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Este trabalho apresenta um programa computacional implementado na
linguagem Java que seleciona atributos mais representativos de uma base de dados,
agrupa dados utilizando a técnica de segmentacéo e calcula indice de agrupamentos.

A selecdo de atributos utiliza a técnica probabilistica de algoritmo genético
através da correlacdo de variaveis para selecionar as mais correlatas entre si € menos
correlatas entre as outras classes.

O agrupamento de dados utiliza a técnica de segmentacdo utilizando método
particional K-Means e os resultados podem ser encontrados e avaliados através dos
indices Calinski e Harabasz ou PBM.

Para validar a ferramenta desenvolvida foram empregadas 4 bases de dados e 0s

resultados foram bastante satisfatorios.
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This paper presents a computer program implemented in Java language that
selects the most representative attributes from a data base, executes data clustering
using segmentation technique and calculates clustering index.

The attribute selection uses the genetic code probabilistic algorithm technique
through correlation of variables to choose the most correlated with each other and the
less correlated among the other classes. The user chooses how many attributes will be
selected as a result.

Data clustering uses the segmentation technician through the partitional K-
Means method and its result can be viewed and evaluated either by the Calinski or
Harabasz or PBM indexes.

The validation of the program developed in this work was done by using 4 data

bases and the results found were very good.
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1 INTRODUCAO

A motivacdo para este trabalho é o constante esforco aplicado na dire¢do do
estudo dos dados, que vem, ao longo dos anos, despertando grande interesse em Varios
segmentos, incluindo cientificos e comerciais. Esse estudo pode ser exploratério ou
confirmatorio, baseado na disponibilidade do modelo apropriado para um determinado
grupo de dados. Entretanto, o elemento chave para esses dois tipos de procedimentos € o
agrupamento ou a classificacdo baseados na melhor aptidédo para uma classificagdo ou
um agrupamento natural revelado através da analise, onde essa analise de grupos € a
organizacdo de uma colecdo de padrdes, usualmente conhecida como um vetor de
medidas, em grupos baseados em similaridades.

De uma maneira natural e Idgica, podemos afirmar que os padrbes dentro de um
grupo sdo mais similares para cada um de seus elementos do que para os padroes
pertencentes a outros grupos.

E sempre importante lembrarmos que existe uma grande diferenca entre o
agrupamento e a classificacdo de dados. Nesta ultima, tem-se uma colecdo de dados,
onde cada elemento possui um rétulo com seu padrdo e, desta forma, podemos rotular
um elemento novo com base nos padrdes estabelecidos para o grupo. Assim podemos
entender que os padrdes ja rotulados sdo usados para aprender as caracteristicas das
classes, que por sua vez, sdo usados para rotular um novo padrdo. No caso do
agrupamento, o problema reside em agruparmos uma determinada cole¢éo de dados de
padrdes nao estabelecidos em grupos significativos. A técnica de agrupamento é
aplicada na analise de exploracdo de padrfes, no agrupamento propriamente dito, na
tomada de decisdo, nos casos de auto-aprendizado (machine-learning), incluindo
mineracdo de dados, mineracdo de textos, segmentacdo de imagens e classificacdo de
padrdes. Entretanto, em muitos desses casos, existe uma informacdo estatistica anterior
sobre os dados que o tomador de decisdo deve aproveitar ao maximo. E é a partir dessa
grande caracteristica que a metodologia de agrupamento é apropriada na exploragédo do
inter-relacionamento e posterior formacao de uma estrutura de grupos.

O termo agrupamento é usado em muitas comunidades para descrever métodos
que realizam operacdes em dados ndo supervisionados. Essas comunidades possuem
diferentes terminologias e consideracdes sobre o processo de agrupamento e, também,

sobre o contexto no qual o agrupamento é usado [1].



O objetivo principal deste trabalho € aproveitar os conceitos dos Algoritmos
Genéticos, Agrupamento de Dados e indices de Grupos, com opcdo de serem
independentes umas das outras para criar uma ferramenta de facil utilizacdo, com uma
interface gréafica amigavel e intuitiva. Essa ferramenta, denominada AJC, utiliza um
Algoritmo Genético para a selecdo de variaveis - onde essa opg¢ao nédo se faz obrigatoria

- e um agrupamento dos dados em grupos distintos.



2 SELECAO DE ATRIBUTOS

2.1 INTRODUCAO

Muitos fatores afetam o sucesso dos algoritmos de mineracéo de dados para uma
determinada tarefa. A qualidade dos dados é um desses fatores. Se uma informacao é
irrelevante ou redundante, ou os dados possuem alguma forma de ruido ou séo ilegiveis,
entdo a descoberta de conhecimento durante a fase de treinamento é muito mais dificil.

No processo de selecdo dos atributos, quanto maior o nimero de atributos em
uma base de dados, maior o poder discriminatorio do algoritmo de agrupamento e a
facilidade de obter-se modelos de conhecimento. Devemos sempre lembrar que quando
pensamos em esséncia, muita coisa funciona de maneira excelente, mas quando
entramos no mundo real nos confrontamos com o volume dos dados, pois o tempo
computacional pode aumentar agressivamente se a quantidade de atributos for grande.

A selecdo de atributos € o processo de identificacdo e remocdo, tanto quanto
possivel, das redundancias ou informagdes irrelevantes. Muitos algoritmos de
aprendizagem empregam diferentes solugdes na sele¢do dos atributos. Em uma
extremidade estdo os algoritmos como os de aprendizagem dos vizinhos mais proximos,
que classificam novos exemplos através da recuperacdo do vizinho mais proximo
registrado, utilizando-se de todas as caracteristicas disponiveis com base nas distancias
calculadas. Do outro lado estdo os algoritmos que explicitamente aplicam prioridades
para as caracteristicas relevantes e ignoram as irrelevantes. As indu¢des das arvores de
decisdo sdo exemplos de aproximacOes. Pelo teste dos valores de alguns atributos,
muitos algoritmos tentam separar os dados de treinamento em subgrupos que
contenham uma grande maioria de uma classe. Isso requer a selecdo de um grupo
pequeno das maiores caracteristicas preditivas, para evitar que os dados sejam separados
erroneamente. Sem querer levar em consideracdo a tentativa de aprendizado para
selecdo dos atributos ou ignorar a questdo, a selecdo de atributos antes do aprendizado
pode ser benéfica. A reducdo da dimensionalidade dos dados reduz o tamanho do
espaco de hipoteses e permite ao algoritmo operar mais rapido e eficientemente [2].

Blum e Langley [3] e Dash e Liu [4] apresentam bons trabalhos no campo de
aprendizagem de maquina através da selecdo de atributos. Particularmente, Dash e Liu

[4] utilizam pequenos arquivos de dados para explorar os pontos fortes e fracos dos



diferentes métodos de selecdo de atributos com relacdo a questdes como ruido,
diferentes tipos de atributos, dados com mualtiplas classes e complexidade
computacional.

As técnicas de selecdo de atributos podem ser categorizadas de acordo com um
numero de critérios. Uma categorizacdo popular nomeou termos filter e wrapper para
descrever a natureza das métricas usadas para auxiliar a avaliacdo dos atributos [5].
Wrappers avaliam os atributos pelo uso da acuracia estimada pelo atual alvo do
algoritmo de aprendizado. Filter, por outro lado, utiliza as caracteristicas gerais dos
dados para avaliar os atributos e operar independentemente de qualquer algoritmo de
aprendizado. Outra taxonomia util pode ser conquistada pela divisdo de algoritmos entre
aqueles que avaliam atributos individuais e 0s que avaliam os subgrupos dos atributos.
Esse ultimo grupo pode ser mais diferenciado nos principios da técnica comum de
pesquisa empregada em cada método para explorar o espagco de busca do subgrupo.
Algumas técnicas de selecdo de atributos podem suportar problemas de regressao, isto &,
guando existem muitas classes e poucas variaveis.

Existem muitos outros métodos largamente utilizados para a selecdo de
atributos, entre eles a técnica de Correlacdo de Varidveis (CFS), Ganho de Informacéo
na Contagem de Atributos, Componentes Principais, Relief e Avaliacdo dos Subgrupos

Baseada na Consisténcia.

2.2 TECNICA PARA SELECAO DE ATRIBUTOS CFS

Neste trabalho utiliza-se a selecdo de atributos baseada na correlagéo das
variaveis, também conhecida como CFS (Correlation-based Feature Selection) [6,7],
que € o primeiro dos métodos que avaliam os atributos de cada subgrupo mais do que 0s
atributos individualmente. O centro do algoritmo é a heuristica da avaliagdo dos
subgrupos, que leva em consideracdo a utilizacdo das caracteristicas individuais para
predicdo de cada grupo, onde o nivel de correlacdo é analisado. Essa heuristica assinala
maior pontuacao para 0s subgrupos que possuem o0s atributos mais correlatos entre si e
menos correlatos entre as outras classes. Pelo fato dos atributos serem tratados

independentemente, o CFS ndo pode identificar fortes interacGes de caracteristicas,



como em um problema de paridade. Entretanto, ele tem mostrado ser muito eficiente
para identificar os atributos sob niveis moderados de interagdes.

O CFS aplica a heuristica da busca estratégica para achar caracteristicas de bons
grupos, que é definido de acordo com os atributos selecionados e com uma consideravel
contribuicdo para o subgrupo calculado.

Para a sua aplicacdo é necessario calcular a dependéncia entre os atributos. Para
isso, utilizam-se métodos estatisticos para se obter média entre os valores de cada
atributo, seus desvios padrdes, bem como a correlagdo entre cada atributo para o
posterior calculo da matriz de correlagdo. O algoritmo segue com a criagdo de uma
populacdo inicial gerada aleatoriamente. Em seguida, cada individuo da populagéo
inicial é avaliado acumulando-se o produto de cada atributo deste individuo com o valor
do respectivo atributo da matriz de correlagdo. Um valor adicional arbitrario é
acrescentado a essa aptiddo calculada, que chamamos convergéncia. Esta é calculada
em etapas. Primeiro, realizar o somatorio dos valores da populacdo inicial
correspondentes a cada atributo (que sé podem ser 0 ou 1). Segundo, subtrai-se o valor
total de atributos pelo somatdrio dos valores do individuo, calculado na primeira etapa.
Terceiro, calcula-se o produto entre a diferenca calculada e 2, que é o peso atribuido no
AJC. Por fim, acrescenta-se a convergéncia ao valor acumulado do individuo. Para cada
individuo, valida-se se sua aptiddo é a melhor aptiddo calculada. Caso afirmativo, seu
cromossomo € guardado. Este processamento é repetido até que se atinja 0 nimero de
populacéo estipulado.

Depois de ter sido calculada a aptiddo da populacéo, efetua-se o cruzamento
selecionando-se como pai metade da populacdo de melhor aptiddo e, aleatoriamente, a
outra metade como mée para completar toda a populacdo que sofrerd o cruzamento,
considerando-se 0 parametro passado para o AJC.

Logo em seguida ha o processo de mutacdo, que efetuara a troca de valores dos
genes de cada cromossomo de todas as geracdes de acordo com o parametro passado
para 0 AJC. Como os valores s6 podem ser 0 ou 1, onde for 0 passara a ser 1 e onde for
1 passaré a ser 0.

O passo seguinte € recalcular a aptiddo da nova populacéo criada.

No final do processamento sera exibido cada gene do melhor cromossomo. O
AJC também podera utilizar este cromossomo como entrada para 0 seu agrupamento de
dados.



3 SELECAO DE ATRIBUTOS POR ALGORITMO GENETICO

3.1 ALGORITMO GENETICO

Os Algoritmos Genéticos (AG), integram a familia dos algoritmos
evolucionarios, que também é composta por Estratégia de Evolucdo e Programacéo
Evolutiva.

John H. Holland [8], um conhecido pesquisador da Universidade de Michigan,
apresentou, nos anos 60, uma proposta para constru¢cdo de um algoritmo estatistico-
matematico para otimizacdo aplicavel em sistemas muito complexos. Este algoritmo
ficou conhecido como Algoritmo Genético, que propds uma simulacdo da evolucao
inspirada na natureza, com caracteristicas e ganhos desse processo.

Os Algoritmos Genéticos (AG), propostos por Holland, sdo uma classe de
algoritmos de busca probabilisticas que acumulam operadores genéticos naturais, e sao
capazes de localizar uma solugdo 6tima ou proxima da 6tima em uma larga escala de
problemas.

Somente nos inicio dos anos 80, esta solucdo algoritmica ganhou grande
incentivo prético, vindas de muitas areas de aplicacdes cientificas, que necessitavam da
versatilidade e dos excelentes resultados que ja haviam sido apresentados por esta forma
de solucéo.

O Algoritmo Genético, entdo, passou a ser aplicado cada vez mais em varias
areas com excelentes resultados no processamento de imagem, modelagem e
identificacdo de sistemas, filtros para minimizacdo de ruidos, robdtica e selecdo de
entradas em Redes Neurais [9].

Ultimamente este algoritmo ganhou um grande espaco em trabalhos nas mais
diversas &reas, pois ha uma crescente concentracdo de informacBes que podem ser
trabalhadas e os problemas complexos necessitam de uma melhor otimizacgdo na escolha
das variaveis, dando preferéncia aquelas mais significativas.

Os algoritmos genéticos sdo 0s mais conhecidos e empregados dentre 0s
algoritmos evolucionérios. Sdo mecanismos de busca ou otimizacdo, inspirados nos
mecanismos de selecdo natural e na genética natural. Eles combinam sobrevivéncia da
estrutura mais adaptada com troca de informacéo aleatdria, formando um algoritmo de
busca com elementos que lembram o comportamento inovador humano. Em cada

geracdo um novo conjunto de criaturas artificiais é gerado usando alguns dos individuos



mais ajustados da geracdo anterior. Alguns novos individuos podem ser incluidos ou
alterados aleatoriamente [10].

Os dados sdo convertidos em um codigo que representa um gene ou
cromossomo (individuo) e o processamento ocorre através dos operadores genéticos de
selecdo natural (individuos mais aptos), cruzamento e mutacdo. Estes operadores
alteram a populacdo inicial composta de solugdes candidatas gerando individuos novos
potencialmente melhores. A selecdo é realizada através de um mecanismo probabilistico
(geralmente através de um mecanismo conhecido como "roleta™) garantindo a tendéncia
de que os individuos com maior aptiddo (mais proximos da solugdo) permanecem para a
proxima geracdo. O cruzamento ocorre com a fusdo de dois individuos, divididos em
uma posicdo aleatoria e re-combinados. J& a mutacdo consiste na alteracdo aleatéria de
parte do cddigo de alguns individuos. Muitas vezes 0s cromossomos sdo binarios, mas
também podem ser nimeros reais [10,11].

Por outro lado, segundo Mitchell [12], ndo existe uma definicdo aceita de
algoritmos genéticos que permita diferencid-lo totalmente dos outros métodos
evolucionarios. Porém, pode-se dizer que os métodos chamados genericamente de
algoritmos genéticos tém ao menos 0s seguintes elementos em comum: populacGes de
cromossomos (representando potenciais solugdes), selecdo de acordo com uma funcgéo-
objetivo (aptiddo), cruzamento para produzir uma nova descendéncia e mutacdo
aleatdria destes novos descendentes. A inversdo, que consiste no quarto elemento dos
algoritmos genéticos e foi introduzido por Holland, raramente € utilizada, pois suas
vantagens ainda ndo sdo bem conhecidas [13].

Para Goldberg, os algoritmos genéticos sdo diferentes dos procedimentos
comuns de otimizacdo porque trabalham com uma codificagdo do conjunto de
parametros e ndo com os proprios parametros. Eles buscam a solucdo a partir de uma
populacéo de pontos, e ndo de um ponto simples. Outro ponto importante € que utilizam
funcBes-objetivos e ndo derivadas ou outro conhecimento auxiliar. Por fim, usam regras
de transi¢do probabilisticas e ndo deterministicas.

Estes quatro elementos também diferenciam os algoritmos genéticos dos outros
mecanismos evolucionarios como € discutido adiante. Mesmo contando com
componentes trabalhados aleatoriamente, os algoritmos genéticos ndo sdo simples
passeios aleatorios. Eles exploram eficientemente as informagdes historicas para inferir
novos pontos de busca. O ponto central de pesquisa em algoritmos genéticos tem sido

sua robustez, ou seja, 0 balanco entre eficiéncia e eficacia [10].



Embora a versdo basica dos algoritmos genéticos seja simples, existem
importantes aplicacdes, tais como a otimizacdo, a programacdo automatica, a
aprendizagem de méaquina, a economia, a ecologia (modelagem de fendmenos como co-
evolucdo de hospedeiro/parasita, simbiose e proliferacdo de armas bioldgicas), a
genética populacional, a evolugdo e a aprendizagem, 0s sistemas sociais (tais como
modelagem de comportamento social de col6nias de insetos ou esquemas de cooperacao
em sistemas multi-agentes), a otimizacdo de recursos (redes de distribuicdo de agua,
cargas e dimensGes em estruturas), e diversos outros casos [12]. Também séo
largamente empregados em sistemas hibridos, no ajuste de topologias neurais ou na
geracao de bases de regras difusas [13,14].

As razBes para o crescente nimero de aplicacdes, segundo Goldberg [10], sédo
claras: os algoritmos sédo poderosos, computacionalmente simples e ndo sdo limitados
por condigdes restritivas com relacdo ao espaco de busca. Essas vantagens,
paradoxalmente, podem ser limitacbes, como apontam, pois tornam a busca
excessivamente ampla em alguns casos.

Portanto, quando se trata de projeto com um elevado grau de complexidade e
otimizacdo, este algoritmo vem sendo largamente aplicado em conjunto com outros
métodos de otimizacOes, apresentando excelentes resultados. Além de ndo necessitar de
informacdes sobre o gradiente da superficie de resposta, as eventuais descontinuidades
da mesma ndo afetam a performance da otimizagdo. Outra caracteristica do Algoritmo
Genético é a de que a presenca de minimos locais ndo atrapalha em sua performance,
podendo, assim, ser aplicados em problemas de otimizagédo de grande escala.

O Algoritmo Genético [8] foi elaborado e codificado de forma semelhante aos
cromossomos, tornando-o muito parecido com o processo evolutivo do ser vivo. Alguns
conceitos naturais que podemos estabelecer uma correlagdo com o Algoritmo Genético
séo:

e cromossomo (gendtipo) - cadeia de bits que representa uma solucéo
possivel para o problema.

e gene - representacdo de cada parametro de acordo com o alfabeto
utilizado (binério, inteiro ou real).

e fenotipo - cromossomo codificado

e populacdo - conjunto de pontos (individuos) no Espaco de Busca

e geracdo - iteracdo completa do AG que gera uma nova populagédo



e aptiddo - saida gerada pela funcdo objetivo para um individuo da

populacéo

Uma visdo ligeiramente diferente é a da “hipotese dos blocos de construcdo”.
Neste caso os blocos sdo esquemas ajustados de pequeno tamanho de defini¢do [10]. Os
operadores genéticos de cruzamento e mutagdo tém a habilidade de gerar, promover e
justapor, lado a lado, blocos de construcao, para formar as cadeias de caracteres étimas.
O cruzamento tende a conservar a informacdo genética presente nas cadeias de
caracteres. Assim, quando essas cadeias sao similares, sua capacidade de gerar novos
blocos diminui. Por outro lado, a mutacdo € capaz de gera blocos radicalmente novos,
pois ndo € um operador conservativo. A selecdo dos elementos que devem permanecer
para a proxima geracdo é um procedimento que tende a ser enviado para os blocos que
possuem maior aptiddo, garantindo sua representacdo de geracdo a geracdo. Esta
hipotese sugere que o problema de codificacdo é crucial para a performance dos
algoritmos genéticos, e que tal codificacdo deve satisfazer a idéia de blocos pequenos
para ampliar a possibilidade de intercambio [13].

Contudo Mitchell [12] afirma que existem controvérsias sobre algumas
abordagens, revelando que os algoritmos genéticos ndo tém uma teoria acabada, mas, ao
contrario, ainda apresentam questdes sem respostas. Segundo esta autora, embora 0s
algoritmos genéticos sejam largamente empregados e simples de descrever e programar,
seu comportamento pode ser complexo, ndo estando ainda completamente
compreendido seu funcionamento.

Para lllich e Simovic [15] os algoritmos genéticos ndo podem ser aplicados a
qualquer problema e sua eficiéncia varia de muito eficiente a ineficiente em funcdo da
complexidade e tamanho do problema; os algoritmos genéticos buscam solugdes em
todo o espagco, mesmo em regides de solucdes invidveis, e o esfor¢o de busca pode ser
99% nesta area (perdido); os algoritmos genéticos ndo levam em conta a forma e o
gradiente da funcdo objetivo, que poderiam aumentar as chances de se encontrar um
6timo global e, por fim, os algoritmos genéticos requerem sintonia dos parametros de
busca.

Outro ponto interessante é a especificacdo de um determinado ndmero de
individuos que séo selecionados deterministicamente, escolhendo-se os melhores (mais
ajustados) em cada geracdo antes da selecdo aleatoria. Esta forma é conhecida como

“elitismo”.



3.2 CODIFICACAO DAS VARIAVEIS

Nos primeiros algoritmos genéticos 0s cromossomos eram tipicamente binarios.
Neste formato cada gene em um cromossomo tem dois alelos possiveis: 0 e 1. Cada
cromossomo pode ser visto como um ponto (de dimensdo n) no espaco de busca de
solugdes. Os algoritmos genéticos processam populacdes de cromossomos substituindo
progressivamente uma populacdo por outra potencialmente mais adaptada. Para isto
requerem uma funcdo de aptiddo que assinale uma pontuacdo a cada cromossomo na
populacdo corrente, dependendo de qudo bem o cromossomo resolve o problema em
questéo [12].

Um algoritmo genético simples é composto basicamente de trés operadores:
reproducéo (através de selecdo dos individuos mais ajustados), cruzamento e mutacéo.
A reproducdo é um processo no qual os individuos sdo copiados de acordo com 0s
valores das suas funcgdes-objetivo f (fun¢des de aptidao). A funcdo f pode ser entendida
como uma medida de lucro ou utilidade a ser maximizada. Copiar de acordo com f
significa que os individuos com maior valor de f tém maior probabilidade de contribuir
com um ou mais descendentes na proxima geracdo. Este operador pode ser
implementado de varias formas. Provavelmente a forma mais simples € a roleta, com as
casas de cada individuo proporcionais a sua aptiddao. Cada elemento selecionado é
copiado para uma populacdo provisoria [10]. A selecdo é realizada sobre uma populacédo
proviséria P(t) para gerar a nova populacdo, P(t+1). A probabilidade de selecdo dos
individuos é dada pela proporcdo de sua aptiddo em relagcdo ao somatorio de aptiddes da
populacdo (selecdo proporcional), como apontado na “Férmula 1” indicada por
Goldberg [10]:

. f@)
p(a;) 5 f(a)
Férmula 1

Proporgéo da aptiddo

Esta definicdo assume valores de aptiddo positivos e uma tarefa de
maximizacdo. Os algoritmos genéticos geralmente mantém populacdo de tamanho
constante, isto é, da ordem de 50 a 100 individuos. Normalmente esta populagdo é

inicializada aleatoriamente [16], mas o analista pode fazer uso do conhecimento anterior
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na formulacédo destes individuos, o que pode ser apontado como uma das vantagens dos
algoritmos genéticos [17].

Ap0s a reproducdo o cruzamento é realizado em duas etapas. Em primeiro lugar
sdo escolhidos aleatoriamente alguns pares de individuos. Em seguida, para cada par, é
escolhido um numero inteiro k representando a posicdo de corte no intervalo [1, n],
sendo n o tamanho do cromossomo (quantidade de genes). Caso ndo seja a primeira
populacédo, os novos individuos sdo gerados combinando ou re-combinando as parcelas
[1, k] e [k+1, n] dos individuos pai e mae [10].

Cada gene de um cromossomo [8,9,18] € responsavel por uma determinada
caracteristica de um individuo. De forma similar podemos compor um cromossomo ndo
natural e, por um processo artificial, podemos representar cada parametro que sera
otimizado.

Codificando-se 0s cromossomos em ndmeros binarios, podemos obter muitas
vantagens como: tornar as operacOes genéticas mais faceis de serem executadas,
facilitar a manipulacdo de variaveis que possuem valores continuos, facilitar a variacao
da faixa de trabalho dos parametros e apresentar uma simplicidade na variagcdo da
preciséo dos valores de cada parametro.

A codificacdo é outro ponto importante na especificacdo de uma aplicacdo em
algoritmos genéticos. Originalmente os algoritmos genéticos eram codificados em
cromossomos binarios. Porém, Man, Tang e Kwong [13] afirmaram recentemente que a
manipulacdo direta de cromossomos com valores reais receberam consideravel
interesse, especialmente para trabalhar com problemas que tém parametros reais. Para
estes autores alguns trabalhos indicam que a representacdo em ponto flutuante pode ser
mais rapida em termos de computacgdo (por exemplo, evitando as conversdes no inicio e
no final do processamento) e também mais consistente. Contudo nem sempre € superior
a codificacdo binaria segundo estes autores. Tudo depende do caso em que sera
aplicado, pois nos casos onde existam variaveis com alta precisdo seriam necessarios
muitos bits para representa-las. Segundo Corddn [17], no caso de codificacbes em
nameros reais, o cruzamento é realizado através do cruzamento aritmético com a
combinacéo linear dos genes correspondentes de um par de individuos.

No Algoritmo Genético proposto cada individuo representa um subconjunto de
atributos selecionados. Cada cromossomo é composto por M genes, onde M é o nimero
de atributos de uma base de dados. Cada gene pode assumir valores 0 ou 1, indicando

respectivamente a auséncia ou a presenca do atributo no subconjunto criado [19].
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Tendo uma base de dados composta por 8 atributos, podemos gerar um
cromossomo com 8 genes, cada um representando um atributo. Depois de efetuado o
processamento do Algoritmo Genético, podemos obter um resultado que nos mostre a
auséncia dos atributos 2, 5 e 6, como mostrado na “Figura 1” abaixo:

1 0 1 1 0 0 1 1

Figura 1: Codificacao final de um cromossomo

Estes trés atributos poderdo ser descartados na execucdo do processo de

Agrupamento dos dados executado em conjunto do algoritmo AJC.

3.3 CRIACAO DA POPULACAO INICIAL

Um gerador aleatorio cria a populagéo inicial de cromossomos, ou seja, para
cada atributo (também chamado de variavel) de cada registro (cromossomo), € atribuido
aleatoriamente um 0 ou um 1. No modelo genético da “Figura 2” mostramos um
conjunto de cromossomos para uma base composta por 8 genes, onde estes receberam

seus alelos aleatoriamente.

[1] 10001001
[2] 00010010
[3] 10000100
[4] 00011000
[5(] 01000100
[6(] 00100001
[7] 00000100

Figura 2: Populacdo inicial de cromossomos

Criando uma populacdo inicial aleatéria garantimos que esta ndo sofrerad
influéncia tendenciosa do meio externo, garantindo a legitimidade da pesquisa.
Entretanto, podemos inserir informacdes adicionais que nos permitam diminuir o

tempo computacional para encontrar a melhor solugédo no algoritmo, ou seja, influéncia
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tendenciosa na populacdo inicial, ja que podemos ter um conhecimento prévio e Uutil

para se chegar ao melhor resultado.

3.4 APTIDAO - AVALIACAO DA RESPOSTA

Esta é uma das tarefas essenciais do AG, pois € onde se encontra o valor
associado as caracteristicas de cada cromossomo. Sua avaliacdo é assaz significativa
para o AG.

A aptiddo [8,9] é uma caracteristica de cada individuo e € verificada pelas suas
habilidades, ou seja, se ele consegue sobreviver a predadores e outros obstaculos, e
seguir sua reproducdo dando origem a uma outra geracdo. Em um algoritmo genético,
esta funcdo se verifica, muitas das vezes, avaliando-se a diferenca entre um valor
esperado e um previsto, chamando essa diferenca de erro. Portanto, se acharmos o
menor erro para um individuo, este provavelmente sobrevivera, caso contrério, ndo
passard para a nova geracao. Esta funcdo determinara, probabilisticamente, com quem
um determinado cromossomo ira cruzar, podendo, um individuo, realizar vérios

cruzamentos em uma mesma geracao.

3.5 CRUZAMENTO

Nesta parte hd o cruzamento [8,9] entre o material genético entre diferentes
individuos. Uma nova populagdo é criada a partir de um cruzamento aleatério entre
Cromossomos, ou seja, uma populacdo de herdeiros, onde estes recebem informacdes de

seus progenitores, através do material genético passado por estes.

X1 Xa | X3 X4 Xs Xs
Y1Y2|YsYsYs Ye

Figura 3: Individuos antes do cruzamento

X1 X2|YsYaYs Ye
Y1 Ya | Xs Xa Xs Xe

Figura 4: Individuos depois do cruzamento
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Durante o cruzamento, hd uma troca de material genético e haverd uma
tendéncia da transmissao de caracteristicas dominantes para as geragdes seguintes, que
podem ser mostradas por varidaveis dominantes. Esse cruzamento é responsavel direto
pela convergéncia para a selecdo desejada de atributos.

Back e Kursawe [16] lembram que o mecanismo de cruzamento simples pode
facilmente ser estendido para cruzamento mdaltiplo (varios pontos de corte), e até para
cruzamento uniforme, no qual a decisdo aleatdéria sobre a troca de informacdo entre

genes € realizada bit a bit.

36 MUTACAO

A mutacdo consiste na alteracdo aleatéria de uma parte do individuo. Este
operador realiza uma fungdo importante, trazendo inovagdo e diminuindo os riscos de
convergéncia prematura [10]. A mutacdo é geralmente interpretada como sendo de
importancia marginal em algoritmos genéticos. Funciona invertendo aleatoriamente
genes isolados, escolhendo o gene a ser modificado (gene m) com uma probabilidade
pequena. Geralmente pm assume valores na faixa de 0,01 a 0,001. InvestigagOes mais
recentes, todavia, indicam que a mutagdo pode ser importante em alguns casos e
recomendam que pm fique em torno de pm=1/n, sendo n o numero de bits do

cromossomo [16].

3.7 DEFINICAO DOS PARAMETROS DOS OPERADORES GENETICOS

Uma questdo importante € a determinacdo dos parametros das operagdes. A
probabilidade de cruzamento (pc) é geralmente da ordem de 0,6 [16]. Para Man, Tang e
Kwong [13] é comum adotar-se uma taxa de cruzamento (pc) com valores entre 0,6 e
1,0, enquanto que a probabilidade de mutagdo é tipicamente menor do que pm=0,01.
Dependendo do dominio, a escolha de pm e pc como parametros de controle pode ser
um problema complexo de otimizacdo ndo linear. Ademais, dependem criticamente da
natureza da funcdo objetivo. De Jong [20] desenvolveu grande estudo exploratorio sobre
0s parametros, concluindo pelo uso de populagdes de 50 a 100 individuos, com taxas de
cruzamento de 0,6 e de mutacdo de 0,001. Grefenstette [21] revisou o trabalho desse
pesquisador, indicando populagdes de 30 individuos, cruzamento de 0,95, de mutagédo
de 0,01 e escolha elitista de um individuo por geragdo como valores 6timos. Contudo,
ha resultados contraditorios. Para Sharif e Wardlaw [22], a aplicacdo de mais de uma
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mutacdo por individuo degradou a performance. Este assunto ainda nao esta resolvido,
embora existam algumas sugestfes na literatura [13]:

a) populagdes grandes (100 ou mais individuos): pc=0,6 e pm=0,001;

b) populacdes pequenas (até 30 individuos): pc=0,9 e pm=0,01.

Por outro lado, alguns pesquisadores, como Spears [23,24] apontam para um
relativo equilibrio entre os operadores de cruzamento e mutacdo. Para esse autor, ndo ha
provas da superioridade de um ou de outro, defendendo a anélise do desempenho de
ambos, nos casos concretos. De qualquer forma, aparentemente os parametros séo
dependentes do problema a ser resolvido, ou seja, € necessario explorar os efeitos da
variacdo das taxas, do tamanho da populacdo e do tempo de treinamento (nimero de
geracoes).

Neste processo [9] h& a troca de informacgBes dos genes dentro de cada
cromossomo, gerando uma mutacdo. Estas alteracGes promovem a modificacdo no
codigo genético de uma pequena parte da populacdo, que pode atuar de forma benigna.
Se forem gerados individuos mais aptos, suas caracteristicas serdo transmitidas para as
préximas geracoes.

Este recurso coopera na solugdo do problema dos minimos locais, pois fazem
com que as pesquisas apontem para outros locais em uma superficie.

A “Figura 5” apresenta um gréfico com as fases de um Algoritmo Genético:
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Codificacédo das variaveis
4
Populacdo inicial
4
Avaliacdo da aptiddo
4
Critérios para selecédo
4
Cruzamento
4
Mutacao
4

Substituicao de populacédo

©

Figura 5: Principais fases do Algoritmo Genético
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4 AGRUPAMENTO DE DADOS

4.1 INTRODUCAO

Uma das principais tarefas da analise de agrupamento é organizar os dados em
um pequeno namero de grupos (clusters), de forma que os elementos similares estejam
alocados no mesmo grupo e os padrfes muito distintos estejam em grupos diferentes
[25].

Apesar de existirem diversos algoritmos para realizar esta tarefa, ha dois
aspectos fundamentais da natureza dos métodos de agrupamento [26]:

a) ndo existe efeito explicito de supervisao, isto é, os padrbes sdo organizados de
acordo com um critério de agrupamento considerando que 0s grupos ndo sao conhecidos
no inicio;

b) a nocdo de similaridade entre dois padrdes é essencialmente realizada por
suas distancias, onde a funcdo de distancia é a quantificacdo da similaridade, ou seja,
guanto menor a distancia, maior a similaridade; se a distancia é zero, os padrbes sdo

iguais.

O processo de descoberta de conhecimento demanda varios passos obrigatorios
como selecdo e preparacdo dos dados, busca do conhecimento dos padrdes propriamente
ditos, e por fim, a analise dos resultados encontrados. Esses resultados devem ser
aplicados em novas informac6es e serem validados com um aceitavel grau de certeza,
pois essas informacgfes poderdo servir como base Util e confiavel para uma tomada de
decisdes.

Na andlise de agrupamento ndo existe pré-classificagdo dos dados nem distin¢do
entre variaveis dependentes ou independentes. Trata-se de um tipo de aprendizagem nao
supervisionada, no qual o método lida diretamente com os dados, visando determinar a
estrutura dos padroes [25].

Em alguns casos de data mining, uma das dificuldades a ser enfrentada é o
excesso de informagdes. Torna-se necessario utilizar técnicas que permitam particionar
ou reduzir os dados, facilitando o entendimento dos padrdes. Freqiuentemente nao ha

informacao inicial para apoiar as tarefas de segmentacdo ou classificacdo dos dados.
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Para Kaski [26] um dos maiores problemas com esta técnica € a interpretacéo
dos grupos obtidos, que pode ser dificil. Assim, as grandes metas sdo compactar o
arquivo de dados e realizar inferéncia sobre a estrutura dos grupos resultantes, o que
nem sempre pode gerar bons resultados.

Por este motivo, a analise de agrupamento raramente € utilizada isoladamente.
Detectados 0s grupos, outros métodos sao aplicados para descobrir o que significam.
Esta técnica tem aplicacdo em uma larga variedade de campos, incluindo descoberta de
conhecimento, andlise estatistica, compressdo de dados, quantizagcdo vetorial,
reconhecimento e classificacdo de padrdes. Uma das aplica¢cbes comuns € a construgdo

automatizada de categorias ou taxonomias [27].

4.2 CLASSES DE ALGORITMOS DE AGRUPAMENTO

Existem duas classes béasicas de algoritmos: agrupamento hierdrquico ou
particional.

O agrupamento hierarquico busca reunir sucessivamente grupos menores,
formando grupos maiores, ou dividir grupos grandes em outros de maior similaridade
interna. Os métodos diferem pela regra adotada para decidir quais grupos devem ser
reunidos ou divididos. O resultado do algoritmo € um grafico tipo arvore chamado de
"dendograma™ que mostra como 0s grupos sdo inter-relacionados [25,26].

Ja o0 agrupamento particional busca dividir o conjunto de dados em um conjunto
de grupos distintos entre si, maximizando as dissimilaridades dos diferentes grupos
[28]. As técnicas que seguem o agrupamento particional, incluindo K-means e diversas
outras, geralmente sdo baseadas na otimizacdo de uma funcdo de custo, que envolve,
por exemplo, a minimizagao do erro quadrético, e sdo de natureza combinatorial.

Em funcdo do tamanho dos arquivos, o tempo de processamento é muito grande.
Por isto, técnicas de otimizacdo tais como simulated annealing e algoritmos genéticos

sdo empregadas para acelerar o processamento [25,26].

4.3 ALGORITMO K-means

Em funcéo de ser o método de implementacdo mais comum em softwares dentre
todos os métodos, K-means € uma referéncia, contra o qual os outros algoritmos sao

comparados.
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Muitos algoritmos para agrupamentos tém sido propostos, especialmente para
agrupamento espacial, alguns dos quais serdo apresentados a seguir. Por ser uma das
técnicas mais importantes na busca de informagfes implicitas existentes nos dados, ha
muito esfor¢o de aperfeicoamento [29].

K-means é o algoritmo de agrupamento particional proposto por MacQueen em
1967, mais conhecido e aplicado para agrupar dados, embora existam muitas variantes.
Este algoritmo requer que os dados sejam compostos de varidveis numéricas, pois uma
parte do processo é baseada no calculo das médias [28].

Em termos mais precisos, agrupar pelo método K-means pode ser descrito como:
"dado um conjunto de n pontos no espaco real d-dimensional R? e um niimero inteiro k,
definir os k conjuntos de pontos em R que minimizem a distancia média quadrada de
cada ponto ao centréide do conjunto mais préximo" [27]. O processo de calculo consiste
basicamente das seguintes etapas:

a) selecionar k pontos;

b) determinar as coordenadas destes pontos como sendo os centréides dos grupos;

c) calcular a distancia do proximo ponto aos k centréides (geralmente empregando a
distancia euclidiana);

d) incorporar o ponto ao grupo mais proximo;

e) recalcular o centroide deste grupo;

f) passar ao proximo ponto — se terminarem 0s pontos, recomegar do primeiro ponto,
revendo seu posicionamento;

g) encerrar 0 processo se ndo houver possibilidade dos dados mudarem de grupo ou

retornar & etapa (c).

Embora simples e razoavelmente eficiente, o algoritmo K-means tem algumas
desvantagens. Um dos problemas apontados é o tempo de processamento em funcdo da
aplicacdo em espacos de muitas dimensdes (muitas varidveis) e da necessidade de
muitas iteracdes até a condicdo de final [27]. Outro problema é a escolha das condi¢des
iniciais.

O numero de grupos k e a inicializacdo dos centrdides (escolha dos primeiros k
pontos) pode influir decisivamente nos resultados. A propria limitagdo a um
determinado nimero de grupos pode ndo ser adequada quando a anélise é exploratoria.

Por fim, o algoritmo freqiientemente encerra o processo com 6timos locais, desprezando
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valores mais globais. N&o obstante, ainda é o algoritmo mais utilizado na prética, em

funcdo de ser a variante implementada nos pacotes estatisticos comerciais [26].

4.4 INDICES DE AGRUPAMENTO

Foi implementado no sistema AJC dois tipos de indices para avaliacao do
agrupamento: o indice PBM e o indice Calinski e Harabasz. Uma vez aplicado um
desses indices para uma determinada base de dados, sera exibido um resultado que

expressa 0 numero 6timo de grupos do método para esta base.

441 CALINSKIE HARABASZ

Este indice foi desenvolvido por Calinski e Harabasz [30]. E um método
estatistico para encontrar a melhor distribui¢cdo de pontos para um conjunto de grupos.
Este procedimento primeiramente recebe a quantidade de grupos (k). Posteriormente
divide a base de dados em k grupos e realiza, aleatoriamente, uma distribuicdo
equitativa dos pontos em cada grupo formado. Apoés esta divisao em k grupos, o método
verifica a que grupo cada ponto pertence atraves da medida de distancia entre o ponto e
0 centro de cada grupo. O grupo que apresentar a menor distancia recebe este ponto.
Sempre que acontece para um ponto uma troca de grupos, o0 método calcula novamente
seu centro. Este procedimento acontece até que acabe a troca de pontos entre 0s grupos.

Sua funcéo de distribuicdo pode ser vista como:

s (n—K)*B
{I{.r'rl.}: ! A ]}:”

Formula 2

Funcéo de distribuicao
Onde n é o numero de pontos existentes e k € o nimero de grupos em que foi

dividida a base de dados.

Para se chegar aos valores de B e W, temos as seguintes formulas:
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K -

W =3 3(X. - X.)
perrer
Férmula 3

Somatorio dos quadrados das distancias

E .
=% - Xx)
_."=_I._.:':I. i
Férmula 4

Somatorio dos quadrados das diferencas

B=T-W=Yn(X,-X)
=]

Férmula 5

Diferencaentre Te W

O valor de W é o somatério dos quadrados das distancias dos pontos para o
centro do grupo a que pertence, onde Xjj € o j-ésimo ponto do grupo i, Xbarrai € o
centro do grupo, que é a média dos pontos ao centro do grupo, e n; € a quantidade de
pontos que estdo no grupo i.

T é o somatério dos quadrados das diferencas de cada ponto de toda a base de
dados e o centro de toda a base, representado por Xbarra.

Para completar a férmula geral de distribuicdo, o valor de B pode ser obtido pela
diferenca entre T e W, que é o0 somatdrio dos produtos entre 0 nimero de pontos de toda
a base e os quadrados das diferencas entre o centro de toda a base e o centro de cada
grupo.

Portanto, G(k) é o resultado da fungdo. O resultado efetivo e ideal do indice
Calinski e Harabasz serd aquele que maximizar o resultado desta funcdo, ou seja, o
maior valor para G entre todas as quantidades minima e maxima informadas pelo

usuario.

21



442 PBM

O Indice PBM, desenvolvido por PAKHIRA, BANDYOPADHYAY e
MAULIK, pode ser utilizado para avaliar a qualidade de segmentacéo de bases de dados
em diferentes parti¢cdes, podendo ser aplicado tanto em segmentagfes classicas quanto
difusas. Este indice € obtido pela composicao de trés fatores, conforme apresentado na
equacdo, e a sua maximizacdo da-se em torno de formacdes com pequeno numero de
grupos compactos e com uma grande separacao entre dois deles, ao menos [31].

Este indice apresenta a seguinte formula:

(1L E )
PBM(K) =|—"—"[)
K E, )
Férmula 6

Funcdo geral de distribuigao

A formula nos mostra 1/k, que descreve o indice PBM como inversamente
proporcional ao nimero de grupos encontrados. Em outras palavras, este indice tende a
apontar como resultado final para uma solu¢do com a menor quantidade de grupos.

Em seguida a formula E;/ Ex que diminui com o aumento de k. O resultado do

indice PBM aumenta ou diminui na medida desta proporcao.

Formula 7

Densidade dos grupos

Ex mede a densidade dos grupos formados e é sempre desejavel que o seu valor
seja 0 mais alto possivel. E calculado pelo somatério das distancias de todos os pontos
ao centro da base como se fosse um Gnico grupo.

Para finalizar a férmula geral do indice PBM, tem-se Dy, que representa a
medida da maior distancia encontrada entre os grupos formados, tomados dois a dois. O
valor de Dy pode ser aumentado de acordo com o valor de k e puxado para cima em

funcdo da separacdo méxima entre dois pontos da base.
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O que se pretende com este indice, aléem de sua maximizacao, € manter o menor
namero de grupos possivel enquanto a densidade interna e a separacdo externa dos

grupos aumentam tanto quanto possivel [31].
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5 APLICATIVO AJC

O programa AJC para agrupamento foi construido utilizando-se do ambiente
JAVA, pois com o byte code (arquivo.class) gerado em sua compilagdo, podemos
executar o programa a partir de qualquer plataforma operacional, com possibilidade de
posterior distribuicdo publica utilizando-se os recursos da rede mundial, internet.

AJC possui efetivamente cinco mddulos bem definidos para o agrupamento
inteligente de dados. Para que se tenha acesso aos modulos, existe a interface grafica
para a interacdo com o usudario, onde podemos efetivamente passar para o codigo
principal todas as informaces obrigatdrias e/ou parametrizaveis, essenciais na execugdo
do algoritmo. Um mddulo chamado Arquivo recebe o nome da base de dados e a sua
quantidade atributos (quantidade de variaveis); outro modulo denominado Selecéo
recebe a taxa de cruzamento, taxa de mutacdo, numero de geracdes, nimero de
individuos e a convergéncia, que é a quantidade desejada de variaveis; um terceiro
modulo chamado Agrupamento recebe os parametros para o0 agrupamento de dados
propriamente dito, quantidade minima de grupos, quantidade maxima e a escolha entre
os indices PBM ou Calinski e Harabasz; outro moédulo implementado chamado de
indices efetua o célculo do indice de grupos desejado, PBM ou Calinski e Harabasz; por
fim, um modulo Ajuda, que serve de apoio operacional na utilizagdo do AJC.

O algoritmo implementado, como qualquer outro aplicativo desenvolvido neste
segmento, possui argumentos externos necessarios na execucdo do AG. Esses
parametros sdo fornecidos pelo usuario quando se inicia o processo. Cada um desses
argumentos atua na formacéo e identificacdo do melhor cromossomo dentre as geragoes
e suas populacBes. Esses parametros sdo: nome do arquivo que se deseja processar,
quantidade de atributos (campos do arquivo), convergéncia, mutacdo, geracdo e

populagéo.
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AJC - Agrupamento Otimizado

Argquivo I Otimizador rngrupamenm |/I'ndi[:es rnjuda |

Nome | Buscar

Atrilnntos 1 -

Figura 6: Tela AJC - Arquivo

Nome do arquivo é o repositorio ou depdsito de dados que servird de entrada
para a busca do melhor individuo.

Quantidade de atributos representa cada gene de um cromossomo, ou seja, cada
campo constitutivo do registro. Essa quantidade deve ser inteira e precisa ser
exatamente o somatdrio dos genes do cromossomo, caso contrario o AJC ndo
conseguira interpretar cada atributo de forma correta, podendo interromper sua

execucdo e exeibir uma mensagem de erro.

AJC - Agrupamento Otimizado |Z||E|[z|
r Arguivo rmimizadnr |/ Agrupamento |/ indices |/ Ajuda |

ALGORITMO GENETICO
Taxa de cruzamento IE %
Taxa de mutagao IE 'H: Executar
Numero de geragoes IE
Niimero de individuos | 10| Limpar

Comvergéncia IE

Figura 7: Tela AJC - Otimizador
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Convergéncia representa a quantidade efetiva dos genes que queremos levar em
consideracdo. Melhor explicando, se possuimos um arquivo com muitos atributos nem
todos podem ser Uteis e, por esse motivo, queremos realizar uma otimizagdo dos genes
que serdo utilizados sem, contudo, afetar o resultado final.

Mutacdo € um numero inteiro que representa o percentual de uma populacéo que
sofrera uma alteracdo em suas caracteristicas, ou seja, terdo seus genes alterados. Isto
cria uma situacdo onde sdo incluidos elementos potencialmente novos e que poderdo
ajudar na busca do melhor individuo.

Geracdo € um argumento inteiro que indica quantas existéncias poderemos ter
para a execucdo do algoritmo, criando como se fosse uma arvore genealdgica dos
individuos, onde os mais fortes ou aptos sobrevivem.

Populagdo é um conjunto dos cromossomos existentes em uma determinada

geracdao, que possui seu proprio conjunto de individuos.

AJC - Agrupamento Otimizado

rnrquhm rmimizadur Agrupamento I indices rnjuda |

K-MEANS
Quantidade de grupos:
Minimo -
2 Executar

Maximo 2 -
(®: Calinski e Harabasz

1 PBM

Figura 8: Tela AJC - Agrupamento
No modulo Agrupamento encontramos a quantidade de grupos minima e

méaxima que se deseja para 0 processamento, bem como se 0s resultados serdo

calculados com base na técnica Caliski e Harabasz ou PBM.
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Baic- Agrupamento Otimizado

rnrqui\m rmimizadur rngrupamenm |/I'ndi[:es Ajuda

1 Calinski e Harabasz

OK

" PBM

Figura 9: Tela AJC - indices

Visando um melhor aproveitamento computacional, com relacdo ao tempo
despendido no processamento da busca da melhor quantidade de grupos de um arquivo,
bem como o esforco computacional, o AG é utilizado para encontrar um conjunto de
varidveis de entrada que minimizam o erro calculado entre os valores dos atributos de
um arquivo proposto para estudo.

No modelo implementado na etapa de pré-processamento realizada pelo AG, é
feita a selecdo das variaveis de acordo com os resultados obtidos pela fungdo objetivo,
levando-se em consideragdo a convergéncia informada como argumento externo e cada
gene de um cromossomo.

Em uma primeira etapa sdo definidas as areas para que se possam armazenar
todas as informacoes lidas do arquivo. Portanto, em um vetor com 0 nome dados estdo
contidos os valores de cada cromossomo lido. Apos essa leitura e carga do arquivo
saberemos a quantidade de linhas deste, que se torna um importante valor para o
algoritmo.

Depois de carregado o vetor dados, calcula-se a média de cada variavel, que é
armazenada em um vetor chamado medBase e, em um passo seguinte, calculamos o
desvio padrdo do arquivo e atribuimos seu resultado em desvPad. Com base nesses dois
resultados armazenados nos ultimos vetores, medBase e desvPad, encontramos a
variancia de cada componente dos atributos e, utilizando método quadratico,
calculamos as covariancias destes componentes, gerando, assim, sua matriz quadrada de

elementos para as distancias entre os valores de um atributo para os outros.
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Os cadigos referentes aos algoritmos de processamento do AJC e sua interface
gréfica estdo divididos em quatro principais arquivos. CalcGer.java, onde podemos
encontrar alguns métodos como o calculo geral entre as diferencas das distancias entre
cada elemento do grupo, a montagem do grupo inicial, a realocacdo dos objetos entre 0s
grupos, a exibicdo dos resultados e a gravacao do arquivo de saida, onde encontramos a
classificacdo final de cada elemento em seus respectivos grupos; LerArquivo.java, onde
encontramos a leitura efetiva de todo o arquivo e a contagem de linhas em tempo de
execucdo; Matriz.java, que calcula a média, desvio padréo, variancia e posterior matriz
de covariancia a partir dos dados do arquivo de entrada e, por fim, AJC.java, onde
encontramos o codigo efetivo de toda a parte grafica, a leitura dos argumentos de
entrada e posterior execuc¢do do algoritmo desejado, bem como a critica e validagdo dos

dados externos informados.
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6 EXPERIMENTOS E RESULTADOS

Para avaliarmos os resultados do agrupamento de dados do AJC utilizamos o
algoritmo SearchCluster [31], tanto para os dados otimizados, ou seja, com o0s atributos
selecionados, ou sem otimizag&o.

Para avaliarmos a selecé@o de atributos do AJC utilizamos o programa Weka, que
possui algoritmos de selecao de atributos.

Todos os dados apresentados no plano cartesiano estdo considerando as duas

melhores componentes principais.

6.1 AGRUPAMENTO DE DADOS SEM SELECAO DE ATRIBUTOS
6.1.1 BASE DE DADOS IRIS

A base de dados iris é bem conhecida no meio académico. Ela registra
informacBes de 3 espécies diferentes de flores e possui 150 registros e 4 atributos:
largura da pétala, largura da sépala, altura da pétala e altura da sépala. Esta base forma 3
grupos distintos, cada um com 50 registros.

Tabela 1

Agrupamento sem otimiza¢ao de atributos — base iris

Programa Classe 1 Classe 2 Classe 3 Registros
AJC 50 49 51 150
AJC - PBM 55 95 150
SearchCluster 50 50 50 150
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Conjunto de dados Iris - AJC
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Figura 10: Distribuicio dos pontos — base iris AJC - Calinski e Harabasz

Conjunto de dados lris - AJC - PBM
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Figura 11: Distribuicio dos pontos — base iris AJC - PBM
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Conjunto de dados Iris - SearchCluster
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Figura 12: Distribuicdo dos pontos — base iris SearchCluster

Analisando o gréafico, podemos notar o Unico elemento divergente entre 0s
grupos calculados pelos dos programas AJC e o SearchCluster. Entre o grupo vermelho
e o verde podemos notar a presenca de um elemento que ndo foi agrupado da mesma
maneira pelos dois programas. Para o AJC esse elemento pertence a um grupo diferente
do grupo indicado pelo SearchCluster. Comparando-se os resultados da execucdo para
estes dois programas, a primeira classe foi agrupada exatamente igual. Entre as duas
outras classes tivemos a diferenca no agrupamento de um registro, ou seja, uma
diferenca entre os programas de apenas 0.67% e um resultado total acima de 99% de
similaridade.

Na execuc¢édo do AJC, indice PBM, ndo houve uma boa separacéo de classes. Seu
processamento nos mostrou apenas 2 grupos. Visualmente podemos ver na “Figura 11”
as duas classes calculadas. Portanto, o AJC, utilizando o indice PBM, pode ndo ser
considerado bom para bases de dados com 0 mesmo comportamento da base Iris.

6.1.2 BASE DE DADOS GLASS

Os dados desta base foram disponibilizados ao publico em geral pelo
Estabelecimento Geral de Pesquisa da Alemanha. Ela foi gerada atraveés de um estudo

de classificacdo de tipos de vidros para atender ao setor de investigacdo criminal, pois
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para eles os estilhacos de vidros deixados em uma cena de crime podem servir de
evidéncias, se puderem ser corretamente identificados.

A base de dados glass possui 214 registros e 9 atributos relevantes. O usuario
proprietario das informacdes indicou 2 grandes grupos, vidros de janelas e vidros que
ndo sdo de janelas, sendo que, em laboratdrio, tem-se 3 subgrupos para os vidros de

janelas e 3 de vidros que nédo sao de janelas, perfazendo-se um total de 6 subgrupos.

Tabela 2
Agrupamento sem otimizagao de atributos — base Glass

Programa Classe 1 Classe 2 Registros
AJC 152 62 214
AJC - PBM 152 62 214
SearchCluster 152 62 214

Conjunto de dados Glass - AJC
25¢
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0.5+
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Figura 13: Distribuicdo dos pontos — base Glass AJC - Calinski e Harabasz
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Conjunto de dados Glass - AJC - PBM
25¢

0.5F

Figura 14: Distribuicdo dos pontos — base Glass AJC - PBM

Conjunto de dados Glass - SearchCluster
25

1.5¢

0.5+

0.5+

Figura 15: Distribuicdo dos pontos — base Glass SearchCluster

Podemos concluir, com o trabalho realizado com AJC, que a base de dados glass
é de dificil agrupamento, visto que o AJC, indice Calinski e Harabasz, AJC, indice PBM
e o SearchCluster, obtiveram os mesmos resultados finais. Os agrupamentos criados

pelos programas nos aproximaram em mais de 93% dos dois grandes grupos de
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estilhacos de vidros de janela e estilhacos de vidros que ndo sdo de janelas. 1sso nos
permite afirmar que o AJC nos oferece resultados excelentes para a base glass, que é

considerada pelos especialistas como uma base com um elevado grau de complexidade.

6.1.3 BASE DE DADOS HEART

A base de dados heart-cleveland contem informacgdes de diagnésticos de
doencas do coracdo, coletados na Fundacdo Clinica de Cleveland, Estados Unidos.
Inicialmente esta base continha 76 atributos, mas foram disponibilizados apenas os 13
mais relevantes.

Os responsaveis pelos dados apontam 5 grupos distintos, onde um grupo indica
diagnostico negativo e, as outras 4 indicam faixas diferentes de diagnosticos da doenca.
Para eles, dos 303 objetos, 164 séo negativos.

Na etapa de pré-processamento 6 objetos com diagnosticos positivos
apresentaram dados faltantes em 1 atributo. Todos foram completados com medias dos

respectivos atributos.

Tabela 3

Agrupamento sem otimizacao de atributos — base Heart

Programa Classe 1 Classe 2 Registros
AJC 155 148 303
AJC - PBM 155 148 303
SearchCluster 155 148 303
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Conjunto de dados Heart - AJC
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Figura 16: Distribui¢do dos pontos — base Heart AJC - Calinski e Harabasz

Conjunto de dados Heart - AJC - PBM
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Figura 17: Distribuigéo dos pontos — base Heart AJC - PBM
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Conjunto de dados Heart - SearchCluster
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Figura 18: Distribuicdo dos pontos — base Heart SeachCluster

Ao executarmos o agrupamento AJC simples, pelo indice Calinski e Harabasz,
sem a selecdo de atributos por algoritmo genético, encontramos um resultado de 2
grupos, um com 155 diagndsticos negativos, e 148 positivos.

O mesmo aconteceu com a execu¢do do AJC, indice PBM, sem a selecdo de
atributos e o SearchCluster, que apresentou 0S mMesmos 2 grupos, com a mesma
quantidade de positivos e negativos.

Os resultados apresentados pelas execugdes dos programas para a base heart-
cleveland demonstram bastante consisténcia. Portanto, com as informacdes
disponibilizadas pelo proprietario dos dados e os resultados das execucGes, podemos
afirmar que foram bem selecionados aproximadamente 95% de acerto para 0sS

diagnosticos negativos. Apenas 9 diagnosticos de falsos positivos foram encontrados.

6.1.4 BASE DE DADOS CANA DE ACUCAR

A base de dados da cana de acgucar é o resultado de um estudo de genetica

realizado em conjunto por diversos laboratérios e grupos de mineraces de dados na
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producéo de bibliotecas de seqiiéncias de DNA [31]. Esta base possui 193 registros e 19

atributos. Os especialistas apontam 20 diferentes grupos em sua composicao.

Tabela 4
Agrupamento sem otimizacao de atributos — base Cana de acUcar

AJC AJC - PBM SearchCluster

Classe 1 11 82 11
Classe 2 5 111 5
Classe 3 12 12
Classe 4 6 6
Classe 5 17 17
Classe 6 8 8
Classe 7 16 16
Classe 8 11 11
Classe 9 5 5
Classe 10 14 14
Classe 11 9 9
Classe 12 4 4
Classe 13 9 9
Classe 14 5 5
Classe 15 7 7
Classe 16 17 17
Classe 17 4 4
Classe 18 33 33
Registros 193 193 193
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Conjunto de dados Cana de Aglcar - AJC
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Figura 19: Distribuicdo dos pontos — base Cana de aglcar AJC - Calinski e Harabasz

Conjunto de dados Cana de Acucar - AJC - PBM
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Figura 20: Distribuicdo dos pontos — base Cana de aclcar AJC - PBM
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Conjunto de dados Cana de Acucar - SearchCluster
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Figura 21: Distribuicdo dos pontos — base Cana de aglcar SeachCluster

Ao executarmos o agrupamento AJC simples, pelo indice Calinski e Harabasz,
sem a selecdo de atributos por algoritmo genético, encontramos um excelente resultado
de 18 grupos, visto que os especialistas apontam para 20 agrupamentos distintos.

O mesmo ndo ocorreu com a execucdo do AJC, indice PBM, sem a selecdo de
atributos, que apresentou como resultado a formacdo de apenas 2 grupos, muito
diferente do que dizem os especialistas.

Os programas SearchCluster e AJC utilizam o indice Calinski e Harabasz e
calculam as distancias dos objetos atraves da distancia euclidiana, o que nos direcionam
para a exatiddo e similaridade dos resultados, pois 0s grupos formados sdo exatamente

iguais no caso da cana de agucar.

6.2 AGRUPAMENTO DE DADOS COM SELECAO DE ATRIBUTOS

6.2.1 AVALIACAO DA SELECAO DE ATRIBUTOS

Para a validagéo de selecdo de atributos do AJC utilizamos a ferramenta Weka.
A seguir mostraremos os resultados das selecdes de atributos para cada uma das bases

de dados em estudo.
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6.2.1.1 BASE DE DADOS iRIS

Base de dados inicialmente formada por 4 atributos e 150 registros.

AJC - Agrupamento Otimizado

[ Arquivo |*Seleco | Agrupamento | indices | Ajuda |

Selegdo de atributos por Algoritmo Genético

Taxa de cruzamento a0 %

Taxa de mutagao ’E %

Nimero de geragies a0
Numero de individuos | 100

Convergéncia 2 @ Cromossomo: 1100

Resultado do Algoritmo Genético E|

Figura 22a: Selecéo de atributos AJC Figura 22b: Atributos selecionados

Weka Explorer,
:'F'-reprocess Il EZ-IassiFy I Cluster .&-ssoci:a.t.é.i Select attributes I'\'l;isue;ii.ze,
Attribube Evaluator
iPrincipaIEumponents -RO95-A5
Search Method
ERanker -T-1.7976931 3486231576308 -M -1
Attribute Selection Mode Attribute seleckion output
(%) Use Full training sst A
i || eigenwalue proportion cumulative
E— Z.91082 0.7277 0.7277 0.581petallength4l. S66petalwide
0.92122 0.23031 0.95801 -0.592635epalwidch-0.3723epalleng
(MNom) class Vv ‘
= Eigenwvectors
Result list (right-click for options) 0.5224 -0.3723 sepallength
1 - Ranker + F'r'"iru:ii:u.;:Ii:':'u:nrr'np.:un'er|ts pvetdtalv gt aepatuldtl
0.5513 -0.0211 perallength
0.5656 -0.0654 pecalwidch
Ranked attributes:
0.2723 1 0.581petallength40. S66petalwidthdd, 522sepallength-0. 2635epalwidch
0,042 2 -0.9Z6zepalwidth-0.372zepallength-0, 065petalwidth-0.021petallength
Gelected attrilmtes: 1,2 @ 2
v
% | b
Status

Figura 23: Selecéo de atributos Weka — base iris

Depois de executarmos muitas combinacdes do otimizador AJC para a selecdo

das variaveis por algoritmo genético da base de dados iris, foi possivel identificar que

40



essa base ndo necessita de muitas geracfes e nem a presenca de muitos individuos em
cada uma delas para achar a mesma combinacdo do cromossomo. Verificando-se todas
as execugOes, notamos que nem mesmo as taxas de cruzamento ou de mutagéo, sendo
esta Ultima considerada elevada, afetam a descoberta do 6timo global, que é a
composicdo do cromossomo formado pela selecdo dos dois primeiros atributos, que
possuem as maiores médias aritméticas.

A execucdo do programa para selecdo de atributos PrincipalComponents —R
0.95 -A 5, do Weka, que executa a anélise das componentes principais e transformacgdes
dos dados, nos mostrou um resultado exatamente igual ao AJC para esta base de dados,
ou seja, os dois atributos selecionados.

Portanto, como resultado final, encontramos os dois primeiros atributos como
sendo 0s mais importantes para representarem as caracteristicas desta base de dados,
efetivando uma reducéo de exatos 50% dos seus atributos.

6.2.1.2 BASE DE DADOS GLASS

Base de dados inicialmente formada por 9 atributos e 214 registros.

AJC - Agrupamento Otimizado
[ Arquive |"Selegdo | Agrupamento | indices | Ajuda

Selegio de atributos por Algoritmo Genético

Taxa de cruzamento a0/ %
Taxa de mutagéo 8w

Niimero de geragdes ﬂ Resultado do Algoritmo Genético §|

Niimero de individuos IE pa -

T Ij '\D Cromossomo: 100001011
Figura 24a: Selecéo de atributos AJC Figura 24b: Atributos selecionados
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Search Method
: —|Ranker -1 -1.7976931348623157E308 -M -1
Attribute Selection Mode Attribute selection output
Ol R | -p.se15 -0.2637 -0.1354 0.108 -0.0886 0.0936 cpel &l
| | 0.2345 -0.2712 0.3654 0.5629 0.5446 0.11735 cpoZ
-0.0%941 0.5991 -0.0559 0.3525 -0.324Z -0.1907 cpo3
0.4368 -0.3197 -0.2811 -0.1513 -0.0237 -0.7009 cpod
[ 0.2306 0.14%3 0.5407 -0.5873 -0.0826 0.2191 cpos
(hum) oz Y| 0.2394 0.1372 -0.6873 -0.1589 0.3108 0.5004 cpoé
i = -0.,50%6 -0,3257 -0.005853 -0.3156 0.1725 -0.1002 cpo?
0.z2443 -0.4954 -0.035353 0.1791 -0.6759 0.3761 cpod
Result list {right-click For options)
T T R Ranked attributes:
- Ranker + PrincipalComponents
0.6927 1 -0.562cpol-0.5lcpo?+0. 437cpod+0. Z244cpod+0. 239cpob. . .
0.43702 & 0.599cpo3-0.495cpos-0.326cp07-0.3Ecpod-0.271cpoz. ..
0.2665 3 -0.687cpob+0. 541lcpoS+0. 365cpo2-0. 251cpod-0.1535cpaol. ..
0.12359 4 -0.587cpoS+0. 563cpoz+0. 383cpo3-0. 316cpo7+0.179cpos. ..
0.0547 L -0.676cpo84+0. 545cpo2-0. 324cpo3+0. 31lcpot+0. 1720pa7. ..
0.00824 & -0.701lcpodd0.5 cpod+0.376cpo8+0. 219cpo5-0.1%1cpol. ..
Selected attribmtes: 1,2,3,4,5,6 1 6
v
< > |
Status
814 Log w %0

Figura 25: Selecéo de atributos Weka — base Glass

Essa é uma base de dificil otimizacdo. Em muitas execugdes do AJC
encontramos valores muito diversos. Quando aumentamos 0 nimero de convergéncia e
diminuimos as geracdes, encontramos um resultado que nos expressa um terceiro
atributo sendo levado em consideracdo. Entretanto, se aumentamos o numero de
individuos e diminuimos a taxa de cruzamento, verificamos a saida de um sétimo e
constante atributo e observamos a inclusdo do primeiro e terceiro atributos, sendo o
primeiro levado em consideracdo apenas nessa situagdo, O que nNOS mostra,
estatisticamente, que pode ser considerado um atributo fraco para o agrupamento.
Todavia, ao convergirmos para 4 atributos, nossa base parece ser constante em qualquer
variacdo dos parametros de entrada, levando a crer que € uma boa convergéncia.
Portanto, nossa selecdo final de otimizacdo contempla o primeiro, sexto, oitavo e nono
atributos, que nos deixam com pouco mais de 44% dos atributos para representarem a
base de dados.

A execucdo do programa para selecdo de atributos PrincipalComponents —R

0.95 -A 5, do Weka, que executa a analise das componentes principais e transformacdes
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dos dados, nos mostrou um resultado um pouco diferente do AJC para esta base de
dados. Se por um lado o AJC encontrou 4 atributos, o algoritmo do Weka encontrou 6.
Para esta base o0 AJC nos mostra ser mais efetivo na reducgéo dos atributos do

que o algoritmo para selecédo de atributos por componentes principais do Weca.

6.2.1.3 BASE DE DADOS HEART

Base de dados Heart-Cleveland inicialmente formada por 13 atributos e 303
registros.

AJC - Aprupamento Otimizado E”E'gl
m Selegido Agrupamento indices Ajuda

Selecdo de atributos por Algoritmo Genético
Taxa de cruzamento a0/ %

Taxa de mutacéo IE %

Nimero de geracbes | 10

e @ Resultado do Algoritmo Genético rg|
Convergencia E @ Cromossomo:01111111001000
Figura 26a: Selecdo de atributos AJC Figura 26b: Atributos selecionados
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EWeka Explorer g@@

Preprocess | Classify | Cluster | Associate | Select attributes Wisualize |

Attribube Evaluator

Principaltomponents -ROS5-A5

Search Method
Ranker -T -1, 7976931 3486231 57E305 -M -1

Attribube Selection Mode Attribube selection output

[ 70,0101 0.2212 -0.7336 -0.3305 -0.4902 0.1295 cpo7 I
0.3983 -0.0511 -0.0335 0.0197 -0.0004 -0.0194 cpos |
0.079% 0.5314 0.1548 0.1641 -0.1654 -0.7401 cpo®
0.3983 -0.0511 -0.0355 0.0197 -0.0004 -0.0194 cpold
0.0317 0.4332 0.08585 -0.7023 L3192 -0.0721 cpoll

(%) Use Full training set

o

(Mum) cpol3 v 0.3983 -0.0511 -0.0385 0.0197 -0.0004 -0.0194 cpol2
L 0.1802 0.4051 0.1503 -0.0061 0.3734 0.4995 cpold

Ranked attributes:
Result list {right-click for options) 0.4792 1 0.398cpo6+D. 398cpol0+0. 398cpod+0. 398cpaz+0. 396cpad. . .
£15:35:05 - Ranker + PrincipalComponent 0.3291 2 0.53lcpoS+0.505cpod+0.433cpoll+0. 405cpol3+0. 221cpa?. ..
| | 0.2383 3 -0.734cpo?-0.601cpoS+0. 194cpo3+0,. 155cpof4+0. 15 cpol3...
0.1612 4 -0,.702Zcpoll40.461lcpof+0. 395cpo3-0.33cpo?+0. Lédopod. ..
0.0865 5 0.56 cpoS-0.49cpo?-0.419%cpo340. 373cpol3+0.319cpoll. ..
0. 045 & -0.7dcpo?4+0.5 cpol34+0.41lcpod+0.13 cpo7-0.094cpos. ..

Selected attributes: 1,2,3,4,5,6 1 6
=
= . | )] [ . L
Status
(014 Log ’“‘A x0

Figura 27: Selecéo de atributos Weka — base Heart

Os resultados obtidos com a execucdo do AJC para esta base mostram-se
bastante consistentes. Foram testadas varias combinacgdes de pardmetros de entrada para
cada execucao. Primeiramente notamos que foi preciso maior nimero de geragdes e de
individuos. Outro fato observado foi o de que, apesar de convergir para 0 maior nUmero
possivel de variaveis, somente foi encontrado um resultado calculado de 8 atributos ao
final das execucdes. Isto foi um fator marcante e mostrou claramente a consisténcia
entre os resultados com esta convergéncia, e permitiu consolidar o resultado final nestes
8 atributos. Abaixo da convergéncia destas 8 selecBes, 0s cromossomos gerados nunca
permaneciam 0s mesmos de uma execugdo para outra, ou seja, inconsistentes entre si.

Os atributos selecionados foram o segundo, terceiro, quarto, quinto, sexto,
sétimo, oitavo e o décimo primeiro, que possibilitou uma redugdo de aproximadamente
43% dos atributos da base de dados.

A execucdo do programa para selecdo de atributos PrincipalComponents —R
0.95 -A 5, do Weka, que executa a anélise das componentes principais e transformacgdes
dos dados, nos mostrou um resultado um pouco diferente do AJC para esta base de
dados. Se por um lado o AJC encontrou 8 atributos, o algoritmo do Weka encontrou 6,

superando em 2 atributos o primeiro.
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6.2.1.4 BASE DE DADOS CANA DE ACUCAR

Base de dados cana de acUcar inicialmente formada por 19 atributos e 193
registros.

AJC - Aprupamento Otimizado E”E'gl
m Selegido Agrupamento indices Ajuda

Selecdo de atributos por Algoritmo Genético

Taxa de cruzamento | 50| %
Taxa de mutacéo J %

Nimero de geracbes | 500
Nimero de individuos | 100 Resultado do Algoritmo Genético

Convergéncia 16

Figura 28a: Selecdo de atributos AJC Figura 28b: Atributos selecionados

B weka Explorer Tl@@

| Preprocess | Classify || Cluster | Assnclatei Select attributes | visualize |

Attribube Evaluator

[ choose_|Principalcompanents R 0.95 -4 5
Seatrch Method

;Ranker =T -1,7976931 3480231 57E303 -M -1

Atkribute Selection Mode Atkribute selection oukput

@Use Ful brairing set 0.5453 2 0.455cpol8-0.338cpo7?-0.338cpod-0.31cpol3+0.296cpol. .. ~
Rricin 3 0.435cpo5+0.453cpolo+0. 406cpol5-0.35cpo9-0.303cpolz. ..
707 4 -0.4%1cpo6-0.441cpoll+0. 354cpot0. 256cpo8-0.228cpod. . .
6411 5 0.561lcpoS-0.468cpol3+40.359cpol0+0. 28 cpoz2+0.233cpod. ..
. 5768 6 0.637cpo3d+0.357cpol5+0. 301lcpo2-0. 286cpol0-0.273cpol. ..
L e 7 0.36 cpolZ4+0.34 cpo94+0.334cpols-0.331cpol4+0. 317cpod. . .
. 4545 § -0.578cpoli+0. 5253cpo9-0.351cpod+0. 257cpol?-0. 196cpo3. ..
. 3964 9 0.756cpol?-0.435cpo?-0.262cpo2-0.197cpol 0. 187cpo3. . .
3391 10 0.593cpof-0.3953cpod-0.332cpol+0. 259cpo3+0. 251cpol3.. .
L2836 11 0.541lcpoz2-0.476cpod-0.38cpo3-0.316cpol8-0.288cpoT...
.2311 12 0.534cpol3-0.378cpoli+0. 325cpols-0.304cpol7-0.251cpold. ..
1788 13 -0.55lcpol&+0. 507cpol-0.397cpo8+0, 362cpol0+0. 195cpo3. ..
13 14 0.416cpol0-0.38cpo8+0. 3d6cpoz+0. 339cpolZ-0. 282cpo7. ..
.0824 15 0.636cpo5-0.50%9cpol5-0.346cpo?-0.286cpol2+0.233cpod. ..
.0397 16 -0.53cpoll-0.373cpol04+0. 336cpoe-0.319cpold+0.3 cpolé...

Wp

| {Mum) cpol9 w |

Result list {right-click Far options)

o e e e e e e O e e O e o o

Selected attributes: 1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,11,12,13,14,15,16 : 18

| € | 3| |& | ¥ |

Status

ok Log # =0
Figura 29: Selecéo de atributos Weka — base Cana de agucar

Os resultados obtidos nesta base mostram-se muito consistentes para o AJC.
Muitas combinagbes de parametros de entrada foram testadas para cada execucéo.
Primeiramente notamos que a convergéncia nunca ultrapassava 16 atributos. Abaixo
desta convergéncia ndo obtivemos cromossomos consistentes de uma geracdo para

outra.
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O cromossomo gerado que deixou proximo da melhor consisténcia de execugdes
eliminava o primeiro, nono e décimo sexto alelo, que possibilitou uma reducdo de
pouco mais de 25% dos atributos da base de dados.

A execucdo do programa para selecdo de atributos PrincipalComponents —R
0.95 -A 5, do Weka, que executa a analise das componentes principais e transformacdes
dos dados, nos mostrou um resultado exatamente igual ao AJC para esta base de dados,

ou seja, 0s dezesseis atributos selecionados.

6.2.2 AVALIACAO DO AGRUPAMENTO COM ATRIBUTOS
SELECIONADOS

Nesta fase de testes utilizamos apenas os atributos escolhidos no processamento
de selecdo de atributos por algoritmo genético do AJC.

Vale ressaltar que, com a aplicacdo da otimizagdo por selecdo de atributos em
uma base de dados conseguimos diminuir consideravelmente a quantidade de atributos
e, consequientemente, gastamos pouco tempo computacional. Se por um lado ganhamos
tempo e diminuimos esforco computacional, por outro, podemos perder informacoes
que aparentemente podem ser consideradas irrelevantes pelo algoritmo de selecéo de
atributos. Todas as variaveis descartadas, por menor que sejam seus valores, alteram 0s
resultados finais e, por menor que seja esta variacdo, ela deve ser levada em
consideracao e discutida com o responsavel pela base de dados. Este paradigma ocorreu

neste trabalho e em muitas outras pesquisas.

6.2.2.1 BASE DE DADOS iRIS

Para a base de dados Iris considerou-se os dois primeiros atributos, que
correspondem a largura da pétala e largura da sépala, novamente usando 0S mesmos

programas e a mesma quantidade de registros, 150.
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Tabela 5

Agrupamento com atributos selecionados — base Iris

Programa Classe 1 Classe 2 Classe 3 Registros
AJC 50 48 52 150
AJC - PBM 70 80 150
SearchCluster 50 48 52 150

Conjunto de dados Iris - AJC com selecao de atributos por AG

ir +
+
0.8+
+ +
0.6
0.4 ’ - o
AT + Lt +
+ N ++ o N
0.2r S " * 4
+ + N ++ + 4+
+ 4+ + +
ot o A
+ L o T +
0.2k - + + +++++ T+ 4+
o o4t +
+  + + ot +
-0.4+ X + + n +
+ N -
0.6 v
Ty
-0.8+ + +
_1 1 1 1 1 1 1 1 |
-0.8 -0.6 -0.4 -0.2 0 0.2 0.4 0.6 0.8

Figura 30: Distribuicio dos pontos — base Iris AJC - Calinski e Harabasz
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Conjunto de dados Iris - AJC com seleg&o de atributos por AG - PBM

0.8+

T
0.6

+ -
0.4f | -
0.2 +
+ N
+ .+ o+
oL + ++ ++
+ . i +++ N +++
-0.2+ +
+++ o+ +
+
0.4+ n + Ty
+ N
T
_0_6,
Ty

-0.8 + +
_1 1 | | | | | | |
-0.8 0.6 0.4 0.2 0 0.2 0.4 0.6 0.8

Figura 31: Distribuicio dos pontos — base iris AJC - PBM

Conjunto de dados lIris - SearchCluster

1r +
i
0.8+
+ +
0.6
0.4 . ’ " o
S + 4t +
o LR o +
+
0.2} Lot + + +
+ + N MRSt
+ .+ + + + o+
L 4t SN S
0 + Tt MRSEEa, +
+ o+ +
0.2} + " -
o
04 + o+ F
04l .
o4
-0.6 -
-0.8
_1 1 1 1 1 1 1 1 |
-0.8 0.6 0.4 0.2 0 0.2 0.4 0.6 0.8

Figura 32: Distribuicdo dos pontos — base iris SeachCluster

O que aconteceu depois da execucdo do programa otimizado com a selecdo de
atributos por algoritmo genético para esta base foi que o AJC, indice Calinski e

Harabasz, e o SearchCluster, alcancaram o mesmo resultado em cada um dos 3 grupos.
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O primeiro perdeu um registro e o segundo perdeu 2 registros, comparando-se com a
base completa. Mesmo assim, obtiveram um excelente indice de 96% de agrupamentos
corretos, considerando-se as informacdes da base disponibilizadas pelo proprietario dos
dados.

O indice PBM do AJC novamente nao atingiu um bom resultado, pois ficou
muito distante da realidade, tanto de grupos quanto de elementos em cada grupo.
Portanto, consolida-se que esse indice ndo possui um bom comportamento para esta

base de dados.

6.2.2.2 BASE DE DADOS GLASS

Neste teste foi utilizado a base otimizada do arquivo glass, contemplando 4
atributos selecionados: primeiro, sexto, oitavo e nono. Permanecemos com o0s 214

registros.
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Tabela 6

Agrupamento com atributos selecionados — base Glass

AJC AJC - PBM SearchCluster

Classe 1 57 180 18
Classe 2 43 34 33
Classe 3 59 23
Classe 4 21 15
Classe 5 5 22
Classe 6 29 13
Classe 7 8
Classe 8 21
Classe 9 18
Classe 10 19
Classe 11 2
Classe 12 7
Classe 13 15
Registros 214 214 214

0.5+

-0.5F+

-1.5

Conjunto de dados Glass - AJC com selegdo de atributos por AG
+

+
++ T
+ T

+#+

+ *ﬁﬁﬁ
+r +E#J%#W

Figura 33: Distribuicdo dos pontos — base Glass AJC - Calinski e Harabasz
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Conjunto de dados Glass - AJC com selegéo de atributos por AG - PBM

1r +
t
++ T
0.5} + T
’ e
Rt +
ot ++ %{H
=+ + 4o+
or 4 +ﬁ
b e
R i +
+
+
0.5 +
-1
_1.5 1 1 1 1 1 1 1 1 |
-2 1.5 -1 0.5 0 0.5 1 1.5 2 2.5

Figura 34: Distribui¢édo dos pontos — base Glass AJC - PBM

Conjunto de dados Glass - SearchCluster

1r +
+
0.5F o
n
O L
n
-0.5+
+ +
-1F
+

-15 1 1 1 1 1 1 1 1 |

-2 1.5 -1 0.5 0 0.5 1 1.5 2 2.5

Figura 35: Distribuigdo dos pontos — base Glass SeachCluster

Executando os trés algoritmos na base glass com as variaveis selecionadas pelo
AJC, notamos um comportamento muito diferente em cada um. O indice PBM apenas
forma 2 grupos, 180 e 34 elementos para o primeiro e segundo grupo, respectivamente.
A informacdo do usuario para 2 grupos indica 163 e 51, para o primeiro e segundo
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grupo respectivamente. O AJC, indice Calinski e Harabasz, forma 6 grupos, a mesma
quantidade de agrupamentos formados em laboratorio. Se com o agrupamento com 0s 9
atributos, descobrimos 2 grupos distintos, com a execuc¢do otimizada, chegamos a seis
grupos distintos. A execucdo do algoritmo genético nos deu uma eliminagcdo de
aproximadamente 60% dos atributos, ou seja, com 4 atributos e, aplicando-se o
agrupamento AJC sobre estes 4 atributos, o resultado superou em muito o agrupamento
simples. O algoritmo SearchCluster encontrou 13 grupos distintos. Esse numero de
grupos é muito mais elevado do que a indicacdo informada pelo proprietério técnico dos
dados, ndo parecendo existir um bom comportamento deste programa para esta base
apenas para os atributos selecionados pelo AG.

Com base nos resultados encontrados, podemos perceber que o AJC, indice
Calinski e Harabasz, encontra um resultado excelente, considerando-se 0S grupos
informados pelo proprietéario das informagdes. Ja 0 AJC — PBM e o SearchCluster ndo

apresentam bons resultados para esta base otimizada.

6.2.2.3 BASE DE DADOS HEART

Inicialmente possuindo 13 atributos e 303 registros, esta base de dados foi
reduzida para 8 atributos selecionados pelo AG para um posterior agrupamento dos

dados.
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Tabela 7

Agrupamento com atributos selecionados — base Heart

Programa Classe 1 Classe 2 Registros
AJC 157 146 303
AJC - PBM 157 146 303
SearchCluster 157 146 303

Conjunto de dados Heart otimizado - AJC

0.8
+
. +
0.6 B ++ ++++++ R
S, ++#++ * A
+ +++
0.4+ o4 ++ ++ e
+ fb%:‘% 4 T +H
+
02l + T +r ﬁf +
ST S - Q + gk
+ RE S +
H TR w‘atﬂ*”++q§#+++
o -t f o +
- oy Jjjri#Jr o4+ T LT
R T
Lo T T
+4 + T +1 4+
0.2 + + o+ i + +
+ + + 4 +
+ . +#+ +
+ ++ + + ++
++ o AT
041 + + +ok T
T+ HET o+ F
06} oA T
* +
0.8+ + *
+
+
-1 | | | | |
-1.5 1 0.5 0 0.5 1

Figura 36: Distribuicdo dos pontos — base Heart AJC - Calinski e Harabasz
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Conjunto de dados Heart otimizado - AJC - PBM
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Figura 37: Distribuicdo dos pontos — base Heart AJC - PBM

Conjunto de dados Heart otimizado - SearchCluster
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Figura 38: Distribuicdo dos pontos — base Heart SeachCluster

Neste caso de teste, na execucdo da selecdo AJC obteve-se um ganho, ou seja,
uma reducdo de atributos, de aproximadamente 43%. A partir desta base reduzida
aplicamos o agrupamento do AJC e conseguimos 0S mesmos 2 grupos, porém com uma
melhora de 2 dos falsos positivos. Isso nos deixa com quase 96% de acerto,
considerando os dados disponibilizados pelo proprietario da base de dados. A execucédo
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do agrupamento com os dados otimizados nesta base foi mais que satisfatorio, pois nos
mostrou que a reducdo dos 6 atributos nos deixou com um melhor agrupamento,
portanto, esses atributos podem ser desprezados em qualquer execucdo ou criacdo de
grupos sem que se perca a confiabilidade da informacao.

6.2.2.4 BASE DE DADOS CANA DE ACUCAR

Inicialmente possuindo 19 atributos e 193 registros, esta base de dados foi
reduzida para 16 atributos selecionados pelo AG para um posterior agrupamento dos
dados.
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Tabela 8

Agrupamento com atributos selecionados — base Cana de acgUcar

AJC AJC - PBM SearchCluster

Classe 1 5 82 7
Classe 2 6 111 6
Classe 3 10 11
Classe 4 7 9
Classe 5 6 16
Classe 6 17 11
Classe 7 10 25
Classe 8 13 4
Classe 9 5 9
Classe 10 4 10
Classe 11 10 11
Classe 12 20 9
Classe 13 2 8
Classe 14 20 11
Classe 15 7 15
Classe 16 10 17
Classe 17 10 14

Classe 18 16

Classe 19 15

Registros 193 193 193
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Conjunto de dados Cana de Agucar otimizado - AJC
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Figura 39: Distribuicdo dos pontos — base Cana de agucar AJC - Calinski e Harabasz

Conjunto de dados Cana de Acgucar otimizado - AJC - PBM
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Figura 40: Distribuicdo dos pontos — base Cana de actcar AJC - PBM
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Conjunto de dados Cana de Aclcar otimizado - SearchCluster
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Figura 41: Distribuicdo dos pontos — base Cana de agucar SeachCluster

Na execucdo da selecdo AJC obteve-se um ganho, ou seja, uma reducdo de
atributos, de aproximadamente 15%, correspondentes a reducgédo de 3 variaveis. A partir
desta base reduzida aplicamos os agrupamentos do AJC e conseguimos resultados muito
diferentes com os dois algoritmos. A execu¢do do agrupamento AJC, indice Calinski e
Harabasz, sobre os dados otimizados pode ser considerada um sucesso, pois chegou
muito proximo dos 20 grupos indicados pelo proprietario dos dados. Este indice
encontrou 19 grupos diferentes. Com o AJC, indice PBM, encontramos apenas 2 grupos
distintos, ndo sendo, portanto, muito indicado para esta base de dados. O SearchCluster
encontrou 16 grupos, 3 a menos do que o AJC, indice Calinski e Harabasz, e 4 a menos

do que o total estudado em laboratdrio pelo criador das informacgdes desta base.
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7 CONCLUSAO E TRABALHOS FUTUROS

Descobrir informacdes implicitas em base de dados ndo é uma tarefa muito
simples, que requer conhecimento minimo dos dados, um trabalho computacional
estatistico ou a participacdo efetiva de um especialista sobre as informacGes.

Por mais que existam programas implementados para mineracdo de dados,
algoritmo genético, agrupamento de dados ou indices de grupos, na maioria das vezes
havera distor¢des ou variacOes de resultados sobre uma mesma base de dados.

Facilitar a interacdo do usuario com um programa computacional através de uma
interface grafica amigével estimula o uso da ferramenta e, conseqiientemente, a
melhoria e o0 avanco desta. A interface grafica muito amigavel e de facil entendimento
do aplicativo AJC sempre esteve em primeiro lugar e, logo a seguir, a integragéo entre
0s modulos, de maneira que o AJC possibilitasse o0 uso isolado ou em conjunto dos
modulos existentes.

Os indices implementados no AJC possuem comportamentos finais bem
diferentes uns dos outros e, portanto, inclusive neste momento, a participacdo de um
especialista deve ser levada em consideracdo para que se chegue 0 mais préximo de um
resultado confiavel.

Como foi comprovado, o comportamento de alguns dados para um determinado
algoritmo é melhor do que para outros. Para as bases de dados estudadas, o AJC, indice
Calinski e Harabasz, e o SearchCluster registraram uma grande similaridade nas
respostas dos processamentos, o que nos deixa muito satisfeito, visto que é um produto
em producdo e muito validado no meio académico. J& o AJC, indice PBM, néo se
comportou como esperado, pois ndo nos retornou resultados muito aceitaveis.

Vale ressaltar que ndo se tem um erro quando nado se chega préximo ao resultado
criado em laboratorio para uma determinada base de dados. O que se pretende descobrir
quando aplicamos um agrupamento de dados, otimizado ou ndo, € o conhecimento que
ndo € explicito e que pode servir de suporte na tomada de decisdes ou ajudar de alguma
outra forma possivel.

Uma questdo que devemos levantar e que ndo podemos esquecer € 0
conhecimento do usuario proprietario ou especialista dos dados. Se um conhecimento
prévio nos mostra que devemos levar em considera¢do um determinado atributo, entéo
ndo podemos desconsidera-lo por questdo de relevancia técnica. Mesmo que o
classificador, otimizado ou ndo, crie grupos automaticos, todo o resultado pode ficar
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completamente diferente se considerarmos o conjunto de informacgfes passadas pelo
proprietéario dos dados quando processamos o algoritmo.

Embora ndo seja possivel afirmar que os resultados encontrados sejam o0s
melhores em cada modelo no qual foi aplicado o AG, registrou-se desempenho bastante
superior em relacdo aos modelos brutos, ou seja, sem a selecdo das varidveis. E
podemos afirmar que o AJC nos deu evidéncias significativas de sua eficiéncia e
eficécia.

Como um dos trabalhos futuros, deve ser realizado um melhor estudo sobre as
bases de dados onde o AJC apresentou melhores resultados, visando um melhor
entendimento e buscando padrdes capazes de descrever melhor as bases de dados em
que podemos aplicar o algoritmo com sucesso, bem como pesquisar e implementar
novos indices.

Outro trabalho importante para ser incorporado ao AJC é a visualizacdo dos
resultados de forma gréfica, para que se tenha a demonstracdo visual do comportamento

dos dados processados.
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9 APENDICE
/*

* AJC.java
* Criado em 19 de Dezembro de 2007, 21:40
*/

/**

* autor José Claudio Garcia Damaso
*/

import javax.swing.*;

import java.io.*;  // File

import java.util.*; // Random
import java.text.*; // DecimalFormat

/limport java.lang.String;

public class AJC extends javax.swing.JFrame {
int [] vetCromossomo;
int executouAG=0;
[** Creates new form AJC */
public AJC() {
initComponents();

private void initComponents() {
jTabbedPaneProg = new javax.swing.JTabbedPane();
panelArquivo = new java.awt.Panel();
labeINome = new java.awt.Label();
label Atributo = new java.awt.Label();
choiceAtributo = new java.awt.Choice();
for (int i=0; 1<500; i++) {
choiceAtributo.addItem(String.valueOf(i+1));

¥
textFieldArquivo = new java.awt. TextField();
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jButtonBuscar = new javax.swing.JButton();
panelOtimizador = new java.awt.Panel();
labelCruzamento = new javax.swing.JLabel();
labelMutacao = new javax.swing.JLabel();
labelGeracao = new javax.swing.JLabel();
labelTitOtimizador = new javax.swing.JLabel();
labellndividuo = new javax.swing.JLabel();
labelConvergencia = new javax.swing.JLabel();
tFieldCruzamento = new javax.swing.JTextField();
tFieldMutacao = new javax.swing.JTextField();
tFieldGeracao = new javax.swing.JTextField();
tFieldIndividuo = new javax.swing.JTextField();
tFieldConvergencia = new javax.swing.JTextField();
jButtonExecutaAG = new javax.swing.JButton();
jButtonLimpaAG = new javax.swing.JButton();
jLabelPercCruza = new javax.swing.JLabel();
jLabelPercMut = new javax.swing.JLabel();
panelAgrupamento = new java.awt.Panel();
label TitAgrup = new javax.swing.JLabel();
labelQtdGrupo = new javax.swing.JLabel();
choiceMinimo = new java.awt.Choice();
for (int i=0; 1<499; i++) {
choiceMinimo.addltem(String.valueOf(i+2));
}
choiceMaximo = new java.awt.Choice();
for (int i=0; 1<499; i++) {
choiceMaximo.addltem(String.valueOf(i+2));
}
labelMinimo = new javax.swing.JLabel();
labelMaximo = new javax.swing.JLabel();
jButtonExecutaAgrup = new javax.swing.JButton();
JRadioAgrupCal = new javax.swing.JRadioButton();
JRadioAgrupPBM = new javax.swing.JRadioButton();

panelindice = new java.awt.Panel();
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jButtonindiceOK = new javax.swing.JButton();
jPanell = new javax.swing.JPanel();
JRadioCalHara = new javax.swing.JRadioButton();
JRadioPBM = new javax.swing.JRadioButton();
panelAjuda = new java.awt.Panel();

textAreaAjuda = new java.awt. TextArea();

setDefaultCloseOperation(javax.swing.WindowConstants.EXIT_ON_CLOSE);

setTitle("AJC - Agrupamento Otimizado™);

setResizable(false);
jTabbedPaneProg.setBackground(new java.awt.Color(191, 210, 228));

labeINome.setText("Nome");

label Atributo.setText("Atributos™);

textFieldArquivo.setEnabled(false);

textFieldArquivo.setText(" ");

jButtonBuscar.setText("Buscar");

jButtonBuscar.addMouseL istener(new java.awt.event.MouseAdapter() {
public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {

jButtonBuscarMouseClicked(evt);

}
H

javax.swing.GroupLayout panelArquivoLayout = new
javax.swing.GroupLayout(panel Arquivo);

panel Arquivo.setLayout(panel ArquivoLayout);

panelArquivolLayout.setHorizontal Group(

panelArquivoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.

LEADING).addGroup(panelArquivoLayout.createSequentialGroup().addGap(20, 20,
20)
.addGroup(panelArquivoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignm
ent. LEADING).addComponent(labelNome,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
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javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE)
.addComponent(label Atributo, javax.swing.GroupLayout. PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE))
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)
.addGroup(panelArquivoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignm
ent. LEADING).addGroup(panel ArquivoLayout.createSequentialGroup()
.addComponent(textFieldArquivo, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE, 179,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE)
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)
.addComponent(jButtonBuscar, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE, 76,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE))
.addComponent(choiceAtributo, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE, 46,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE)).addGap(34, 34, 34)));
panelArquivolLayout.setVertical Group(
panelArquivoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADI
NG)
.addGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. TRAILING,
panel ArquivolLayout.createSequential Group()
.addGroup(panelArquivoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignm
ent. TRAILING).addGroup(panel ArquivoLayout.createSequentialGroup()
.addContainerGap().addComponent(jButtonBuscar)).addGroup(panel ArquivoLayout.cr
eateSequentialGroup().addGap(68, 68, 68)
.addGroup(panelArquivoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignm
ent.LEADING).addComponent(textFieldArquivo,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE)
.addComponent(labelINome, javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE, 20,
Short. MAX_VALUE)))).addGap(28, 28, 28)
.addGroup(panelArquivoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignm
ent.LEADING).addComponent(label Atributo,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
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javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE)
.addComponent(choiceAtributo, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE)).addGap(69, 69, 69)) );
jTabbedPaneProg.addTab("Arquivo”, panelArquivo);
labelCruzamento.setText(""Taxa de cruzamento™);
labelMutacao.setText("Taxa de muta\u00e7\u00e30");
labelGeracao.setText("N\uOOfamero de gera\u00e7\u00f5es");
labelTitOtimizador.setBackground(new java.awt.Color(191, 210, 228));
labelTitOtimizador.setText("ALGORITMO GEN\u00c9TICO");
labelindividuo.setText("N\uOOfamero de indiviuOOedduos™);
labelConvergencia.setText("Converg\uOOeancia");

tFieldCruzamento.setHorizontal Alignment(javax.swing.JTextField.RIGHT);
tFieldCruzamento.setText("50");
tFieldMutacao.setHorizontal Alignment(javax.swing.JTextField.RIGHT);
tFieldMutacao.setText("5");
tFieldGeracao.setHorizontal Alignment(javax.swing.JTextField. RIGHT);
tFieldGeracao.setText("50");
tFieldIndividuo.setHorizontal Alignment(javax.swing.JTextField. RIGHT);
tFieldIndividuo.setText("100™);

tFieldConvergencia.setHorizontal Alignment(javax.swing.JTextField.RIGHT);
jButtonExecutaAG.setText("Executar");

jButtonExecutaAG.addMouseL.istener(new java.awt.event.MouseAdapter()

public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
jButtonExecutaAGMouseClicked(evt);

}
H;

jButtonLimpaAG.setText("Limpar");
jButtonLimpaAG.addMouseL istener(new java.awt.event.MouseAdapter() {
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public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
jButtonLimpaAGMouseClicked(evt);

}
H

jLabelPercCruza.setText("%");

jLabelPercMut.setText("%");

jLabelPercMut.setAlignmentY (0.3F);

javax.swing.GroupLayout panelOtimizadorLayout = new
javax.swing.GroupLayout(panelOtimizador);

panelOtimizador.setLayout(panelOtimizadorLayout);

panelOtimizadorLayout.setHorizontal Group(
panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout. Alignment.LEA
DING).addGroup(panelOtimizadorLayout.createSequential Group().addGap(19, 19, 19)

.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment.LEADING).addComponent(labelGeracao).addComponent(labelMutacao)
.addComponent(labelCruzamento).addComponent(labellndividuo)
.addComponent(labelConvergencia)).addGap(11, 11, 11)
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment. TRAILING, false).addComponent(tFieldCruzamento,
javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADING, 0, 0, Short. MAX_VALUE)
.addComponent(tFieldMutacao, javax.swing.GroupLayout.Alignment. LEADING, 0, 0,
Short. MAX_VALUE).addComponent(tFieldGeracao,
javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADING, 0, 0, Short. MAX_VALUE)
.addComponent(tFieldIndividuo, javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADING, 0, 0,
Short. MAX_VALUE).addComponent(tFieldConvergencia,
javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADING,

javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE, 30, Short MAX_VALUE))
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment.LEADING).addGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. TRAILING,
panelOtimizadorLayout.createSequentialGroup()

.addComponent(jLabelPercMut)
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.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED, 77,
Short. MAX_VALUE)
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment. TRAILING, false).addComponent(jButtonLimpaAG,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
Short. MAX_VALUE).addComponent(jButtonExecutaAG,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE, Short. MAX_VALUE)).addGap(52, 52,
52)) .addGroup(panelOtimizadorLayout.createSequential Group()
.addComponent(jLabelPercCruza).addContainerGap())))
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createSequential Group().addGap(117, 117, 117)
.addComponent(labelTitOtimizador).addContainerGap(150, Short. MAX_VALUE)));
panelOtimizadorLayout.setVerticalGroup(
panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEA
DING).addGroup(panelOtimizadorLayout.createSequentialGroup().addContainerGap()
.addComponent(labelTitOtimizador).addGap(7, 7, 7)
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment.BASELINE).addComponent(labelCruzamento)
.addComponent(tFieldCruzamento, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE)
.addComponent(jLabelPercCruza))
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment.BASELINE).addComponent(labelMutacao).addComponent(tFieldMutacao,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE).addComponent(jButtonExecutaAG)
.addComponent(jLabelPercMut))
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment.LEADING).addGroup(panelOtimizadorLayout.createSequential Group()
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)

.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
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nment.BASELINE).addComponent(labelGeracao)
.addComponent(tFieldGeracao, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE))
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment.BASELINE).addComponent(labellndividuo)
.addComponent(tFieldIndividuo, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE))
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alig
nment.BASELINE).addComponent(labelConvergencia)
.addComponent(tFieldConvergencia, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE)))
.addGroup(panelOtimizadorLayout.createSequential Group().addGap(22, 22, 22)
.addComponent(jButtonLimpaAG))).addContainerGap(43, Short. MAX_VALUE)));
jTabbedPaneProg.addTab("Otimizador", panelOtimizador);
labelTitAgrup.setText("K-MEANS");
labelQtdGrupo.setText("Quantidade de grupos:");
labelMinimo.setText("M\u0Oednimo™);
labelMaximo.setText("M\u00elximo™);
jButtonExecutaAgrup.setText("Executar");
jButtonExecutaAgrup.addMouseL.istener(new
java.awt.event.MouseAdapter() {
public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {

jButtonExecutaAgrupMouseClicked(evt);

}
H

jRadioAgrupCal.setBackground(new java.awt.Color(191, 210, 228));
JRadioAgrupCal.setSelected(true);
JRadioAgrupCal.setText("Calinski e Harabasz");
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jRadioAgrupCal.setBorder(javax.swing.BorderFactory.createEmptyBorder(0, 0, 0, 0));
JRadioAgrupCal.setMargin(new java.awt.Insets(0, 0, 0, 0));
JRadioAgrupCal.addMouseL.istener(new java.awt.event.MouseAdapter() {

public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
jRadioAgrupCalMouseClicked(evt);
}
b

jRadioAgrupPBM.setBackground(new java.awt.Color(191, 210, 228));
jRadioAgrupPBM.setText("PBM");

JRadioAgrupPBM.setBorder(javax.swing.BorderFactory.createEmptyBorder(0, 0, 0,
0));
jRadioAgrupPBM.setMargin(new java.awt.Insets(0, 0, 0, 0));
JRadioAgrupPBM.addMouseL istener(new java.awt.event.MouseAdapter()

public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
jRadioAgrupPBMMouseClicked(evt);
}
b

javax.swing.GroupLayout panelAgrupamentoLayout = new
javax.swing.GroupLayout(panelAgrupamento);
panel Agrupamento.setLayout(panel AgrupamentoLayout);

panel AgrupamentolLayout.setHorizontalGroup(

panel AgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.L
EADING).addGroup(panelAgrupamentoLayout.createSequential Group()

.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Al
ignment.LEADING)

.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createSequential Group().addGap(157, 157, 157)
.addComponent(labelTitAgrup))

.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createSequentialGroup().addGap(56, 56, 56)
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.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Al
ignment.LEADING).addComponent(labelQtdGrupo)
.addGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. TRAILING,
panel AgrupamentoLayout.createSequentialGroup()
.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Al
ignment.LEADING).addComponent(labelMinimo).addComponent(labelMaximo))
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED, 59,
Short. MAX_VALUE)
.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Al
ignment.LEADING, false).addComponent(choiceMaximo,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
Short. MAX_VALUE).addGroup(panel AgrupamentoLayout.createSequentialGroup()
.addComponent(choiceMinimo, javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE, 43,
Short. MAX_VALUE).addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement
.RELATED)))).addGroup(panelAgrupamentoLayout.createSequential Group()
.addComponent(jRadioAgrupCal)
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED))
.addComponent(jRadioAgrupPBM)).addGap(85, 85, 85)))
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement.RELATED,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE, Short. MAX_VALUE)
.addComponent(jButtonExecutaAgrup).addGap(27, 27, 27)) );

panel AgrupamentoLayout.setVertical Group(
panel AgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.L
EADING).addGroup(panelAgrupamentoLayout.createSequential Group()
.addContainerGap().addComponent(label TitAgrup).addGap(19, 19, 19)
.addComponent(labelQtdGrupo)
.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement.RELATED,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE, Short. MAX_VALUE)
.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Al
ignment.LEADING).addComponent(labelMinimo).addComponent(choiceMinimo,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE))
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.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED)
.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Al
ignment.LEADING).addComponent(labelMaximo).addComponent(choiceMaximo,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE)).addGap(15, 15, 15)
.addComponent(jRadioAgrupCal).addGap(14, 14,
14).addComponent(jRadioAgrupPBM) .addContainerGap(25,
Short. MAX_VALUE))
.addGroup(panelAgrupamentoLayout.createSequentialGroup().addGap(78, 78, 78)
.addComponent(jButtonExecutaAgrup).addContainerGap(101, Short. MAX_VALUE)));
jTabbedPaneProg.addTab("Agrupamento”, panelAgrupamento);
jButtonindiceOK .setText("OK");
jButtonindiceOK.addMouseL.istener(new java.awt.event.MouseAdapter() {
public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
jButtonindiceOKMouseClicked(evt);

}
H:

JRadioCalHara.setSelected(true);
JRadioCalHara.setText("Calinski e Harabasz");

jRadioCalHara.setBorder(javax.swing.BorderFactory.createEmptyBorder(0, 0, 0, 0));
JRadioCalHara.setMargin(new java.awt.Insets(0, 0, 0, 0));
JRadioCalHara.addMouseL istener(new java.awt.event.MouseAdapter() {

public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
jRadioCalHaraMouseClicked(evt);

}
H

jRadioCalHara.getAccessibleContext().setAccessibleParent(panelindice);

JRadioPBM.setText("PBM");

JRadioPBM.setBorder(javax.swing.BorderFactory.createEmptyBorder(0, O,
0, 0));
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JRadioPBM.setMargin(new java.awt.Insets(0, 0, 0, 0));
jRadioPBM.addMouseL.istener(new java.awt.event.MouseAdapter() {
public void mouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
JRadioPBMMouseClicked(evt);

}
H;

javax.swing.GroupLayout jPanellLayout = new
javax.swing.GroupLayout(jPanell);

jPanell.setLayout(jPanellLayout);

jPanellLayout.setHorizontalGroup(
jPanellLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADING)
.addGroup(jPanellLayout.createSequentialGroup().addContainerGap()
.addGroup(jPanellLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.LE
ADING).addComponent(jRadioCalHara).addComponent(jRadioPBM))
.addContainerGap(javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE,
Short. MAX_VALUE)));

jPanellLayout.setVerticalGroup(
jPanellLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. LEADING)
.addGroup(jPanellLayout.createSequentialGroup().addContainerGap()
.addComponent(jRadioCalHara).addGap(29, 29, 29).addComponent(jRadioPBM)
.addContainerGap(javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE,
Short. MAX_VALUE)));

javax.swing.GroupLayout panelindiceLayout = new
javax.swing.GroupLayout(panellndice);

panelindice.setLayout(panellndiceLayout);

panellndiceLayout.setHorizontalGroup(
panelindiceLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADIN
G)

.addGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. TRAILING,
panelindiceLayout.createSequential Group().addGap(64, 64, 64)
.addComponent(jPanell, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT _SIZE,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE)
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.addPreferredGap(javax.swing.LayoutStyle.ComponentPlacement. RELATED, 60,
Short. MAX_VALUE).addComponent(jButtonindiceOK).addGap(81, 81, 81)));

panelindiceLayout.setVerticalGroup(
panellindiceLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment.LEADIN
G)

.addGroup(panelindiceLayout.createSequentialGroup()

.addGroup(panellndiceLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout. Alignmen
t.LEADING).addGroup(panelindiceLayout.createSequential Group().addGap(78, 78,

78)
.addComponent(jButtonindiceOK)).addGroup(panelindiceLayout.createSequentialGrou
p() .addGap(56,

56,56).addComponent(jPanell,javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE,javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _
SIZE))).addContainerGap(65, Short MAX_VALUE)) );
jTabbedPaneProg.addTab("\u0Ocdndices™, panellndice);
textAreaAjuda.setEditable(false);
textAreaAjuda.setText(" Essa janela tem como finalidade orientar os
usu\u0Oelrios que\ndesejarem submeter suas bases de dadosa uma

execu\u00e7\u00e3o\notimizada de um agrupamento n\u00e3o supervisionado.”);

javax.swing.GroupLayout panelAjudaLayout = new
javax.swing.GroupLayout(panelAjuda);
panelAjuda.setLayout(panelAjudaLayout);
panelAjudaLayout.setHorizontal Group(
panelAjudalLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. LEADIN
G) .addComponent(textAreaAjuda,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE, 381,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE));
panelAjudaLayout.setVerticalGroup(
panelAjudalLayout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. LEADIN
G) .addComponent(textAreaAjuda,
javax.swing.GroupLayout.Alignment. TRAILING,
javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE, 202, Short MAX_VALUE));
jTabbedPaneProg.addTab("Ajuda”, panelAjuda);
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javax.swing.GroupLayout layout = new
javax.swing.GroupLayout(getContentPane());

getContentPane().setLayout(layout);
layout.setHorizontalGroup(layout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Align
ment.LEADING).addGroup(layout.createSequentialGroup()
.addComponent(jTabbedPaneProg, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE,
386, javax.swing.GroupLayout.PREFERRED_SIZE)
.addContainerGap(javax.swing.GroupLayout. DEFAULT_SIZE,
Short. MAX_VALUE)));

layout.setVertical Group(
layout.createParallelGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. LEADING)
.addGroup(javax.swing.GroupLayout.Alignment. TRAILING,
layout.createSequential Group() .addComponent(jTabbedPaneProg,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE, 230,
javax.swing.GroupLayout.PREFERRED _SIZE).addContainerGap()));

pack();
¥
private void jRadioAgrupPBMMouseClicked(java.awt.event.MouseEvent
evt) {
JRadioAgrupCal.setSelected(false);
JRadioAgrupPBM .setSelected(true);
}
private void jRadioAgrupCalMouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt)
{

jRadioAgrupPBM.setSelected(false);
jRadioAgrupCal.setSelected(true);
}
private void jRadioPBMMouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
jRadioCalHara.setSelected(false);
jRadioPBM.setSelected(true);
}
private void jRadioCalHaraMouseClicked(java.awt.event. MouseEvent evt) {
jRadioPBM.setSelected(false);
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JRadioCalHara.setSelected(true);
}

private void jButtonindiceOKMouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt)

String auxString=textFieldArquivo.getText();
int wsMinGrupo=0, wsMaxGrupo=0, wsColMax=0, wsAtributo=0, erro=0;
if (auxString.equals(" ™)) {
JOptionPane.showMessageDialog(null,”Arquivo deve ser
selecionado”,"ERRQO",

JOptionPane.ERROR_MESSAGE);

erro=1,
}
if (erro==0) {
wsAtributo=Integer.parselnt(choiceAtributo.getSelectedltem());
if (JRadioCalHara.isSelected())
executalndiceCalHar(vetCromossomo, auxString, 2, 30, wsAtributo);
else
executalndicePBM(vetCromossomo, auxString, 2, 30, wsAtributo);
}
¥
private void

jButtonExecutaAgrupMouseClicked(java.awt.event. MouseEvent evt) {
String auxString=textFieldArquivo.getText();
int wsMinGrupo=0, wsMaxGrupo=0, wsColMax=0, wsAtributo=0,
erro=0;
if (auxString.equals(" ™)) {
JOptionPane.showMessageDialog(null,"Arquivo deve ser
selecionado”,"ERRQO",
JOptionPane.ERROR_MESSAGE);
erro=1,
}
if (erro==0) {

wsMinGrupo=Integer.parselnt(choiceMinimo.getSelectedltem());
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wsMaxGrupo=Integer.parselnt(choiceMaximo.getSelectedltem());
if (wsMinGrupo > wsMaxGrupo) {
JOptionPane.showMessageDialog(null,"Quantidade minima de
grupos ndo pode ser\nsuperior a quantidade maxima","ERRO",
JOptionPane.ERROR_MESSAGE);
erro=1,

}
if (erro==0) {
wsAtributo=Integer.parselnt(choiceAtributo.getSelecteditem());
if (jRadioAgrupCal.isSelected())
executaAgrupamentoCal(vetCromossomo, auxString,
wsMinGrupo, wsMaxGrupo, wsAtributo);
else
executaAgrupamentoPBM(vetCromossomo, auxString,
wsMinGrupo, wsMaxGrupo, wsAtributo);

}

private void executaAgrupamentoCal(int [] aptidaoMelhor, String arquivo,
int numMinCluster, int numMaxCluster, int colMax) {
int i, j, nrCluster, linMax, colOriginal=colMax;
double T, W, ist;
double [][] atrib;
double [][] tabCl;
double [] medBase;
String arquivoNovo=arquivo;
CalcGer work = new CalcGer();
LerArquivo ler = new LerArquivo();
linMax=ler.calcLinArqg(arquivo, colMax);
if (executouAG==1) {
for (i=0, j=0; i<colMax; i++)
if (aptidaoMelhor[i]==9 || aptidaoMelhor[i]==1)
J+H;
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colMax=j; //novo arquivo com atributos validos -- alelos 1 ou 9
}else {
aptidaoMelhor = new int[colMax];
for (i=0; i<colMax; i++)
aptidaoMelhor[i]=9;
}
atrib = new double[linMax][colMax+2];
tabCl = new double[1600][colMax+2];
medBase = new double[colMax];
ler.trataArquivo(aptidaoMelhor, arquivo, atrib, medBase, linMax,
colOriginal);
work.gMax=-90000.00;
T=0;
ist=11;
for (i=arquivo.length(); i>=0 ; i--) {
if ((arquivo.charAt(i-1))=="\) break;
¥
arquivoNovo=arquivo.substring(0,(i));
T=work.calculaDifGeral(atrib,medBase,linMax,colMax);
for (nrCluster=numMinCluster; nrCluster <= numMaxCluster;
nrCluster++) {
W =90000.00;
work.montaClusterlnicial(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
work.realocaObjetos(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
if (work.erro == 0) break;
work.executaCal(arquivoNovo,atrib,linMax,colMax, W, T,
nrCluster,1);
}
String mensagemFinal="Numero de grupos......: " + work.nrOtimoCl;
mensagemFinal=mensagemFinal + "\nMenor erro calculado..: " +

work.melhorErro;
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mensagemFinal=mensagemFinal + "\nResultado da funcao...: " +
work.gMax;

JOptionPane.showMessageDialog(null,mensagemFinal,"Resultado do
Agrupamento - Calinski e Harabasz",JOptionPane.INFORMATION_MESSAGE);

}
private void executaAgrupamentoPBM(int [] aptidaoMelhor, String arquivo,
int numMinCluster, int numMaxCluster, int colMax) {
executouAG=0;
int i, j, nrCluster, linMax, colOriginal=colMax;
double T, W, ist;
double [][] atrib;
double [][] tabCl;
double [] medBase;
String arquivoNovo=arquivo;
CalcGer work = new CalcGer();
LerArquivo ler = new LerArquivo();
linMax=ler.calcLinArg(arquivo, colMax);
if (executouAG==1) {
for (i=0, j=0; i<colMax; i++)
if (aptidaoMelhor[i]==9 || aptidaoMelhor[i]==1)
J+H;

colMax=j; //novo arquivo com atributos validos -- alelos 1 ou 9
} else {

aptidaoMelhor = new int[colMax];

for (i=0; i<colMax; i++)

aptidaoMelhor[i]=9;
}
atrib = new double[linMax][colMax+2];
tabCl = new double[1600][colMax+2];
medBase = new double[colMax];
ler.trataArquivo(aptidaoMelhor, arquivo, atrib, medBase, linMax,
colOriginal);

work.maxPBM=-90000.00;
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T=0;
T=work.calculaDifGeral(atrib,medBase,linMax,colMax);
work.E1=Math.sqrt(T);

for (nrCluster=numMinCluster; nrCluster <= numMaxCluster;
nrCluster++) {
W =90000.00;
work.montaClusterInicial(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
work.realocaObjetos(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
work.executaPBM(arquivoNovo,atrib,tabCl,linMax,colMax, W, T,
nrCluster, 1);
¥
String mensagemFinal="Numero de grupos......: " + work.nrOtimoCl;
mensagemFinal=mensagemFinal + "\nMenor erro calculado..: " +
work.melhorErro;
mensagemFinal=mensagemFinal + "\nResultado da funcao...: " +
work.gMax;
JOptionPane.showMessageDialog(null,mensagemFinal,"Resultado do
Agrupamento - PBM",JOptionPane.INFORMATION_MESSAGE);
¥

private void jButtonExecutaAGMouseClicked(java.awt.event. MouseEvent
evt) {
String auxString, temp="";
int auxNum, erro=0, wsCruzamento=0, wsMutacao=0, wsGeracao=0,
wslindividuo=0, wsConvergencia=0;
auxString=textFieldArquivo.getText();
it (auxString.equals(" ")) {
JOptionPane.showMessageDialog(null,”Arquivo deve ser
selecionado”,"ERRQO", JOptionPane. ERROR_MESSAGE);
erro=1;
¥

if (erro==0) // testar campo cruzamento
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try {
auxNum=Integer.parselnt(tFieldCruzamento.getText());

wsCruzamento=auxNum;
if ((wsCruzamento<=0) || (wsCruzamento > 100)) {
exibirMensagemErro("Campo Taxa de cruzamento deve ser maior
gue zero e menor que cem");
erro=1;
¥
} catch (NumberFormatException e) {
exibirMensagemErro("Campo Taxa de cruzamento deve ser
preenchido com numero inteiro");

erro=1;

}
if (erro==0) {
try {
auxNum=Integer.parselnt(tFieldMutacao.getText());
wsMutacao=auxNum;
if ((wsMutacao<=0) || (wsMutacao > 100)) {
exibirMensagemErro("Campo Taxa de mutacao deve ser maior que
zero e menor que cem”);
erro=1,
}
} catch (NumberFormatException e) {
exibirMensagemErro("Campo Taxa de mutacao deve ser preenchido

com numero inteiro™);

erro=1;
¥
}
if (erro==0) {
try {

auxNum=Integer.parselnt(tFieldGeracao.getText());

wsGeracao=auxNum:;
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if (wsMutacao<=0) {
exibirMensagemErro(*Campo Numero de geracoes deve ser maior
que zero");
erro=1;
}
} catch (NumberFormatException e) {
exibirMensagemErro(*Campo Numero de geracoes deve ser
preenchido com numero inteiro");

erro=1;

}
if (erro==0) {
try {
auxNum=Integer.parselnt(tFieldIndividuo.getText());
wslndividuo=auxNum;
if (wsindividuo<=0) {
exibirMensagemErro("Campo Numero de individuos deve ser
maior que zero");
erro=1,
}
} catch (NumberFormatException e) {
exibirMensagemErro(*Campo Numero de individuos deve ser
preenchido com nimero inteiro");

erro=1;

if (erro==0) {
try {
auxNum=Integer.parselnt(tFieldConvergencia.getText());
wsConvergencia=auxNum;
if (wsConvergencia<=0) {
exibirMensagemErro("Campo Convergencia deve ser maior que

zero");
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erro=1,
}
} catch (NumberFormatException e) {
exibirMensagemErro("Campo Convergencia deve ser preenchido com
namero inteiro");

erro=1;

}
if (erro==0) {
int auxAtributo=Integer.parselnt(choiceAtributo.getSelecteditem());
vetCromossomo=new int[auxAtributo];
for (int i=0; i<auxAtributo; i++) vetCromossomo[i]=9;
erro=executaAG(vetCromossomo, auxString, auxAtributo,
wsConvergencia, wsGeracao, wsindividuo, wsCruzamento, wsMutacao);
if (erro==0) {
for (int i=0; i<auxAtributo; i++)
temp = temp + vetCromossomo[i] + " ";
JOptionPane.showMessageDialog(null,”"Cromossomo: " +
temp,"Resultado do Algoritmo Genético”,JOptionPane.INFORMATION_MESSAGE);

}

}

private void exibirMensagemErro(String campo) {
JOptionPane.showMessageDialog(null,campo,”"ERRQO",JOptionPane. ERROR_MESSA
GE);

}

private void jButtonLimpaAGMouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt)

tFieldConvergencia.setText("0");
tFieldCruzamento.setText("0");
tFieldGeracao.setText("0");
tFieldIndividuo.setText("0");
tFieldMutacao.setText("0");

executouAG=0;
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int auxAtributo=Integer.parselnt(choiceAtributo.getSelectedltem());
vetCromossomo=new int[auxAtributo];
for (int i=0; i<auxAtributo; i++)
vetCromossomo[i]=9;
}
private void jButtonBuscarMouseClicked(java.awt.event.MouseEvent evt) {
JFileChooser fc= new JFileChooser();
executouAG=0;
if (evt.getSource() == jButtonBuscar) {
int returnVal = fc.showOpenDialog(AJC.this);
if (returnVal == JFileChooser. APPROVE_OPTION) {
File file = fc.getSelectedFile();
textFieldArquivo.setText(file.getPath());

}else {
textFieldArquivo.setText(" ");

}

private void executalndicePBM(int [] aptidaoMelhor, String arquivo, int

numMinCluster, int numMaxCluster, int colMax) {

executouAG=0;

int i, j, nrCluster, linMax, colOriginal=colMax;

double T, W, ist;

double [][] atrib;

double [][] tabCl;

double [] medBase;

String arquivoNovo=arquivo;

CalcGer work = new CalcGer();
LerArquivo ler = new LerArquivo();
linMax=ler.calcLinArg(arquivo, colMax);
if (executouAG==1) {
for (i=0, j=0; i<colMax; i++)
if (aptidaoMelhor[i]==9 || aptidaoMelhor[i]==1)
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J+H;

colMax=j; //novo arquivo com atributos validos -- alelos 1 ou 9
} else {
aptidaoMelhor = new int[colMax];
for (i=0; i<colMax; i++)
aptidaoMelhor[i]=9;
}
atrib = new double[linMax][colMax+2];
tabCl = new double[1600][colMax+2];
medBase = new double[colMax];
ler.trataArquivo(aptidaoMelhor, arquivo, atrib, medBase, linMax,
colOriginal);
work.maxPBM=-90000.00;
T=0;
T=work.calculaDifGeral(atrib,medBase,linMax,colMax);
work.E1=Math.sqrt(T);
for (nrCluster=numMinCluster; nrCluster <= numMaxCluster;
nrCluster++) {
W =90000.00;
work.montaClusterInicial(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
work.realocaObjetos(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
work.executaPBM(arquivoNovo,atrib,tabCl,linMax,colMax, W, T,
nrCluster,0);

}

String mensagemFinal="indice 6timo de grupos: " + work.nrOtimoCl;
JOptionPane.showMessageDialog(null,mensagemFinal,"PBM",JOptionPane.IN
FORMATION_MESSAGE); }
private void executalndiceCalHar(int [] aptidaoMelhor, String arquivo, int
numMinCluster, int numMaxCluster, int colMax) {
int executouAG=0;

int i, j, nrCluster, linMax, colOriginal=colMax;
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double T, W, ist;
double [][] atrib;
double [][] tabCl;
double [] medBase;
String arquivoNovo=arquivo;
CalcGer work = new CalcGer();
LerArquivo ler = new LerArquivo();
linMax=ler.calcLinArqg(arquivo, colMax);
if (executouAG==1) {
for (i=0, j=0; i<colMax; i++)
if (aptidaoMelhor[i]==9 || aptidaoMelhor[i]==1)
J++;

colMax=j; //novo arquivo com atributos validos -- alelos 1 ou 9
}else {

aptidaoMelhor = new int[colMax];

for (i=0; i<colMax; i++)

aptidaoMelhor[i]=9;

¥
atrib = new double[linMax][colMax+2];
tabCl = new double[1600][colMax+2];
medBase = new double[colMax];
ler.trataArquivo(aptidaoMelhor, arquivo, atrib, medBase, linMax,

colOriginal);

work.gMax=-90000.00;

T=0;

ist=11;

T=work.calculaDifGeral(atrib,medBase,linMax,colMax);

for (nrCluster=numMinCluster; nrCluster <= numMaxCluster;

nrCluster++) {

W =90000.00;
work.montaClusterInicial(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);

work.realocaObjetos(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
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W = work.calculaErro(atrib,tabCl,linMax,colMax,nrCluster);
work.executaCal(arquivoNovo,atrib,linMax,colMax, W, T, nrCluster, 0);

}

String mensagemFinal="indice 6timo de grupos: " + work.nrOtimoCl;

JOptionPane.showMessageDialog(null,mensagemFinal,"Calinski e
Harabasz",JOptionPane.INFORMATION_MESSAGE);

}
private int executaAG(int [] aptidaoMelhor, String arquivo, int col, int

convergencia, int geracoes, int populacao, int cruzamento, int mutacao) {

int atributo, templnt, i, j, k, I, n, im;

int lin, indAptidao;

double aux, valorMin, mut, valAptidao=0,melhorValor;

Double numDouble;

mut=mutacao/100;

Random rn = new Random();

LerArquivo ler=new LerArquivo();

lin=ler.calcLinArqg(arquivo, col);

executouAG=1; //flag para indicar para o agrupamento que o AG foi
executado

atributo=col;

int [] troca = new int[col];

int [] elementoPop = new int[atributo];

int [][] matPop = new int[populacao][atributo]; // matriz p/0 e 1 de cada
atributo de cada populacao

int [][] popPai = new int [populacao][atributo];

int [][] popMae = new int [populacao][atributo];

double [] medBase;

double [][] dados;

medBase=new double[col];

dados=new double[lin][col];

Matriz objMat=new Matriz();

DecimalFormat nf=new DecimalFormat("#0");

double [] aptidaoPop = new double[populacao]; // o melhor em cada

populacao
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double [][] multipPop = new double[atributo][atributo]; // matriz quadrada
para cada elemento
ler.trataArquivo(aptidaoMelhor,arquivo,dados,medBase,lin,col);
if (ler.erro==1) {
JOptionPane.showMessageDialog(null,” " + col + " " + lin,"ERRO" +
ler.erro,JOptionPane. ERROR_MESSAGE);
return 1;
}
/I calcula matriz de covariancias com base nos atributos de entrada
objMat.calcMatCovari(lin,col,dados,medBase);
/I zera valores abaixo da diag.principal e converte em valores absolutos
for (i=0; i<col; i++) {
for (j=0; j<col; j++)
if (i>))
objMat.coVari[i][j]=0;
else
objMat.coVari[i][j]=Math.abs(objMat.coVari[i][j]);
}

// inicia a populacao dos atributos aleatoriamente com 0 ou 1

for (i=0; i<populacao; i++) {

for (j=0; j<atributo; j++)
matPop[i][j]=rn.nextInt(2); // 2 means 0 and 1

}

/l inicia aptidoes com maior valor

melhorValor=99999;

for (i=0; i<populacao; i++) {
aptidaoPop[i]=0;

¥

for (i=0; i<atributo; i++)
aptidaoMelhor[i]=9;

//*********************************************************************

*hkkkhkhkkkikikk
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[[***** calcula aptidao individual para cada elemento da primeira

populacao ****

//*********************************************************************

*hkkkhkhkkkikikk

for (i=0; i<populacao; i++) {
for (j=0; j<atributo; j++)
elementoPop[j]=matPop[i][j];
/I gera matriz quadrada com linhas iguais para para ser multiplicada
/l ponto-a-ponto, pela matriz de correlacao
for (j=0; j<atributo; j++) {
for (k=0; k<atributo; k++)
multipPop[k][j]=elementoPopl[j];
}
/I gera matriz transposta (primeira linha passa a ser uma unica coluna
I/ que multiplica toda a matriz)
for (j=0; j<atributo; j++) {
for (k=0; k<atributo; k++)
multipPopl[j][k]=elementoPop[j]*multipPop[j][K];
}

/I calcula aptidao

for (j=0; j<atributo; j++) {
for (k=0; k<atributo; k++)
aptidaoPop[i]=aptidaoPop[i]+multipPop[k][j]*objMat.coVari[K][j];
}
/[ calcula aptidao com convergencia
aux=0;
for (k=0; k<atributo; k++) {
aux=aux+Math.abs(elementoPop[k]*elementoPopl[K]);
}
aptidaoPop[i]=aptidaoPop[i]+(2*(Math.abs(aux-convergencia)));
it (aptidaoPop[i]<melhorValor) {
melhorValor=aptidaoPop[i];
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for (j=0; j<atributo; j++)
aptidaoMelhor[j]=elementoPoplj];

} /1 fim do for com célculo INICIAL da melhor aptidao

//*********************************************************************

*khkhkhkhkhkkkx

[[FFFFFFFIFAIAIAFEX Inicio do processamento para cada geracdo

*hkkkhhkkkhkhkkkihkkkihkikkiikx

//*********************************************************************

*hkkkhkhkkkikik

populacao/2

vetor mae

for (i=0; i<geracoes; i++) {
// metade da populacao com melhor aptidao carregada para vetor pai

for (j=0; j<(cruzamento*populacao/100); j++) // populacao / 2

/' localizar a melhor aptidao (menor valor)
indAptidao=0;
valAptidao=100;
for (k=0; k<populacao; k++)
if (aptidaoPop[k]<valAptidao) {
valAptidao=aptidaoPop[K];
indAptidao=k;
}
T armazenar valores em popPai (50% melhores)
for (k=0; k<atributo; k++) {
popPai[j][k]=matPop[indAptidao][K];
}
aptidaoPop[indAptidao]=100; // este nao serah mais considerado
I armazenar valores em popMae (50% aleatorios)

n=rn.nextInt((cruzamento*populacao/100)); // variade 0 a

// outra metade da populacao ordenada escolhida aleatoriamente para o
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im=(n+j)%((cruzamento*populacao/100)); // populacao / 2
for (k=0; k<atributo; k++) {
popMae[im][k]=matPop[j][K];

}

n=rn.nextlInt(atributo);
/I crossover & mutation
for (j=0; j<(cruzamento*populacao/100); j++) { // populacao / 2
for (k=0; k<n; k++) {
matPop[j][K]=popPai[j][K];
}
if (rn.nextDouble() < mut) { // valor para mutacdo. Teste aleatorio
templnt=rn.nextint(atributo);
if (popPai[j][tempInt]==0) // inverter bit (mutation)
matPop[j][tempInt]=1,;
else
matPop[j][tempInt]=0;

I=0; // indice para vetor mae
for ('; j<(cruzamento*populacao/100); j++) { // populacao / 2
for (k=0; k<atributo; k++) {
matPop[j][k]=popMae[l][K];
¥
if (rn.nextDouble() < mut) { // valor para mutacdo. Teste aleatorio
templnt=rn.nextint(atributo);
if (popMae[l][templnt]==0) // inverter bit (mutation)
matPop[j][tempInt]=1,;
else
matPop[j][tempInt]=0;
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//*********************************************************************
*khkhkhkhhhkkkx

[[***** calcula aptidao individual para cada elemento da populacao

*kkkx

//*********************************************************************

*hkkkhkhkkkikik

for (I=0; I<populacao; I++) {
for (j=0; j<atributo; j++)
elementoPop[j]=matPop[I][j];
/I gera matriz quadrada com linhas iguais para para ser multiplicada
// ponto-a-ponto, pela matriz de correlacao
for (j=0; j<atributo; j++) {
for (k=0; k<atributo; k++)
multipPop[k][j]=elementoPopl[j];
¥
// gera matriz transposta (primeira linha passa a ser uma unica coluna
/I que multiplica toda a matriz)
for (j=0; j<atributo; j++) {
for (k=0; k<atributo; k++)
multipPop[j][k]=elementoPop[j]*multipPop[j][K];
}
/[ calcula aptidao
aptidaoPop[l]=0;
for (j=0; j<atributo; j++) {
for (k=0; k<atributo; k++)

aptidaoPop[l]=aptidaoPop[l]+multipPop[k][j]*objMat.coVari[K][j];
}
// calcula aptidao com convergencia
aux=0;
for (k=0; k<atributo; k++) {

aux=aux+Math.abs(elementoPop[k]*elementoPop[K]);
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}

aptidaoPop[l]=aptidaoPop[l]+(2*(Math.abs(aux-convergencia)));

if (aptidaoPop[l]<melhorValor) {
melhorValor=aptidaoPop(l];
for (j=0; j<atributo; j++) {
aptidaoMelhor[j]=elementoPoplj];

}

} /1 fim do for com célculo para cada geracdo da melhor aptidao

}

return ler.erro;

}
[Hx
* Programa principal, método main
*/
public static void main(String args[]) {
java.awt.EventQueue.invokeLater(new Runnable() {
public void run() {
new AJC().setVisible(true);

H

I/ Declaracdo de variaveis //

private java.awt.Choice choiceAtributo;

private java.awt.Choice choiceMaximo;

private java.awt.Choice choiceMinimo;

private javax.swing.JButton jButtonBuscar;

private javax.swing.JButton jButtonExecutaAG;
private javax.swing.JButton jButtonExecutaAgrup;
private javax.swing.JButton jButtonindiceOK;
private javax.swing.JButton jButtonLimpaAG;
private javax.swing.JLabel jLabelPercCruza;

private javax.swing.JLabel jLabelPercMut;
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private javax.swing.JPanel jPanell;

private javax.swing.JRadioButton jRadioAgrupCal,
private javax.swing.JRadioButton jRadioAgrupPBM;
private javax.swing.JRadioButton jRadioCalHara;
private javax.swing.JRadioButton jRadioPBM,;
private javax.swing.JTabbedPane jTabbedPaneProg;
private java.awt.Label label Atributo;

private javax.swing.JLabel labelConvergencia;
private javax.swing.JLabel labelCruzamento;
private javax.swing.JLabel labelGeracao;

private javax.swing.JLabel labellndividuo;

private javax.swing.JLabel labelMaximo;

private javax.swing.JLabel labelMinimo;

private javax.swing.JLabel labelMutacao;

private java.awt.Label labelNome;

private javax.swing.JLabel labelQtdGrupo;

private javax.swing.JLabel labelTitAgrup;

private javax.swing.JLabel label TitOtimizador;
private java.awt.Panel panelAgrupamento;

private java.awt.Panel panelAjuda;

private java.awt.Panel panelArquivo;

private java.awt.Panel panelindice;

private java.awt.Panel panelOtimizador;

private javax.swing.JTextField tFieldConvergencia;
private javax.swing.JTextField tFieldCruzamento;
private javax.swing.JTextField tFieldGeracao;
private javax.swing.JTextField tFieldIndividuo;
private javax.swing.JTextField tFieldMutacao;
private java.awt. TextArea textAreaAjuda;

private java.awt. TextField textFieldArquivo;

// Fim da declaracdo de variaveis

CalcGer.java
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import java.io.*;
import javax.swing.JOptionPane;
import java.lang.Math.*; // sqrt
public class CalcGer {
double W, G, B, T, E1, maxPBM, gMax, s1, erro, desvPad, melhorErro;
double[][JmelhorAtrib;
int ist, K, nrOtimoCl;
public double calculaDifGeral (double [][] atrib, double [] medBase, int
linMax, int colMax) {
inti, j;
double dif, lin, T=0;
for (i=0; i<colMax; i++)
medBase[i]=medBase[i] / linMax;
for (i=0; i<linMax; i++)
for (j=0; j<colMax; j++){
dif=atrib[i][j] - medBase[j];
T=T + (dif*dif);
}
return T;
}
public void montaClusterInicial (double[][]atrib, double [][]JtabCl, int
linMax, int colMax, int nrCluster) {
int nrObj, linCl, cont, i, lin;
nrObj = (int) ((double)linMax / nrCluster - 0.5);
lin=0;
for (cont=1; cont<=nrCluster; cont++)
for (i=0; i<nrObyj; i++) {
atrib[lin][colMax+1]= (double) cont;
lin=lin+1;
}
for (i=lin; i<linMax; i++)
atrib[i][colMax+1]=nrCluster;
for (lin=0; lin<linMax; lin++) // limpar tabela

for (i=0; i<=colMax+1; i++)
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tabCl[lin][i]=0;
for (lin=0; lin<linMax; lin++){
linCl=(int) atrib[lin][colMax+1]-1;
for (i=0; i<colMax; i++)
tabClI[linCl][i]=tabCI[linCI][i]+atrib[lin][i];
tabClI[linCl][colMax]=tabCI[linCl][colMax]+1;
}
for (linCI=0; linCl<nrCluster; linCl++)
for (i=0; i<colMax; i++)

tabCI[linCl][i]=tabClI[linCI][i]/tabClI[linCl][colMax];
}
public double calculaErro (double[][]atrib, double [][]JtabCl, int linMax,
int colMax, int nrCluster)  {
int linCl, i, lin;
double dif, dist;
erro=0;
for (i=0; i<nrCluster; i++)
tabCl[i][colMax+1]=0;
for (lin=0; lin<linMax; lin++){
dist=0;
linCl=(int) atrib[lin][colMax+1]-1;
for (i=0; i<colMax; i++){
dif = atrib[lin][i]-tabCI[linCI][i];

dist = dist + (dif*dif);
erro = erro + (dif*dif);
}
atrib[lin][colMax]=dist;
tabCI[linCl][colMax+1]=tabCI[linCl][colMax+1] +
atrib[lin][colMax];
}

return erro;
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public void realocaObjetos (double[][]atrib, double [][JtabCl, int linMax,
int colMax, int nrCluster)  {
int linCl, i, clusterOrigem, troca, lin;
double dif=0, dist, nvNrObj, nrObjOrigem=0;
troca=1;
while (troca==1){
troca=0;
lin=0;
while (lin<linMax){
clusterOrigem=(int) atrib[lin][colMax+1];
for (linCI=0; linCl<nrCluster; linCl++){
dist=0;
for (i=0; i<colMax; i++){
dif=atrib[lin][i] - tabCI[linCI][i];
dist=dist + dif*dif;

if (dist<atrib[lin][colMax]){
atrib[lin][colMax]=dist;
atrib[lin][colMax+1]=linCI+1,

}
if (atrib[lin][colMax+1]!=clusterOrigem){

troca=1,
linCl=clusterOrigem-1,
nvNrObj=tabCI[linCl][colMax]-1;
nrObjOrigem=nvNrObj;
for (i=0; i<colMax; i++){
tabCI[linClI][i]=tabCI[linCI][i] *
tabClI[linCl][colMax];
tabCI[linCl][i]=tabClI[linCI][i] -
atrib[lin][i];
if (nvNrObj!=0)
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tabCI[linCl][i]=tabCI[linCI][i]/nvNrObj;
}
tabCI[linCl][colMax]=nvNrObj;
linCl=(int) atrib[lin][colMax+1]-1;
nvNrObj=tabCI[linCl][colMax]+1;
for (i=0; i<colMax; i++){
tabCI[linCI][i] = tabClI[linCI][i] *
tabClI[linCl][colMax];
tabCI[linClI][i] = tabCI[linCI][i] +
atrib[lin][i];
tabCI[linCI][i] = tabClI[linCI][i] /
nvNrObyj;

}
tabClI[linCl][colMax]=nvNrObj;

}
lin=lin+1;

if (nrObjOrigem == 1) break;

}

public void executaCal (String arquivoNovo,double [][] atrib, int linMax,
int colMax, double erro, double T, int K, int gravar) {
double B, G;

B=T-erro;
G=((linMax - K) * B) / ((K - 1) * erro);
if (G >gMax) {
melhorAtrib=new double[linMax][colMax+2];
gMax=G,;
nrOtimoCl=K;
melhorErro=erro;
for (int i=0; i<linMax; i++){

for (int j=0; j<=colMax+1; j++){
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melhorAtrib[i][j]=atrib[i][j];

}
if (gravar==1)
gravaArquivo(arquivoNovo+"Cluster"+K+".txt",
atrib, linMax, colMax);
}

¥
public void executaPBM (String arquivoNovo, double [][] atrib, double

[1[] tabCl, int linMax, int colMax, double erro, double T, int nrCluster, int gravar) {
inti, EK, p, s, lin, linCl;
double PBM, DK, dif, dist, difAtrib, difAbs;
EK=0;
for (lin=0; lin<linMax; lin++){
dist=0;
linCl=(int) atrib[lin][colMax+1];
for(i=0; i<colMax; i++){
dif=atrib[lin][i]-tabCI[linCI][i];
dist+=(dif*dif);
}
EK+=Math.sqgrt(dist);
}
dif=0;
DK=0;
for (p=0; p<nrCluster; p++)
for (s=p+1; s<nrCluster; s++){
for (i=0; i<colMax; i++){
difAtrib=tabClI[p][i]-tabCI[s][i];
dif+=(difAtrib*difAtrib);
}
difAbs=Math.sqrt(dif); //'abs(dif);
if(difAbs>DK)
DK=difAbs;

101



K=nrCluster;
PBM=(1/K)*(E1/EK)*DK;
PBM*=PBM;
if (PBM>maxPBM) {
melhorAtrib=new double[linMax][colMax+2];
maxPBM=PBM,;
nrOtimoCl=K;
for (i=0; i<linMax; i++){
for (int j=0; j<=colMax+1; j++){
melhorAtrib[i][j]=atrib[i][j];

}
if (gravar==1)
gravaArquivo(arquivoNovo+"Cluster"+K+".txt",
atrib, linMax, colMax);
}

¥
public void gravaArquivo (String nomeArqui, double [][] atrib, int

linMax, int colMax) {
BufferedWriter saida = null;
String concatena=""";
try {
saida = new BufferedWriter(new
FileWriter(nomeArqui));
for (int i=0; i<linMax; i++){
concatena="";
for (int j=0; j<=colMax+1; j++){
if (j!=colMax) // retirar o erro da linha
concatena=concatena+"
"+atrib[i][j];
}
saida.write (concatena);

saida.write(System.getProperty("line.separator"));
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saida.close();

}
catch (I0Exception iO)

{
JOptionPane.showMessageDialog(null,”Erro na gravacao
do arquivo de saida!","ERRQO",JOptionPane. ERROR_MESSAGE);

}

Matriz.java
import java.io.*;

import java.lang.Math.*; // sqrt
public class Matriz
{
static double [][] desvPad,
static double [][] variancia;
static double [][] coVari;
public void calcMatCovari (int lin, int col, double [][] dados, double []
med) {
inti, j, k;
double soma=0;
desvPad=new double[col][col];
variancia=new double[col][col];
coVari=new double[col][col];
I/ calculo das medias de cada atributo
for (i=0; i<col; i++){
med[i]=med[i]/lin;
}
I/ calculo de desvio padrao entre os atributos componentes
for (i=0; i<lin; i++){
for (j=0; j<col; j++)}{
for (k=0; k<col; k++) {
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desvPad[k][j]=desvPad[K][j]+(dados[i][j]*dados[i][K]);
}

¥
for (i=0; i<col; i++){
for (j=0; j<col; j++){
desvPad[i][j]=desvPad[i][j]/lin;

}

/I calculo de variancia entre os atributos componentes
for (i=0; i<col; i++){
for (j=0; j<col; j++){
variancia[i][j]=desvPad[i][j]-(med[i]*med[j]);

}

/I calculo de covariancia entre os atributos componentes
for (j=0; j<col; j++){
for (k=0; k<col; k++) {
coVari[j][K]=variancia[j][k]/Math.sqrt(variancia[j][j]*variancia[k][K]);
}

LerArquivo.java
import java.io.*;

import java.util.Scanner;
import javax.swing.*;
public class LerArquivo{
public int erro;
public void trataArquivo (int[JaptidaoMelhor, String arq,
double[][]dados, double[]JmedBase,int lin, int col) {
double lido = 0;

int i=0, j=0, soma=0;
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String aux="";
erro=0;
for (i=0; i<col; i++) {
if (aptidaoMelhor[i]==1 || aptidaoMelhor[i]==9)  {
medBase[soma]=0;

soma+=1;

try {
Scanner ler = new Scanner (new File (arq));

for (i=0; i<lin; i++) {
lido=0;
soma=0;
for (j=0; j<col; j++) {
if (ler.hasNext()) {
aux = ler.next();
lido = Double.parseDouble(aux);
if (aptidaoMelhor[j]==1 ||
aptidaoMelhor[j]==9){
dados[i][soma]=lido;

medBase[soma]=medBase[soma] + lido;

somat+;

}
catch (Exceptione) {

JOptionPane.showMessageDialog(null,"Erro na leitura do
arquivo. Pode ser algum valor faltante ou
virgula","ERRQO",JOptionPane.ERROR_MESSAGE);;

erro=1;
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}
public int calcLinArg (String arg, int colMax)

int i=1, j=0; double lido=0;

lido=Double.parseDouble(aux);

String aux=""";
erro=0;
try {
Scanner ler = new Scanner (new File (arq));
for (;;i++)  {
for (j=0; j<colMax; j++)
if (ler.hasNext())
aux=ler.next();
¥
}
if (!(ler.hasNext()))
{break;}
}

}
catch (Exception e) {

JOptionPane.showMessageDialog(null,"Erro na leitura do

arquivo. \nPode ser algum valor faltante ou
virgula","ERRO",JOptionPane.ERROR_MESSAGE);;
erro = 1,
¥
if (j%colMax!=0) {

JOptionPane.showMessageDialog(null,"Erro na leitura do

arquivo. \nH& campos faltantes ou caracteres ndo
reconhecidos”,"ERRO",JOptionPane. ERROR_MESSAGE);
erro = 1;

}

return i;

106

{

{
{



Livros Gratis

( http://www.livrosgratis.com.br )

Milhares de Livros para Download:

Baixar livros de Administracao

Baixar livros de Agronomia

Baixar livros de Arquitetura

Baixar livros de Artes

Baixar livros de Astronomia

Baixar livros de Biologia Geral

Baixar livros de Ciéncia da Computacao
Baixar livros de Ciéncia da Informacéo
Baixar livros de Ciéncia Politica

Baixar livros de Ciéncias da Saude
Baixar livros de Comunicacao

Baixar livros do Conselho Nacional de Educacdo - CNE
Baixar livros de Defesa civil

Baixar livros de Direito

Baixar livros de Direitos humanos
Baixar livros de Economia

Baixar livros de Economia Doméstica
Baixar livros de Educacao

Baixar livros de Educacdo - Transito
Baixar livros de Educacao Fisica

Baixar livros de Engenharia Aeroespacial
Baixar livros de Farmacia

Baixar livros de Filosofia

Baixar livros de Fisica

Baixar livros de Geociéncias

Baixar livros de Geografia

Baixar livros de Histdria

Baixar livros de Linguas



http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br
http://www.livrosgratis.com.br/cat_1/administracao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_1/administracao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_1/administracao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_1/administracao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_1/administracao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_1/administracao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_1/administracao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_2/agronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_2/agronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_2/agronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_2/agronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_2/agronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_2/agronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_2/agronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_3/arquitetura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_3/arquitetura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_3/arquitetura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_3/arquitetura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_3/arquitetura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_3/arquitetura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_3/arquitetura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_4/artes/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_4/artes/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_4/artes/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_4/artes/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_4/artes/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_4/artes/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_4/artes/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_5/astronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_5/astronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_5/astronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_5/astronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_5/astronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_5/astronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_5/astronomia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_6/biologia_geral/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_8/ciencia_da_computacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_9/ciencia_da_informacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_7/ciencia_politica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_10/ciencias_da_saude/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_11/comunicacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_11/comunicacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_11/comunicacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_11/comunicacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_11/comunicacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_11/comunicacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_11/comunicacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_12/conselho_nacional_de_educacao_-_cne/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_13/defesa_civil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_14/direito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_14/direito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_14/direito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_14/direito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_14/direito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_14/direito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_14/direito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_15/direitos_humanos/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_16/economia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_16/economia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_16/economia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_16/economia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_16/economia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_16/economia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_16/economia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_17/economia_domestica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_18/educacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_18/educacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_18/educacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_18/educacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_18/educacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_18/educacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_18/educacao/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_19/educacao_-_transito/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_20/educacao_fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_21/engenharia_aeroespacial/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_22/farmacia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_22/farmacia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_22/farmacia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_22/farmacia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_22/farmacia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_22/farmacia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_22/farmacia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_23/filosofia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_23/filosofia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_23/filosofia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_23/filosofia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_23/filosofia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_23/filosofia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_23/filosofia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_24/fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_24/fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_24/fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_24/fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_24/fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_24/fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_24/fisica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_25/geociencias/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_25/geociencias/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_25/geociencias/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_25/geociencias/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_25/geociencias/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_25/geociencias/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_25/geociencias/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_26/geografia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_26/geografia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_26/geografia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_26/geografia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_26/geografia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_26/geografia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_26/geografia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_27/historia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_27/historia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_27/historia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_27/historia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_27/historia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_27/historia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_27/historia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_31/linguas/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_31/linguas/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_31/linguas/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_31/linguas/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_31/linguas/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_31/linguas/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_31/linguas/1

Baixar livros de Literatura

Baixar livros de Literatura de Cordel
Baixar livros de Literatura Infantil
Baixar livros de Matematica

Baixar livros de Medicina

Baixar livros de Medicina Veterinaria
Baixar livros de Meio Ambiente
Baixar livros de Meteorologia
Baixar Monografias e TCC

Baixar livros Multidisciplinar

Baixar livros de Musica

Baixar livros de Psicologia

Baixar livros de Quimica

Baixar livros de Saude Coletiva
Baixar livros de Servico Social
Baixar livros de Sociologia

Baixar livros de Teologia

Baixar livros de Trabalho

Baixar livros de Turismo



http://www.livrosgratis.com.br/cat_28/literatura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_28/literatura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_28/literatura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_28/literatura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_28/literatura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_28/literatura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_28/literatura/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_30/literatura_de_cordel/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_29/literatura_infantil/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_32/matematica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_32/matematica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_32/matematica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_32/matematica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_32/matematica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_32/matematica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_32/matematica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_33/medicina/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_33/medicina/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_33/medicina/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_33/medicina/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_33/medicina/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_33/medicina/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_33/medicina/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_34/medicina_veterinaria/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_35/meio_ambiente/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_36/meteorologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_36/meteorologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_36/meteorologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_36/meteorologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_36/meteorologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_36/meteorologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_36/meteorologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_45/monografias_e_tcc/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_45/monografias_e_tcc/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_45/monografias_e_tcc/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_45/monografias_e_tcc/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_45/monografias_e_tcc/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_45/monografias_e_tcc/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_45/monografias_e_tcc/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_37/multidisciplinar/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_37/multidisciplinar/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_37/multidisciplinar/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_37/multidisciplinar/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_37/multidisciplinar/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_38/musica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_38/musica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_38/musica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_38/musica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_38/musica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_38/musica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_38/musica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_39/psicologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_39/psicologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_39/psicologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_39/psicologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_39/psicologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_39/psicologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_39/psicologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_40/quimica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_40/quimica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_40/quimica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_40/quimica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_40/quimica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_40/quimica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_40/quimica/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_41/saude_coletiva/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_42/servico_social/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_43/sociologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_43/sociologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_43/sociologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_43/sociologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_43/sociologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_43/sociologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_43/sociologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_44/teologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_44/teologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_44/teologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_44/teologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_44/teologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_44/teologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_44/teologia/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_46/trabalho/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_46/trabalho/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_46/trabalho/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_46/trabalho/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_46/trabalho/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_46/trabalho/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_46/trabalho/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_47/turismo/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_47/turismo/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_47/turismo/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_47/turismo/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_47/turismo/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_47/turismo/1
http://www.livrosgratis.com.br/cat_47/turismo/1

