenes de
manera automatica
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