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Em funcdo do grande avanco tecnoldgico observado nas tltimas décadas, e com
desenvolvimento dos meios de comunicacdo, atualmente sdo produzidas, diariamente, milhares
de informagdes, dando origem ao desafio de manipular bases de dados cada vez maiores e
extrair informacdes uteis. Tal fato tem demandado, com frequéncia, a necessidade do
desenvolvimento de novas técnicas voltadas a anlise de dados.

Essas técnicas, por sua vez, possibilitam a manipulacdo de bases de dados de grande porte,
produzindo solucdes de boa qualidade em um tempo computacional factivel. Algo importante,
tendo em vista que muitas técnicas tradicionais possuem limitagdes em relagdo a quantidade de
registros (ou objetos) pertencentes a base. Neste sentido, a minera¢do de dados é uma tecnologia
que agrega vdrias técnicas tradicionais de andlise de dados, com algoritmos sofisticados e que
sdo utilizados para processar grandes volumes de dados. Em particular, no presente trabalho, foi
estudada a técnica de andlise de agrupamentos, que agrega um conjunto de métodos que sao
aplicados as bases de dados com o objetivo de dividir os registros em grupos homogéneos,
considerando a utilizacdo de alguma métrica. No presente projeto foram estudados,
inicialmente, varios métodos agrupamento, optando-se pela utilizacdo de um método de
agrupamento que resolve o problema dos k-medoids. Neste problema, dado um conjunto de n
objetos com f atributos, e fixado o nimero k de grupos, deve-se selecionar, dentre os n objetos,
k objetos denominados medoids. Os (n-k) objetos restantes sdo alocados ao medoid
correspondente mais proximo, segundo uma medida distancia. Em andlise de agrupamento ha
dois métodos que resolvem tal problema, quais sejam: PAM e CLARA. A partir do estudo
desses métodos e da metaheuristica algoritmos genéticos de chaves aleatdrias viciadas,
desenvolveu-se um novo método de agrupamento para o problema dos k-medoids.

O objetivo € aplicar tal método em n amostras selecionadas de uma base de dados, considerando
que cada amostra corresponde a subconjunto de registros da base. Mais especificamente,
aplica-se o método em cada amostra, sdo definidos os grupos e os objetos que ndo foram
considerados em cada amostra sdo alocados ao seu medoid mais préximo. Dessa forma, sdo
produzidas n solucdes, tomando-se a solucdo com menor valor da funcdo objetivo
correspondente ao medoid. Procedimento similar a este € utilizado no método CLARA. Nao
obstante, com a utilizacdo do novo método combinado com o procedimento de selec@o de varias
amostras, foi possivel trabalhar com bases de dados de grande porte e produzir solucdes de
excelente qualidade, quando comparadas aquelas produzidas pelos métodos PAM e CLARA.

De forma avaliar a eficiéncia e a eficidcia do novo método e do procedimento, foram realizados
experimentos computacionais com vérias bases de dados de porte variado, produzindo-se vérios
resultados interessantes que sdo apresentados e discutidos neste trabalho.
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