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|dea zaje¢ — co i po co bedziemy robié?

» Zajmujac sie modelami predykcyjnymi/klasyfikacyjnymi,
chcemy, zeby te modele dobrze dziataty nie tylko na zbiorze
treningowym, ale przede wszystkim na testowym

» Jednokrotne wylosowanie danych do zbioru testowego z reguty
nie pozwala nam uogdlnié, czy nasz model dziata zadowalajaco
— moglisémy trafi¢ na “pasujaca” probke, do tego, co juz byto

» Walidacja krzyzowa pozwala wygenerowa¢ wiele préb
testowych, pozwalajac nam wyciagnaé “odporniejsze” wnioski

> Przyjrzymy sie tez metodzie symulacyjnej, jaka jest bootstrap



Walidacja krzyzowa

» Dzielimy zbidér na rozktaczne zbiory testowe.

» Dla kazdego zbioru trenujemy model korzystajac z
pozostatych danych i oceniamy jego btad

P k-krotna walidacja — kazda obserwacja znajduje sie tylko w
jednym zbiorze testowym, moze zaburzaé estymacje btedu

» walidacja MC — tworzymy wiele zbioréw testowych (np. po
10% obs), losujac bez zwracania



Zadanie 1

» Zastosuj 10-krotng walidacje krzyzowa (implementacje z
pakietu caret) do zbadania btedu testowego dla klasyfikacji
modelem logit na danych biopsy

> Woykorzystaj class jako zmienng y oraz wszystkie zmienne
poza ID jako zmienne x. Usun braki danych.




k-krotna walidacja krzyzowa z caret

library(caret)

# obiekt, ktory okesla, jak chcemy kontrolowac model
train_control <- trainControl(method=’cv’, number=k)

# wytrenowanie modelu i przetestowanie go

# prosze zwrocic uwage, ze pierwsze 4 argumenty sa prawie takie same jak w glm
kfold_train <- train(y ~ x, data=biopsy,

method=’glm’, family=binomial, trControl=train_control)

# podsumowanie
print (kfold_train)




Kryteria informacyjne

» Dobry model powinien spetnia¢ dwa podstawowe warunki: byé
dobrze dopasowany do danych i mozliwie jak najprostszy

P> Kryteria informacyjne stuza wyborowi modelu uwzgledniajac
kary za zte dopasowanie i zbytnig ztozonos¢:

> AIC =20 4 2K

N
> BIC = —20) Kol

k to liczba parametréw w modelu, N to liczba obs, / logarytm
funkcji wiarogodnosci dla oszacowanego MNW modelu

> Wybieramy model o najnizszych wartosciach kryteriéw



Zadanie 2

» Utwdrz klasyfikator typu nowotworu w oparciu o regresje
logistyczna i dane biopsy.

» Przeprowadz wybér modelu poprzez minimalizacje AIC oraz
minimalizacje BIC (korzystajac z funkgji stepAlC)

» Poréwnaj modele poprzez k-krotng walidacje krzyzowa, z
samodzielnie wybrang wartoscig parametru k.



Zadanie 3

» Oszacuj $rednig zawarto$¢ cukru w landrynkach oferowanych
przez Wtodzimierza Bielskiego Meksykaninowi Tuco (plik
walter.csv).

» Oszacuj wariancje estymatora $redniej korzystajac z metody
bootstrap:

> Napisz funkcje, ktéra przyjmie oryginalne dane oraz wektor
indeksoéw, ktorych uzyje do obliczenia $redniej

» Woylosuj ze zwracaniem 1000 préb zawierajacych pomiary
cukru. Kazda préba powinna by¢ takiej samej licznosci jak
oryginalne dane

> Wykorzystaj wylosowane préby, aby zbadac¢ rozktad estymatora
$redniej.

» Poréwnaj swoje wyniki z funkcja boot: :boot. Sposdb jej
uzycia znajdziesz w dokumentacji.



