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Cwiczenie: Podstawy statystyki medycznej
Cel:

Celem tego c¢wiczenia jest przypomnienie kluczowych poje¢ statystycznych, nabycie
umiejetnosci obliczania podstawowych miar statystycznych oraz wizualizacji wynikow. Studenci
nauczg sie praktycznie analizowa¢ dane medyczne.

Instrukcja:

1. Przygotowanie danych pacjentow:

o Pobierz udostepniony przez prowadzacego zestaw danych dotyczacych
pacjentow (plik CSV zawierajgcy dane demograficzne pacjentow, m.in.: wiek,
pte¢, masa ciata, wzrost, cisnienie tetnicze, BMI).

o Woeczytaj dane do wybranego programu analitycznego:

= Excel: Otwoérz plik i korzystaj z wbudowanych funkgiji statystycznych.
= R lub Python (opcjonalnie): Zaimportuj dane za pomocg odpowiednich
bibliotek (np. pandas dla Pythona, read.csv() dla R).
2. Obliczanie miar statystycznych. Wykonaj nastepujgce obliczenia:

o Srednia arytmetyczna i mediana dla wybranych zmiennych (np. wiek, masa
ciata). Zinterpretuj roznice miedzy nimi.

o Odchylenie standardowe i wariancja. Miary pozycyjne (kwartyle i percentyle) dla
rozktadu wieku. Zakres (min, max) dla kazdej zmiennej. Jakie wnioski mozna
wyciaggnaé na temat zréznicowania tej grupy?

3. Analizarozktadu danych:

o Stwdrz histogramy, wykresy stupkowe oraz wykresy pudetkowe (boxploty) dla
zmiennych ilosciowych. Jakie sg réznice w rozktadzie BMI miedzy mezczyznami a
kobietami?

o Analizujg ksztatt rozktadu (symetryczny, skosny, wielomodalny). Czy wiek
pacjentéw ma rozktad normalny? Czy rozktad zmiennych rézni sie miedzy
grupami (np. ptci)?

o Instrukcja techniczna (w zaleznosci od narzedzia):

= Excel: Uzyj funkcji "Wstaw wykres" i wybierz odpowiedni typ wykresu.
=  R: Skorzystaj z funkcji hist(), boxplot() i barplot().
= Python: Uzyj bibliotek takich jak matplotlib lub seaborn (np.
sns.boxplot()).
4. Interpretacja wynikow. Przygotuj krétkie odpowiedzi na pytania:

o Jakie sag kluczowe cechy statystyczne analizowanych danych?

o Jakie réznice mozna zauwazy¢ miedzy grupami (np. réznice w Srednim BMI
miedzy ptciami)?

o Jakie potencjalne btedy moga wystapi¢ podczas analizy takich danych?

o Jakie potencjalne problemy moga pojawi¢ sie podczas analizy realnych
zestawow danych (real-world datasets)?
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Cwiczenie: Analiza epidemiologiczna

Cel:

Celem tego c¢wiczenia jest zrozumienie i zastosowanie wskaznikéw epidemiologicznych
(zachorowalnosci, umieralnosci, przezywalnosci) do analizy wystepowania choréb w populaciji.
Studenci nauczag sie interpretowa¢ te wskazniki i wycigga¢ wnioski w kontekscie zdrowia
publicznego.

Instrukcja:

1. Przygotowanie danych pacjentow:

o Pobierz udostepniony przez prowadzacego zestaw danych dotyczacych
pacjentow (plik CSV zawierajgcy dane demograficzne pacjentow, m.in.: wiek,
pteé, liczba nowych przypadkdéw choroby w okreslonym czasie, liczba zgonow
zwigzanych z chorobg, wielkos¢ populacji badanej).

o Woeczytaj dane do wybranego programu analitycznego:

=  Excel: Otwoérz plik i korzystaj z wbudowanych funkgiji statystycznych.
= R lub Python (opcjonalnie): Zaimportuj dane za pomocg odpowiednich
bibliotek (np. pandas dla Pythona, read.csv() dla R).
2. Obliczanie wskaznikéw epidemiologicznych. Oblicz wskazniki:
o Wskaznik zachorowalnosci (ang. incidence rate):

IR Liczba nowych przypadkoéw choroby

~ Wielkosé populacji * Czas obserwacji

o Wskaznik umieralnosci (ang. mortality rate):

MR Liczba zgonéw z powodu choroby

~ Wielkosé populacji x Czas obserwacji

o Wskaznik przezywalnosci (ang. survival rate):

SR Liczba os6b, ktore przezyty

~ Wielkosé populacji x Czas obserwacji

o Oblicz wartosci tych wskaznikéw dla roznych podgrup (np. wiekowych,
ptciowych).
o Poréwnaj wskazniki zachorowalnosci i umieralnosci w populacjach miejskich i
wiejskich.
3. Przygotuj wykresy:
o Histogramy lub wykresy stupkowe pokazujgce réznice w wskaznikach miedzy
grupami (np. ptec¢, wiek).
o Wykresy liniowe przedstawiajgce trendy czasowe w zachorowalnosci i
umieralnosci.
4. Zinterpretuj uzyskane wyniki analiz. W tym celu mozesz odpowiedzie¢ na nastepujace
pytania:
o Jakie sg kluczowe réznice w wskaznikach miedzy grupami?
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o Czywidac jakies niepokojace trendy w analizowanych danych (np. wzrost
zachorowalnosci)?
o Jakie moga by¢ potencjalne przyczyny tych réznic?

Cwiczenie: Analiza przezywalno$ci

Cel:

Zrozumienie i zastosowanie metod analizy przezycia, takich jak krzywe Kaplan-Meiera, oraz
interpretacja czasu do zdarzenia w konteks$cie medycznym.

Instrukcja:

1. Przygotuj dane. Wczytaj dostarczony przez prowadzgcego zestaw danych dotyczacych
pacjentow, zawierajgcy zmienne, m.in.: identyfikator pacjenta, czas obserwacji (w
miesigcach lub latach), status (0 = brak zdarzenia, 1 = zdarzenie, np. zgon), zmienna
prognostyczna (np. wiek, pteé, rodzaj leczenia). W tym celu zaimportuj dane do
wybranego narzedzia analitycznego:

o Excel: Uzyj odpowiednich funkcji tabelarycznych.
o R:Uzyj pakietu survival (np. funkcja Surv()).
o Python: Wczytaj dane za pomocg pandas i uzyj pakietu lifelines.

2. Konstrukcja krzywych przezycia Kaplan-Meiera:

o Podziel pacjentéw na grupy wedtug wybranej zmiennej prognostycznej (np. grupy
wiekowe, rodzaj leczenia).

o Skonstruuj krzywe przezycia Kaplan-Meiera dla kazdej grupy:

o Excel: Uzyj narzedzi do obliczania prawdopodobienstwa przezycia w kolejnych
przedziatach czasowych.

o R:Wykorzystaj funkcje survfit() i ggsurvplot().

o Python: Uzyj funkcji KaplanMeierFitter() z pakietu lifelines.

3. Wizualizacja wynikow. Stwérz wykresy krzywych przezycia dla poszczegdlnych grup.
Oznacz na wykresie osie: czas (0$ X) oraz prawdopodobienstwo przezycia (08 Y).
Uwzglednij rozne kolory lub style linii dla grup, aby utatwi¢ ich poréwnanie. Dodaj istotne
elementy wykresu, np. legende wyjasniajacg podziat na grupy. Przy generowaniu
wykresow uwzglednij aspekty estetyczne, takie jak czytelne opisy osi i legendy.

4. Poréwnaj krzywe Kaplan-Meiera miedzy grupami za pomoca testu log-rank:

o R:Uzyj funkcji survdiff().

o Python: Skorzystaj z logrank_test() w pakiecie lifelines.

o Excel: Oblicz réznice recznie, korzystajgc z odpowiednich danych
tabelarycznych.

o Okresl, czy istnieje istotna statystycznie réznica miedzy krzywymi.

5. Zinterpretujréznice w krzywych przezycia:

o Ktéra grupa ma najwyzsze prawdopodobienstwo przezycia po okreslonym
czasie?

o Czyzmienna prognostyczna istotnie wptywa na przezycie pacjentéw?

o Omow potencjalne przyczyny zaobserwowanych réznic.

o Zidentyfikuj ograniczenia przeprowadzonej analizy.
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Cwiczenie: Analiza zmiennych kategorycznych
Cel:

Celem tego ¢wiczenia jest nauczenie sie analizy danych kategorycznych z wykorzystaniem testow
statystycznych (test chi-kwadrat i test Fishera) oraz interpretacja wynikow w kontekscie
medycznym.

Instrukcja:

1. Przygotuj dane. Wczytaj dostarczony przez prowadzgcego zestaw danych dotyczacych
pacjentow, zawierajacy zmienne, m.in.: pteé, wystepowanie okreslonego objawu (np.
obecnosé/nieobecnosé), rodzaj leczenia, wynik leczenia (np. sukces/niepowodzenie). W
tym celu zaimportuj dane do wybranego narzedzia analitycznego:

o Excel: Wezytaj dane do arkusza kalkulacyjnego.
o R: Uzyjfunkcji read.csv() lub read.table().
o Python: Skorzystaj z biblioteki pandas (pd.read_csv()).

2. Budowa tabeli kontyngenciji:

o Stworz tabele kontyngencji, ktéra przedstawia liczbe obserwacji dla kombinacji
zmiennych kategorycznych, np.: rzad: Rodzaj leczenia (np. lek A, lek B), kolumna:
Wynik leczenia (np. sukces, niepowodzenie).

o Upewnij sig, ze tabela jest poprawnie skonstruowana i obejmuje wszystkie
mozliwe kombinacje zmiennych.

3. Zastosuj test chi-kwadrat, aby zbadac, czy istnieje zalezno$¢ miedzy wybranymi
zmiennymi:

o Excel: Uzyj funkcji CHI.TEST do obliczenia statystyki testu.

o R:Uzyj funkcji chisq.test().

o Python: Uzyj funkcji chi2_contingency() z pakietu scipy.

o Zwrdc¢ uwage na: statystyke chi-kwadrat, stopnie swobody, wartos¢ p (p-value).
Zapisz wynik i zinterpretuj go. Jesli wartos¢ p < 0,05, istnieje statystycznie istotna
zaleznos¢ migdzy zmiennymi.

4. W przypadku matych probek zastosuj test Fishera:

o Excel: Uzyj zewnetrznego kalkulatora online (jesli nie masz odpowiedniego
dodatku).

o R:Uzyj funkcji fisher.test().

o Python: Uzyj funkcji fisher_exact() z pakietu scipy.

o Zapiszwarto$¢ p i zinterpretuj wynik w kontekscie medycznym.

5. Przedstaw wyniki w formie graficzne;j:

o Wykres stupkowy przedstawiajgcy proporcje sukceséw i niepowodzen dla
kazdego rodzaju leczenia.

o Dodaj opisy osi, tytut wykresu i legende, aby wykres byt czytelny.

6. Zinterpretujwyniki. Odpowiedz na pytania:

o Czyrodzajleczenia ma wptyw na wynik (np. sukces/niepowodzenie)?

o Jakie sg ograniczenia testow statystycznych w analizie zmiennych
kategorycznych?

o Poréwnaj wyniki testu chi-kwadrat i testu Fishera (jesli oba byty wykonane).
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Cwiczenie: Analiza regresji

Cel:

Celemtego ¢wiczenia jest poznanie i zastosowanie metod regresji liniowej i logistycznej w analizie
danych medycznych, interpretacja wynikow w kontekscie klinicznym.

Instrukcja:

1. Woeczytaj dostarczony zestaw danych zawierajgcy zmienne predykcyjne i zmienne zalezne:
o Zmienne predykcyjne: wiek, pte¢, BMI, wynik badania laboratoryjnego.
o Zmienna zalezna dla regresji liniowej: poziom glukozy we krwi.
o Zmienna zalezna dla regresiji logistycznej: obecnosé/nieobecnosé choroby (0 =
brak, 1 = obecnosc).
2. Importuj dane do wybranego narzedzia (Excel, R, Python).
3. Stwoérz model regresji liniowej, w ktérym zmienng zalezna jest poziom glukozy, a
predyktorami sg wiek, BMl i pteé:
o Excel: Skorzystaj z dodatku ,,Analiza danych” i opcji regresiji.
o R:Uzyj funkcji Im() (np. Im(glucose ~ age + BMI + sex)).
o Python: Uzyj biblioteki statsmodels (np. ols() z modutu statsmodels.formula.api).
4. Odczytaj kluczowe wyniki modelu: wspotczynniki regresji dla kazdego predyktora,
warto$é R?, wartosé p dla kazdego predyktora.
o Zidentyfikuj, ktore predyktory sg istotne statystycznie (p < 0,05),
o Zinterpretuj kierunek wptywu (dodatni/ujemny) kazdego predyktora na zmienng
zalezna.
5. Stwdrz model regresiji logistycznej, w ktdrym zmienng zalezng jest obecnos$¢ choroby
(0/1), a predyktorami sg wiek, BMl i pte¢:
o Excel: Skorzystaj zzaawansowanych dodatkdéw lub zewnetrznych kalkulatoréow.
o R:Uzyjfunkcji glm() (np. glm(disease ~ age + BMI + sex, family = binomial)).
o Python: Uzyj LogisticRegression z pakietu sklearn lub logit() z statsmodels.
6. Odczytaj kluczowe wyniki modelu: wspoétczynniki regres;ji (lLog-odds), wartosé p dla
kazdego predyktora, miary dopasowania modelu (np. AUC, pseudo R?).
o Ocen, ktére zmienne predykcyjne sg istotne statystycznie,
o Przeksztat¢ wspotczynniki log-odds na ryzyko wzgledne (odds ratio).
7. W celu walidacji przygotowanych modeli sprawdz, czy model jest dobrze dopasowany do
danych:
o W przypadku regres;ji liniowej: zweryfikuj rozktad reszt (np. histogram reszt,
wykres reszt w zaleznosci od przewidywanych wartosci).
o W przypadku regresiji logistycznej: wygeneruj krzywg ROC i oblicz pole pod
krzywg (AUC).
o Ocen, czy model wymaga ulepszenia (np. dodania nowych predyktoréw lub
zmiany sposobu transformacji danych).
8. Przygotuj wykresy:
o Wykres punktowy z linig regresji (dla regres;ji liniowej),
o Wykresy ilustrujace przewidywane prawdopodobienstwa dla réznych grup (dla
regresji logistycznej).
o Dodaj opisy osi, tytuty i legendy, aby wykresy byty czytelne.
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9. Zastanow sie i zinterpretuj otrzymane wyniki. Ponizsze pytania moga utatwic ci
interpretacje wynikow:

O

O O O O

Ktore zmienne majag najwiekszy wptyw na zmienng zalezng?

Jak mozna wykorzysta¢ wyniki analizy w praktyce klinicznej?

Jakie sg ograniczenia zastosowanych modeli regresyjnych?

Omoéw znaczenie uzyskanych wynikéw w kontekscie problemu medycznego,
Zaproponuj mozliwosci ulepszenia modelu oraz potencjalne zastosowania
wynikéw.
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Cwiczenie: Analiza danych wielowymiarowych

Cel:

Celem tego ¢wiczenia jest poznanie i zastosowanie metod analizy wielowymiarowej, takich jak
analiza skupien i analiza gtownych sktadowych (PCA), do grupowania i redukcji wymiarowosci
danych medycznych.

Instrukcja:
1.

Woeczytaj dostarczony zestaw danych zawierajgcy wiele zmiennych dla pacjentéw, np.:
wyniki badan laboratoryjnych (np. poziomy glukozy, cholesterolu, kreatyniny), wiek, pte¢,
wskaznik BMI, informacje o stanie zdrowia (np. cisnienie krwi, obecnos¢ choréb
przewlektych).

Woeczytaj dane do wybranego narzedzia analitycznego (Excel, R, Python).

Wykonaj analize skupien (klasyczna i hierarchiczna). Przygotuj dane:

O

@)
O

Znormalizuj dane (np. sprowadz zmienne do skali [0, 1] lub standaryzuj z uzyciem
Sredniej i odchylenia standardowego).

W R: Uzyj funkcji scale().

W Python: Skorzystaj z StandardScaler() z pakietu sklearn.

Klasyczna analiza skupien:

@)

O O O O

Zastosuj algorytm k-$rednich (k-means) w celu podziatu pacjentéw na grupy.
W R: Uzyj funkcji kmeans().

W Python: Uzyj KMeans z sklearn.

W Excelu: Wykorzystaj narzedzia analizy danych zewnetrznych, jesli dostepne.
Eksperymentuj z rézna liczba skupien (k) i wybierz optymalne k, korzystajac z
metody ,tokcia” (elbow method).

Hierarchiczna analiza skupien:

O

Stwérz dendrogram, aby wizualizowa¢ hierarchie grupowania.
= W R: Uzyj funkcji hclust() i dendrogram().
= W Python: Skorzystaj z scipy.cluster.hierarchy.

Analiza gtownych sktadowych (PCA)

O

O
O
O

Przygotowanie danych:

Znormalizuj dane (jesli nie zrobites tego wczesniej).

Wykonanie PCA:

Oblicz gtéwne sktadowe, ktore wyjasniaja najwieksza czes¢ wariancji w danych.
= W R: Uzyj funkcji prcomp().
= W Python: Uzyj PCA z sklearn.

Zidentyfikuj liczbe komponentoéw, ktore wyjasniaja wiekszos¢ wariancji (np.

>80%).

7. Wizualizacja wynikéw:

8.

O

Utwdrz wykres biplot, aby przedstawié pierwsze dwie gtdwne sktadowe i ich
relacje do zmiennych oryginalnych.

= W R: Uzyj funkcji fviz_pca_biplot() z pakietu factoextra.

= W Python: Narysuj wykres z uzyciem matplotlib lub seaborn.

Interpretacja wynikow dla analizy skupien:
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o Opisz charakterystyke grup pacjentéw w poszczegolnych skupieniach (np. grupy
pacjentow z podobnymi profilami zdrowotnymi).

o Ocen, jakie cechy réznicujg grupy (np. poziom cholesterolu, wiek).
Interpretacja wynikow dla PCA: Wyjasnij, jakie zmienne miaty najwiekszy wptyw na
pierwsze dwie gtdwne sktadowe. Ocen, jak zredukowana liczba zmiennych moze
uprosci¢ analize danych bez utraty kluczowych informaciji. Zinterpretuj wyniki w
kontekscie danych medycznych, wskaz potencjalne zastosowania wynikéw w praktyce
klinicznej (np. grupowanie pacjentdéw z podobnymi potrzebami terapeutycznymi).
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Cwiczenie: Analiza danych genetycznych w medycynie
Cel:

Celem tego ¢wiczenia jest poznanie metod analizy danych genetycznych, takich jak analiza SNP
(ang. single nucleotide polymorphism), analiza ekspresji genéw oraz interpretacja wynikow w
kontekscie ryzyka wystapienia chordb dziedzicznych.

Instrukcja:

1. Woeczytaj dostarczony zestaw danych genetycznych zawierajgcy: genotypy SNP (np. AA,
AG, GG), ekspresje gendw (wartosci RPKM lub TPM dla réznych gendw), fenotypy
pacjentéw (np. obecnosc¢ choroby, wiek, ptec¢).

2. W celu analizy SNP:

o Zidentyfikuj zmienne odpowiadajgce genotypom SNP.
o Podziel dane na grupy wedtug genotypu (np. homozygoty dominujace,
heterozygoty, homozygoty recesywne).

3. Oblicz czestosci wystepowania kazdego allelu w populacji zgodnie z ponizszym
przyktadem:

2 * liczba AA + liczba AG

Liczba wszystkich prébek

CzestosC allelu A =

o W Excelu: Wykorzystaj funkcje COUNTIF() do zliczania genotypoéw.
o W R lub Python: Uzyj funkcji agregujacych.
4. Analiza asocjacyjna:
o Wykonaj test statystyczny (np. test chi-kwadrat lub regresje logistyczng) w celu
zbadania zwigzku miedzy SNP a fenotypem (np. obecnos¢ choroby):
o R:Uzyj funkcji chisq.test() lub glm().
o Python: Uzyj funkcji chi2_contingency() z scipy lub LogisticRegression z sklearn.
5. Analiza ekspresji genéw. Przygotowanie danych:
o Wybierz zmienne odpowiadajgce ekspresji wybranych gendw.
o Znormalizuj dane (np. logarytmuj wartosci, aby zredukowa¢ wptyw duzych
odchylen).
6. Analiza réznic w ekspresji. Poréwnaj poziomy ekspresji genéw miedzy grupami (np.
osoby zdrowe vs chore):
o W Excelu: Wykorzystaj test t-Studenta lub ANOVA (jesli wiecej grup).
o WR: Uzyjt.test() lub aov().
o W Python: Skorzystaj z funkcji ttest_ind() z scipy lub anova_lm() z statsmodels.
7. Utworz wykresy pudetkowe (boxplot) lub wykresy stupkowe, aby poréwnac ekspresje
genow miedzy grupami.
8. ldentyfikacja gendéw ryzyka:
o Zastosuj analize wielowymiarowa (np. regresje logistyczng lub PCA), aby
zidentyfikowaé geny najbardziej zwigzane z ryzykiem choroby.
o Ocen, ktére geny sg statystycznie istotne i jakie majg znaczenie biologiczne.
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9. Zinterpretuj uzyskane wyniki analiz i odpowiedz na pytania:

O

O O O O

Czy istnieje zwigzek miedzy analizowanymi SNP a fenotypem?

Ktore geny wykazuja réznice w ekspresji miedzy grupami?

Jakie wyniki moga sugerowac potencjalne biomarkery dla danej choroby?
Omow, ktére SNP i geny moga by¢ zwigzane z ryzykiem choroby,
Zidentyfikuj ograniczenia analizy i zaproponuj dalsze kroki badawcze.

*
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Cwiczenie: Sztuczna inteligencja w medycynie

Cel:

Celem tego ¢wiczenia jest wprowadzenie do zastosowania sztucznej inteligencji (Sl) w analizie
danych medycznych, w tym klasyfikacji danych oraz predykcji wynikéow klinicznych, z

wykorzystaniem prostych modeli uczenia maszynowego.

Instrukcja:

1. Woeczytaj dostarczony zestaw danych zawierajacy: dane demograficzne pacjentow (np.
wiek, pteé), wyniki badan laboratoryjnych (np. poziom glukozy, kreatyniny, ciSnienie

krwi), informacje o stanie zdrowia (np. obecnosé¢/nieobecnosé choroby, wynik leczenia).

2. Przygotuj zmienne. Upewnij sig, ze dane sg kompletne (brakujgce wartosci uzupetnij
Srednig, medianag lub usun rekordy, jesli to konieczne).
3. Podziel zmienne na:
o Zmienng docelowa (np. obecnosé choroby: 0 = brak, 1 = obecnosg),
o Zmiennie predykcyjne (np. wiek, BMI, wyniki badan).
4. Podziel dane na zbior treningowy (70-80%) i testowy (20-30%).
o W Python: Uzyj train_test_split() z sklearn.
o W R: Uzyj funkcji sample().
5. Przygotuj modele klasyfikacyjne:
6. Algorytm drzewa decyzyjnego:
o W Python:

o WR:

Importuj DecisionTreeClassifier z sklearn.tree.
Dopasuj model do zbioru treningowego (np. model.fit(X_train, y_train)).
Ocen model na zbiorze testowym (np. model.score(X_test, y_test)).

Uzyj funkciji rpart() z pakietu rpart do budowy drzewa decyzyjnego.

7. Oblicz metryki ewaluacyjne modelu: doktadnosé, precyzje, czutosc, miara F1.
8. Wygeneruj macierz pomytek (ang. confusion matrix).
o Python: confusion_matrix() z sklearn.
o R:confusionMatrix() z pakietu caret.
9. Zwizualizuj drzewo decyzyjne:
o W Python: Skorzystaj z plot_tree() z sklearn.
o W R: Uzyj rpart.plot().
10. Model regresji logistyczne;j:
o Trenowanie modelu:
o W Python:

Importuj LogisticRegression z sklearn.linear_model.

o Dopasuj model do danych treningowych i ocen na danych testowych.

o WR:

Uzyj funkcji glm() z opcja family = binomial.

o Ocena modelu:

Wygeneruj wspétczynniki regresji i ocen istotnos$é zmiennych:
Python: Uzyj model.coef_i model.intercept_.
R: Skorzystaj z funkcji summary().



Fundusze Europejskie Rzeczpospolita Dofinansowane przez "
dla Rozwoju Spotecznego - Polska Unie Europejska Yt

11. Oblicz miary dopasowania (np. AUC, accuracy).
12. Wizualizacja wynikéw:
o Wykonajwykres ROC i oblicz pole pod krzywa (AUC):
=  Python:roc_curve() i auc() z sklearn.metrics.
= R:roc() z pakietu pROC.
13. Walidacja na nowych danych:
o Weczytaj nowy zestaw danych testowych i uzyj wytrenowanego modelu do
przewidywania wynikéw (np. prawdopodobienstwa obecnosci choroby).
o Ocen, jak dobrze model dziata na nowych danych.
14. Zinterpretuj uzyskane wyniki.
o Jak doktadny jest Twoj model? Ktéry zbudowany model (drzewo decyzyjne czy
regresja logistyczna) lepiej przewiduje wyniki i dlaczego?
Jakie zmienne predykcyjne majg najwiekszy wptyw na wynik?
Jakie sg ograniczenia zastosowanych modeli?
o Wskaz potencjalne zastosowania wynikdw w praktyce kliniczne;.



