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Streszczenie:

W artykule przeprowadzono analize zbioru danych za pomocqg dwéch metod walidacji krzyzowej. Wykorzystano program

RSES do identyfikacji kluczowych wilasciwosci i relacji w zbiorze. Wyniki wykazujg wplyw niektérych parametréw na potencjalng doktadnosé

wynikow.
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ANALYSIS OF SELECTED CROSS-VALIDATION METHODS IN THE RSES PROGRAM

Abstarct:

This article presents an analysis of a dataset using two cross-validation methods. The RSES program was employed to identify

key properties and relationships within the dataset. The results indicate the impact of certain parameters on the potential accuracy of the

outcomes.
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1. WSTEP

W dzisiejszych  czasach, charakteryzujacych  sie¢
intensywnym  rozwojem technologii i dynamicznym
postgpem w dziedzinie analizy danych, kluczowym
aspektem staje si¢ zastosowanie skutecznych metod
walidacji w celu uzyskania wynikow o wysokiej
wiarygodno$ci i trafno$ci. Jednym z narzedzi cieszacych si¢
uznaniem w obszarze eksploracyjnej analizy danych jest
program RSES. Niniejszy artykut skupia si¢ na analizie
zbioru danych, wykorzystujac dwie metody walidacji
krzyzowej przy uzyciu wspomnianego programu.

Celem przeprowadzonego badania jest zrozumienie wplywu
roznych metod walidacji krzyzowej na potencjalng
doktadnos¢ wynikow, a takze identyfikacja kluczowych
wlasciwosci 1 relacji w analizowanym zbiorze danych.
Prezentowane wyniki maja na celu dostarczenie wgladu w
skuteczno$¢ programu RSES w kontekscie analizy zbioru, a
takze wskazanie istotnych parametrow wplywajacych na
jako$¢ otrzymywanych rezultatow.

Cross-validation, RSES, data analysis, dependency, genetic algorithm

W  kolejnych sekcjach artykut przedstawi krotkie
wprowadzenie do badanego problemu, ukazujac kontekst
badawczy. Dodatkowo, omoéwione zostang teoretyczne
aspekty zwiazane z wykorzystywang metoda walidacji
krzyzowej.

2. METODY

Do analizy zbioru danych zastosowano zaawansowane
podejécie oparte na teorii zbiordw przyblizonych oraz
korzystajac z programu RSES, ktory jest specjalnie
zaprojektowanym narzedziem do analizy zbioréw danych w
konteks$cie tej teorii.

Walidacja krzyzowa to powszechnie stosowana technika
oceny skutecznosci modeli predykcyjnych w analizie
danych. Procedura ta umozliwia lepsze zrozumienie ogélnej
wydajnosci modelu poprzez podzielenie dostgpnych danych
na zbidr treningowy i testowy. Glownym celem jest ocena,
jak dobrze model radzi sobie z danymi, ktore nie byly
wykorzystane podczas treningu. Rozpoczynamy od
podziatu zbioru danych na zbidr treningowy i testowy,
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zazwyczaj stosujac proporcje, na przyktad 70% danych na
trening 1 30% na testowanie. Nastgpnie przeprowadzamy
trening modelu na zbiorze treningowym, uzywajac réoznych
algorytmow, takich jak algorytm Exhaustive czy Genetic
dostepny w programie RSES.

Po treningu modelu przechodzimy do etapu testowania,
gdzie model jest oceniany na zbiorze danych, ktory nie byt
uzywany podczas treningu, eliminujac tym samym
potencjalne zjawisko nadmiernego dopasowania. Caty
proces (podzial danych, trening, testowanie) jest
wielokrotnie powtarzany, kazdorazowo inne dane s3
wykorzystywane jako zbior testowy, co eliminuje losowos$¢
i przyczynia si¢ do uzyskania bardziej wiarygodnych
wynikow. Na podstawie wynikéw z kazdego etapu
walidacji krzyzowej obliczamy $rednig skuteczno$¢ modelu,
a takze analizujemy wariancj¢ wynikow, co pozwala ocenié
stabilno$¢ modelu w réznych warunkach.

Zacznijmy od przyblizenia pierwszej metody. Jest to
algorytm wyczerpujacy (Exhaustive Algorithm), bedacy
zaawansowang technika analizy danych w programie RSES,
wyroznia si¢ pelnym  przeszukiwaniem przestrzeni
rozwigzan, co pozwala na identyfikacj¢ kluczowych
wlasciwosci i relacji w analizowanym zbiorze danych.
Proces rozpoczyna si¢ od inicjalizacji analizy, gdzie
algorytm wyczerpujacy szczegdélowo badanie wszystkie
mozliwe kombinacje cech w zbiorze danych, co umozliwia
doktadne zrozumienie struktury danych.

W trakcie analizy, algorytm wyczerpujacy bada kazda
kombinacje cech, dokonujac oceny ich wplywu na
analizowany zbiér danych. To podejscie umozliwia
identyfikacj¢ zarowno istotnych, jak i mniej istotnych cech,
co przektada si¢ na bardzo szczegdlowy analizg.

Po kompletnym przeszukaniu przestrzeni rozwiazan,
uzyskane  wyniki  s3  analizowane,  dostarczajac
szczegotowych informacji na temat kazdej kombinacji cech.

Kolejng metodg jest algorytm genetyczny (Genetic
Algorithm) stanowi powszechnie stosowang technike
optymalizacyjng w analizie danych, wykorzystujaca
inspiracj¢ z procesu ewolucji biologicznej. W ramach
programu RSES, algorytm genetyczny jest uzywany do
identyfikacji kluczowych wlasciwosci 1 relacji w
analizowanym zbiorze danych.

Rozpoczynamy od inicjalizacji populacji, gdzie kazdy
osobnik reprezentuje potencjalne rozwigzanie problemu, a
w kontekscie analizy danych - kombinacj¢ réznych cech.
Nastepnie oceniamy przystosowanie kazdego osobnika do
rozwigzania problemu, a wiec oceniamy przydatnosé
kombinacji cech pod katem identyfikacji kluczowych
wilasciwosci. Kolejnym etapem jest selekcja, w ktorej
osobniki o lepszym przystosowaniu majg wickszg szans¢ na
reprodukcje, odbywajaca si¢ na zasadzie "przezywaja tylko

najsilniejsi”. Operator krzyzowania pozwala na wymiang
cech pomigdzy rodzicami, tworzac potomstwo z
kombinacjg ich cech. W kontekScie analizy danych,
krzyzowanie moze prowadzi¢ do odkrycia nowych
zaleznosci czy istotnych wilasciwosci. Proces mutacji
wprowadza niewielkie zmiany w genotypie potomstwa.
Kolejne generacje populacji powstaja poprzez wielokrotne
powtarzanie krokow selekcji, krzyzowania i mutacji.

Poziomy "low", "normal" i "high" w kontekscie
algorytmu genetycznego odnosza si¢ do stopnia, w jakim
algorytm ma dziatac¢ bardziej eksploracyjnie,
zrownowazenie migdzy eksploracja a cksploatacja lub
bardziej eksploatacyjnie. W przypadku ustawienia na "low",
algorytm genetyczny bedzie skupiat si¢ gtownie na
eksploracji, czyli odkrywaniu nowych kombinacji cech
w celu identyfikacji potencjalnie istotnych wtasciwosci
w analizowanym zbiorze danych. Dla opcji "normal”,
algorytm bedzie dazyl do zréwnowazonego podejscia,
rownowazac  odkrywanie = nowych  rozwigzan @z
wykorzystywaniem juz znalezionych. Jest to warto$¢
domyslna, idealna w przypadku poszukiwania optymalnych
rozwigzan przy utrzymaniu efektywnosci obliczeniowe;.
W przypadku ustawienia na "high", algorytm genetyczny
bedzie bardziej skoncentrowany na eksploatacji, czyli
rozwijaniu i utrzymywaniu istniejacych juz rozwigzan, co
jest korzystne, gdy mamy pewno$¢ co do znalezionych cech
i chcemy zoptymalizowa¢ wyniki w oparciu o te juz
istniejgce informacje. Dostosowanie tych parametrow
pozwala na lepsze dopasowanie algorytmu do konkretnych
celow analizy danych, co moze wplyna¢ na skuteczno$é
identyfikacji  kluczowych wlasciwosci 1 relacji w
analizowanym zbiorze danych przy wykorzystaniu
programu RSES.

3. TEORIA ZBIOROW PRZYBLIZONYCH

Teoria zbiorow przyblizonych jest specjalnym
podejsciem matematycznym do analizy danych, ktore
zostatlo  zaprojektowane w celu radzenia sobie z
niepewno$cig 1 niekompletnoscia informacji w zbiorach
danych. Zostala ona opracowana w latach 80. XX wieku
przez polskiego matematyka Zdzistawa Pawlaka i od tego
czasu znalazla szerokie zastosowanie w wielu dziedzinach
nauki i technologii.

Glownym celem teorii zbiorow przyblizonych jest
umozliwienie identyfikacji istotnych informacji w zbiorach
danych, pomimo ich niekompletnosci lub niepewnosci.
W praktyce, wiele zbiorow danych, zwlaszcza te
pochodzace z rzeczywistych zastosowan, moze zawierac
brakujagce  warto$ci, niejednoznaczne informacje lub



nickompletne obserwacje. Teoria zbioréw przyblizonych
pozwala na reprezentacj¢ takich zbioréw w formie zbioréw
przyblizonych, ktore zawieraja jedynie istotne informacje,
ktéore mozna w petni potwierdzi¢ na podstawie dostepnych
danych.

Zbiér jest uwazany za przyblizony, jesli zawiera

elementy, ktore nie mozna jednoznacznie zidentyfikowaé na
podstawie dostgpnych danych, ale mozna je przyblizy¢ na
podstawie innych, bardziej pewnych informacji. W
praktyce, teoria zbiorow przyblizonych pozwala na
ekstrakcje istotnych wzorcow, regut i zaleznosci z danych,
nawet jesli sa one niekompletne lub niejednoznaczne.
Do analizy zbiorow danych za pomoca teorii zbiorow
przyblizonych czgsto wykorzystuje si¢ rozne algorytmy i
techniki, ktore umozliwiaja identyfikacje kluczowych
atrybutow, wzorcow decyzyjnych oraz relacji migdzy
danymi.

4. IMPLEMENTACJA METOD W PROGRAMIE
RSES

RSES (Rough Set Exploration System) to program do
analizy zbioréw przyblizonych. Pozwala automatycznie
generowaé reguly przyblizone na podstawie danych,
optymalizowa¢ je, analizowac istotne cechy, oraz ocenia¢
jakos¢ regut. Dzigki interfejsowi graficznemu ulatwia
korzystanie z réznych przydatnych funkcji. To narzedzie
jest uzywane w eksploracji danych, szczegdlnie w
kontekscie  analizy  danych z  niepewnoscia i
nieprecyzyjnoscia.
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Rysunek.1 Woykres punktowy poroéwnujacy ilos¢ bramek w
stosunku do oddanych strzatow , zrodto: opracowanie wiasne.
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Do przeprowadzenia badania uzyte zostaly dane
najlepszych klubow pilkarskich z 5 najlepszych lig w
Europie, takie jak bramki, strzaly, posiadanie pitki,
skuteczno$¢ podan, liczba czerwonych i z6ttych kartek.
Powyzszy wykres przedstawia stosunek ilosci bramek do
oddanych strzatow, druzyny maja przydzielone kategorie w
rankingu od 6,4 do 7. Legenda przedstawia podziat kazdej
wartos$ci rangi, oznaczone jest to odpowiednimi kolorami.
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Rysunek.2 Schemat w programie RSES przedstawiajacy
dziatanie walidacji krzyzowej , zrédto: opracowanie wiasne.

Dane wgrane do programu zostaly poddane walidacji
krzyzowej. Na powyzszym przykladzie widoczny jest
schemat dziatania. W tym konkretnym przyktadzie
zastosowano metode Exhaustive. Kazdy przypadek miat
zaprogramowane 3 powtOrzenia, CO jest zaznaczone na
rysunku nr.2. Czynnikiem, ktory wyrdznia kazdy osobny
przypadek sg inne ustawienia je$li chodzi o uzyta metode
oraz zastosowang szybkos$¢.
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Metoda - | Total accuracy | ~ | Total coverage | ~

Exhaustive 0,272 0,958
Genetic High 2 0,285 0,656
Genetic Normal 2 0,25 0,667
Genetic Low 2 0,22 0,573
Genetic High 5 0,21 0,875
Genetic Normal 5 0,24 0,906
Geneatic Low 5 0,219 0,875
Genetic High 20 0,2 0,99
Genetic Normal 20 0,277 0,948
Genetic Low 20 0,221 0,99
Genetic High 50 0,187 0,943
Genetic Normal 50 0,234 0,879
Genetic Lowe 50 0,245 0,979,

Tabela. 1 Wyniki walidacji krzyzowej z zastosowaniem roznych
metod, Zzrodto: opracowanie wiasne.

Powyzsza tabela przedstawia liste  wszystkich
przeanalizowanych  wariantow metod w  walidacji
krzyzowej. Kolejne kolumny przedstawiaja wartosci
Total_accuracy oraz Total_coverage.

Catkowita doktadnos$¢ (Total accuracy) to miara, ktora
informuje, jak dobrze system, model, czy algorytm radzi
sobie w przewidywaniu lub klasyfikowaniu obiektow.
Warto$¢ 0.2 oznacza, ze tylko 20% przewidywan lub
klasyfikacji ~ byly = poprawne  wsrdd — wszystkich
przetestowanych obiektow. Niska warto§¢ doktadnos$ci
sugeruje, ze model lub algorytm moze mie¢ trudnosci z
efektywnym przewidywaniem.

Caltkowite pokrycie (Total coverage) to miara, ktora
informuje, jak wiele obiektow w zbiorze danych zostato
objetych testami lub analizg. Warto$¢ 0.99 oznacza, ze 99%
wszystkich obiektow zostato uwzglgdnionych w testach.
Wysoka warto$¢ pokrycia sugeruje, ze analiza objeta prawie
wszystkie dostepne dane.

Wyniki zaprezentowane w Tabeli nr.1 pokazuja, ze
skuteczno$¢ algorytmu jest niska, jednakze to nie jest celem
w tym przypadku. Warto zwréci¢ uwagg, ze stosujac
metod¢ genetyczng o najmniejszej i najwigkszej ilosci
reduktow., w tym przypadku 2 i 50, $rednia doktadnos$c¢ jest
nizsza niz w przypadku ustawienia ilosci reduktow na 5 lub
20. Powtarzajaca si¢ tendencjg jest przypadek, ze uzycie
metody genetycznej o normalnej szybko$ci jest najmniej
skuteczne. Bez wzgledu na to ile jest reduktéw. By¢ moze
analizowane dane nie sg odpowiednie, by sadzi¢, ze
doktadno$¢ przy zastosowaniu walidacji krzyzowej jest
niska. O wiele wyrazniej wida¢ rdéznice w przypadku
wynikow  zawartych ~ w catkowitym  pokryciu.
Metoda wyczerpujaca jest solidna, gdyz i w przypadku

doktadnosci, ktorej wartos¢ miesci si¢ w $redniej z reszty
wynikow, tak jest bardzo przydatna w kontekscie
calkowitego pokrycia. Tendencja, ktora widac jest to, ze im
wigksza ilo$¢ reduktow tym wicksza wartos¢ pokrycia. W
przypadku reduktow o wartosci 2 to pokrycie wynosi w
przyblizeniu do dziesigtnych 0,6. Co oznacza tylko 60%
danych zostalo uzyte do walidacji krzyzowej. Dla
poréownania gdy tych reduktow jest 20 lub 50, pokrycie
wynosi 0,9. To jest $rednio 90% danych. Jest to bardziej
wiarygodne. Warto zwrdci¢ uwage na przypadek, w ktorym
reduktow jest 20, bo wartos¢ total coverage wyniosta 0,99.
Niezaleznie od ilosci reduktdow najbardziej solidng
predkoscia metody genetycznej jest normal. Wyrdznia si¢
wzgledem innych szybkosci przy niskich ilosciach
reduktow.

5. PODSUMOWANIE | WNIOSKI

Badanie analizy danych z wykorzystaniem programu RSES
i dwoch metod walidacji krzyzowej dostarczyto waznych
wnioskow. Eksploracyjna analiza za pomocg algorytmu
wyczerpujacego pozwolita na doglebne zrozumienie
struktury danych, podczas gdy algorytm genetyczny
zachowywal réwnowage miedzy czasem a jakoscig
rezultatow.

Whioski z analizy parametrow, takich jak total accuracy i
total coverage, ukazuja kluczowe aspekty wplywajace na
jakos¢ analizy danych. Optymalizacja czasu obliczeniowego
stala si¢ istotnym kryterium, a algorytm genetyczny
wykazat si¢ potencjalnie bardziej efektywny w tym
kontekscie.

Warto podkresli¢, ze to badanie stanowi jedynie wstgp do
eksploracji potencjalu programu RSES. Dalsze prace
badawcze moga prowadzi¢ do jeszcze bardziej efektywnych
strategii analizy danych, a uzyskane wyniki maja potencjat
zastosowania w réznych dziedzinach.
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