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from IPython.display import Image
Image(filename="'1.jpg', width=500)

Koronawirus 2019-nCoV to wirus nalezacy do rodziny koronawiruséw. Koronawirusy wystepuja
u zwierzat i powoduja u nich rézne choroby (uktadu oddechowego, ukladu pokarmowego,
watroby, ukladu nerwowego), wiele zakazeri przebiega tez bezobjawowo. Wirusy te czesto
mutuja i maja duza zdolnosé do zakazania nowych gatunkéw. Wszystkie poznane dotad koron-
awirusy powodujace zakazenia u ludzi sa wirusami, ktére wywotuja objawy ze strony ukladu
oddechowego, bardzo rzadko ze strony innych ukltadéw i narzadéw. Mozliwe, ze oprécz zakaze-
nia uktadu oddechowego u dzieci do dwunastego miesiaca zycia moga wywotywac biegunke. Do
2019 roku poznano sze$¢ wiruséw powodujacych zakazenia u ludzi. Cztery z nich (229E, OC43,
NL63, HKU1) sa przyczyna przeziebienia o fagodnym przebiegu. Dwa pozostate (wirusy SARS
i MERS) moga prowadzi¢ do zagrazajacej zyciu ostrej niewydolnoéci oddechowej. Koronawirus
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2019-nCoV jest wirusem odpowiedzialnym za obecna epidemie zakazeni uktadu oddechowego,
ktéra rozpoczeta sie w Wuhan, w Chinach i tam po raz pierwszy zostal zidentyfikowany w
grudniu 2019 roku. COVID-19 to choroba wywotana przez koronawirus z Wuhan (2019-CoV).
Woczesniej choroba nie miata nazwy i postugiwano sie okreSleniami typu ,choroba wywotana
przez koronawirus” lub ,zachorowanie z powodu zakazenia koronawirusem z Wuhan”. Nazwa
COVID-19 zostata ogloszona przez Swiatowa Organizacje Zdrowia (WHO) i obowiazuje oficjal-
nie. “CO” w nazwie oznacza korone (ang. corona), “VI” — wirus (ang. virus), “D” - chorobe (ang.
disease), a liczba 19 wskazuje rok pojawienia sie wirusa — 2019 (Corona-Virus-Disease-2019).
Réznica miedzy koronawirusem a COVID-19 jest taka, ze koronawirus to czynnik wywotujacy
chorobe, a COVID-19 to choroba, czyli zesp6t objawéw spowodowanych przez ten czynnik.

Zrédto: https:/ /www.mp.pl

Analizowane dane dotyczace COVID-19 pochodza ze strony Johns Hopkins University. Dane
sa aktualizowane, tak wiec kazdorazowe uruchomienie notatnika bedzie przedstawiato analize
dla aktualnych danych. W opracowaniu wykorzystane zostaly dane (dla danego kraju lub
regionu) dotyczace liczby potwierdzonych przypadkéw (Liczba_potwierdzonych_przypadkéow)
COVID-19 w tym liczby zgonéw (Liczba_zgonéw), wyzdrowien (Liczba_wyzdrowier) i wciaz
chorych oséb (Liczba_chorych). Analizie poddany zostal réwniez wspétczynnik $miertelnosci
(Wspotczynnik_smiertelnosci) okreslony jako procentowy stosunek liczby zgonéw do liczby
potwierdzonych przypadkéw zakazenia. W niniejszej analizie wyznaczone zostaly podstawowe
wielkodci statystyczne badanych zmiennych, przedstawione zostaly wizualizacje poréwnujace
wielko$¢ danej zmiennej dla r6znego kraju lub regionu (na wykresach przedstawiono wartosci
zmiennych dla 15 przypadkéw w ktérych zmienne te przyjmuja najwieksze wartosci) oraz
wykonana zostata klasteryzacja danych.

# Wczytywanie potrzebnych modutow

import pandas as pd

import matplotlib.pyplot as plt

import numpy as np

from sklearn.cluster import KMeans

import scipy as sp

from statsmodels.distributions.empirical_distribution import ECDF

# Wczytanie analizowanych danych (dane sqg aktualizowne wiec kazdorazowe
wweczytanie da aktualne wyniki)

url = "https://raw.githubusercontent.com/CSSEGISandData/COVID-19/web-data/data/
—cases_country.csv"

dane = pd.read_csv(url)



[4]: | # Preparacja danych - usuniete zostalty dane ktore w wiekszosci przypadkow,
—zawieraty braki np. People_Hospitalized lub takie, ktdre nie wnosily

# nic do analizy np. IS03 (kodowe nazwy regiondw)

dane = dane.
~drop(["Lat","Long_","People_Hospitalized","People_Tested","UID","IS03","Incident_Rate"],axis,
~= 1)

dane.columns =,
—~['Region', 'Ostatnia_aktualizacja','Liczba_potwierdzonych_przypadkdéw','Liczba_zgondw', 'Liczba_

dane.head (10)

[4]: Region Ostatnia_aktualizacja Liczba_potwierdzonych_przypadkdw \
0 Australia  2020-04-29 22:32:31 6746
1 Austria  2020-04-29 22:32:31 15402
2 Canada  2020-04-29 22:32:31 52831
3 China  2020-04-29 22:32:31 83940
4 Denmark  2020-04-29 22:32:31 9206
5 Finland 2020-04-29 22:32:31 4906
6 France 2020-04-29 22:32:31 166541
7 Germany 2020-04-29 22:32:31 161197
8 Iceland 2020-04-29 22:32:31 1797
9 Ireland 2020-04-29 22:32:31 20253

Liczba_zgondéw Liczba_wyzdrowieid Liczba_chorych \

0 90 5688 968

1 580 12779 2043

2 3152 20253 29426

3 4637 78455 848

4 443 6558 2205

5 206 2800 1900

6 24121 49117 93303

7 6405 120400 34392

8 10 1656 131

9 1190 13386 5677
Wspbétczynnik_Smiertelnosci

0 1.334124

1 3.765745

2 5.966194

3 5.524184

4 4.812079

5 4.198940

6 14.483521

7 3.973399

8 0.556483

9 5.875673



[5]: | # Sprawdzanie ilosSci brakdw

print('Suma brakdéw w danej kolumnie:\n')
dane.isnull() .sum()

Suma brakéw w danej kolumnie:

[5]: Region
Ostatnia_aktualizacja
Liczba_potwierdzonych_przypadkéw
Liczba_zgonbéw
Liczba_wyzdrowien
Liczba_chorych
Wspdtczynnik_Smiertelnosci

O O O O O O o

[6]:  # Podstawowe parametry statystyczne

round(dane.drop(['Region', 'Ostatnia_aktualizacja'l],axis = 1).describe(),2)
[6]:

Liczba_potwierdzonych_przypadkéw Liczba_zgondéw Liczba_wyzdrowien \

count 185.00 185.00 185.00
mean 17227.19 1227.98 5251.20
std 82816.36 5848.03 18940.75
min 1.00 0.00 0.00
25% 95.00 2.00 21.00
50% 738.00 15.00 252.00
75% 6200.00 157.00 1288.00
max 1037526.00 60846.00 132929.00

Liczba_chorych Wspbiczynnik_Smiertelnosci

count 185.00 185.00
mean 10748.01 3.94
std 65109.57 4.17
min 0.00 0.00
25% 41.00 0.88
50% 453.00 2.87
75% 2550.00 5.52
max 856247 .00 23.08

Zbiér danych ktéry analizujemy zawiera 185 rekordéw. Na podstawie otrzymanych wynikiow
podstawowych parametrow statystycznych mozna stwierdzi¢ duze zréznicowanie badanych
zmienych. Szczeg6lnie nalezy zwrdéci¢ uwage na odnotowane wartosci maksymalne (dalej
zostanie przedstawiona wizualizacja).
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class AnalizaStat:

def

def

__init__(self, k):
self .k = k

if self.k =='Liczba potwierdzonych przypadkéw':
self .kl = dane['Liczba_potwierdzonych_przypadkéw'].values
elif self.k =='Liczba zgondw':

self .kl = dane['Liczba_zgondéw'].values
elif self.k =='Liczba wyzdrowien':

self .kl = dane['Liczba_wyzdrowien'].values
elif self.k =='Liczba chorych':

self .kl = dane['Liczba_chorych'].values
elif self.k =='Wspdiczynnik SmiertelnosSci':

self .kl = dane['Wspdtczynnik_sSmiertelnosci'].values
else:
print('Nie ma takiej kolumny!')

rozktad(self):

alfa = 0.05

m, s = sp.stats.norm.fit(self. k1)

plt.figure(figsize=(12,6))

plt.title('Dystrybuanta teoretyczna i empiryczna:'+ self.k)
plt.axis([min(self.k1), max(self.k1), 0, 1])

ecdf = ECDF(self.k1)

plt.step(ecdf.x, ecdf.y,'r-', label = r'$\hat{F}_n(x)$ - dystrybuanta,

—empiryczna')

tl = np.linspace(min(self.k1), max(self.k1), 1000)

t2 = sp.stats.norm.cdf(tl, loc = m, scale = s)

plt.plot(tl, t2,'b--', label = r'$\mathrm{N}(%.2f, %.2f)$'% (m, s))
plt.legend(loc ='best')

test = sp.stats.shapiro(self.k1)

print('Dla zmiennej '+self.k+' wartosc statystyki testowej: %s p-value:|

<%s"'%(round(test[0],4) ,round(test[1],4)))

if round(test[1],4) < alfa:
print('Na podstanie przeprowadzonego testu odrzucamy hipoteze o,

—normalnosci rozktadu zmiennej: %s\n'%self.k)

eliser:
print('Nie ma podstaw do odrzucenia hipotezy o normalnosci rozktadu

—zmiennej: %s\n'%self.k)

Al = AnalizaStat('Liczba potwierdzonych przypadkdw')
Al.rozktad ()

A2 = AnalizaStat('Liczba zgondw')

A2 .rozktad()

A3 = AnalizaStat('Liczba wyzdrowien')

A3.rozktad()

A4 = AnalizaStat('Liczba chorych')



A4 .rozktad()
A5 = AnalizaStat('Wspdiczynnik Smiertelnosci')
A5 .rozktad()

Dla zmiennej Liczba potwierdzonych przypadkéw wartosc statystyki testowej:
0.1876 p-value: 0.0

Na podstanie przeprowadzonego testu odrzucamy hipoteze o normalnoSci rozktadu
zmiennej: Liczba potwierdzonych przypadkéw

Dla zmiennej Liczba zgondéw wartosc statystyki testowej: 0.2106 p-value: 0.0
Na podstanie przeprowadzonego testu odrzucamy hipoteze o normalnoSci rozkladu
zmiennej: Liczba zgondéw

Dla zmiennej Liczba wyzdrowien wartosc statystyki testowej: 0.2942 p-value: O.
Na podstanie przeprowadzonego testu odrzucamy hipoteze¢ o normalnoSci rozkladu
zmiennej: Liczba wyzdrowien

Dla zmiennej Liczba chorych wartosc statystyki testowej: 0.1342 p-value: 0.0
Na podstanie przeprowadzonego testu odrzucamy hipoteze o normalnosci rozktadu
zmiennej: Liczba chorych

Dla zmiennej Wspdiczynnik SmiertelnoSci wartosc statystyki testowej: 0.8278
p-value: 0.0

Na podstanie przeprowadzonego testu odrzucamy hipoteze o normalnoSci rozkladu
zmiennej: Wspdtczynnik Smiertelnosci

Dystrybuanta teoretyczna 1 empiryczna:Liczba potwierdzonych przypadkow
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Dystrybuanta teoretyczna | empiryczna:Liczba zgonow
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Dystrybuanta tecretyczna i empiryczna:Liczba chorych

—_— ﬁ,,[x] - dystrybuanta empiryczna
=== N{10748.01,54933.36)
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[8]: | # Wizualizacja danych

dane_kp = dane.copy() .drop(['Ostatnia_aktualizacja'l],axis =1)
dane_kp.index = dane_kp["Region"]
dane_kp = dane_kp.drop(['Region'],axis=1)



(15,10))
True)

[9]: plt.figure(figsize
plt.axes(axisbelow
plt.barh(dane_kp.
—sort_values('Liczba_potwierdzonych_przypadkdéw') ["Liczba_potwierdzonych_przypadkdow"].
—~index[-15:],dane_kp.
—sort_values('Liczba_potwierdzonych_przypadkdw') ["Liczba_potwierdzonych_przypadkdow"] .
~values[-15:1/1000000, color = 'm')

plt.tick_params(size = 5,labelsize = 13)

plt.title("Paistwa z najwieksza liczba potwierdzonych przypadkdéw zarazenia (w

~mln)",fontsize = 15)
plt.grid()

Panstwa z najwiekszg liczba potwierdzonych przypadkow zarazenia (w min)
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[10]: plt.figure(figsize = (15,10))

plt.axes(axisbelow = True)

plt.barh(dane_kp.sort_values('Liczba_zgondw') ["Liczba_zgondéw"].index[-15:
—] ,dane_kp.sort_values('Liczba_zgondw') ["Liczba_zgondw"] .values[-15:]1/1000,
—color = 'k')

plt.tick_params(size = 5,labelsize = 13)

plt.title("Padstwa z najwieksza liczba zgondw (w tys.)", fontsize = 15)

plt.grid()
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[11]: plt.figure(figsize = (15,10))

plt.axes(axisbelow = True)

plt.barh(dane_kp.sort_values('Liczba_wyzdrowien') ["Liczba_wyzdrowiei"].index[-15:
—],dane_kp.sort_values('Liczba_wyzdrowien') ["Liczba_wyzdrowien"] .values[-15:]1/
-1000,color = 'b')

plt.tick_params(size=5,labelsize = 13)

plt.title("Padstwa z najwieksza liczba wyzdrowied (w tys.)",fontsize = 15)

plt.grid()
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[12]: plt.figure(figsize = (15,10))

plt.axes(axisbelow = True)

plt.barh(dane_kp.sort_values('Liczba_chorych') ["Liczba_chorych"].index[-15:
-] ,dane_kp.sort_values('Liczba_chorych') ["Liczba_chorych"].values[-15:]1/
-1000000, color = 'grey')

plt.tick_params(size = 5,labelsize = 13)

plt.title("Paiistwa z najwigkszg liczba chorych (w mln)",fontsize = 15)

plt.grid()

Panstwa z najwieksza liczba chorych (w min)
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(15,10))
True)

[13]: plt.figure(figsize
plt.axes(axisbelow
plt.barh(dane_kp.

—sort_values('Wspdtczynnik_sSmiertelnosci') ["Wspdiczynnik_smiertelnosci"].
—~index[-15:],dane_kp.

—sort_values('Wspdiczynnik_Smiertelnodci') ["Wspdiczynnik_Smiertelnodci'].
~values[-15:], color = 'r')

plt.tick_params(size = 5, labelsize = 13)
plt.title("Padistwa z najwiekszym wspdiczynnikiem SmiertelnoSci (w %)", fontsize

= 15)
plt.grid()
Panstwa z najwiekszym wspétczynnikiem smiertelnosci (w %)
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[14]: | # Macierz korelacjt

dane_kp.iloc[:,:].corr().style.background_gradient(cmap = 'copper', low = 0.5,
~high = 0.5)

[14]: <pandas.io.formats.style.Styler at 0x7£7d500988d0>

Wysokie wartosci korelacji miedzy zmiennymi: Liczba potwierdzonych przypadkéw, Liczba
zgonow, Liczba wyzdrowieri, Liczba chorych sa wyniki zaleznosci liniowej jaka te zmienne sa ze
soba powiazane.

Ponizej za pomoca algorytmu k-$rednich zostala wykonana klasteryzacja analizowanych
danych czyli podzial danych wejSciowych na z géry ustalona liczbe klas. Klasteryzacja zalicza
sie do nienadzorowanego uczenia maszynowego. Metod tego typu uzywa sie do wykrycia za-
leznosci pomiedzy danymi bez korzystania z zewnetrznego ich opisu. Metoda dokonuje podziatu
danych na pewna liczbe roztacznych zbioréw w taki sposéb, aby kazdy z otrzymanych zbioréw
zawieral obiekty mozliwie do siebie podobne (wedle ustalonego kryterium podobiefistwa), przy
jednoczesnym zachowaniu mozliwie duzego niepodobieristwa wobec obiektéw z pozostalych

grup.

[15]: | # Uzywajgc metody tokcia znaleziona zostata optymalna liczba klastriw

X = dane.drop(['Region', 'Ostatnia_aktualizacja'], axis = 1)

d =[]
for i in range(1l, 15):
km = KMeans(n_clusters = i, init = 'k-means++', n_init = 10, max_iter = 300,
—random_state = 0)
km.fit (X)

d.append(km.inertia_)
plt.figure(figsize = (10,5))
plt.plot(range(l, 15), d, marker = 'kx', color = 'm')
plt.xlabel('Liczba klastroéw')
plt.tight_layout()
plt.show()
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[16]:  # Klasteryzacja

km = KMeans(n_clusters = 3, init = 'random', n_init = 10, max_iter = 300, tol =
~1e-04, random_state = 0)

X = dane.drop(['Region', 'Ostatnia_aktualizacja'l, axis = 1)

y_km = km.fit_predict(X)

[17]: | # Wypisanie nazw krajow i regionéw znajdujgcych sie w kazdym z klastréw

print ('\nRegiony zostaly podzielone na trzy grupy. Elementy grup zostaty
~wypisane ponizej:\n')

g0 = dane['Region'] [y_km == 0]

print(g0.values,'\n')

gl = dane['Region'] [y_km == 1]

print(gl.values,'\n')

g3 = dane['Region'] [y_km == 2]

print(g3.values)

15



Regiony zostaly podzielone na trzy grupy. Elementy grup zostaly wypisane
ponizej:

['China' 'France' 'Germany' 'Italy' 'Russia' 'United Kingdom' 'Brazil'
'Iran' 'Spain' 'Turkey']

['Australia' 'Austria' 'Canada' 'Denmark' 'Finland' 'Iceland' 'Ireland'
'Netherlands' 'Norway' 'Sweden' 'Switzerland' 'Afghanistan' 'Albania'
'Algeria' 'Andorra' 'Angola' 'Antigua and Barbuda' 'Argentina' 'Armenia'
'Azerbaijan' 'Bahamas' 'Bahrain' 'Bangladesh' 'Barbados' 'Belarus'
'Belgium' 'Belize' 'Benin' 'Bhutan' 'Bolivia' 'Bosnia and Herzegovina'
'Botswana' 'Brunei' 'Bulgaria' 'Burkina Faso' 'Burma' 'Burundi'

'Cabo Verde' 'Cambodia' 'Cameroon' 'Central African Republic' 'Chad'
'Chile' 'Colombia' 'Congo (Brazzaville)' 'Congo (Kinshasa)' 'Costa Rica'

"Cote d'Ivoire" 'Croatia' 'Cuba' 'Cyprus' 'Czechia' 'Diamond Princess'
'Djibouti' 'Dominica'’ 'Dominican Republic' 'Ecuador' 'Egypt'

'E1l Salvador' 'Equatorial Guinea' 'Eritrea' 'Estonia' 'Eswatini'
'Ethiopia' 'Fiji' 'Gabon' 'Gambia' 'Georgia' 'Ghana' 'Greece' 'Grenada'
'Guatemala' 'Guinea' 'Guinea-Bissau' 'Guyana' 'Haiti' 'Holy See'
'Honduras' 'Hungary' 'India' 'Indonesia' 'Iraq' 'Israel' 'Jamaica'
'Japan' 'Jordan' 'Kazakhstan' 'Kenya' 'Korea, South' 'Kosovo' 'Kuwait'
'Kyrgyzstan' 'Laos' 'Latvia' 'Lebanon' 'Liberia' 'Libya' 'Liechtenstein'
'Lithuania' 'Luxembourg' 'MS Zaandam' 'Madagascar' 'Malawi' 'Malaysia'
'Maldives' 'Mali' 'Malta' 'Mauritania' 'Mauritius' 'Mexico' 'Moldova'
'Monaco' 'Mongolia' 'Montenegro' 'Morocco' 'Mozambique' 'Namibia' 'Nepal'
'New Zealand' 'Nicaragua' 'Niger' 'Nigeria' 'North Macedonia' 'Oman'
'Pakistan' 'Panama' 'Papua New Guinea' 'Paraguay' 'Peru' 'Philippines'
'Poland' 'Portugal' 'Qatar' 'Romania' 'Rwanda' 'Saint Kitts and Nevis'
'Saint Lucia' 'Saint Vincent and the Grenadines' 'San Marino'

'Sao Tome and Principe' 'Saudi Arabia' 'Senegal' 'Serbia' 'Seychelles'
'Sierra Leone' 'Singapore' 'Slovakia' 'Slovenia' 'Somalia' 'South Africa'
'South Sudan' 'Sri Lanka' 'Sudan' 'Suriname' 'Syria' 'Taiwan*' 'Tanzania'
'Thailand' 'Timor-Leste' 'Togo' 'Trinidad and Tobago' 'Tunisia' 'Uganda'
'Ukraine' 'United Arab Emirates' 'Uruguay' 'Uzbekistan' 'Venezuela'
'Vietnam' 'West Bank and Gaza' 'Western Sahara' 'Yemen' 'Zambia'
'Zimbabwe ']

['us']
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[18]: | # Wizualizacja otrzymanych klastréw ze wzgledu na rézne kombinacje zmiennych

plt.figure(figsize = (8,8))

plt.axes(axisbelow=True)

plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkéw[y_km == 0]/1000000, X.
~Liczba_zgondw[y_km == 0]/1000000, s = 50, ¢ = 'lightgreen', marker = 's',
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 1')

plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkdéw[y_km == 1]/1000000, X.
—~Liczba_zgonéw[y_km == 1]/1000000, s = 50, ¢ = 'orange', marker = 'o',
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 2')

plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkéw[y_km == 2]/1000000, X.
—Liczba_zgondw[y_km == 2]/1000000, s = 50, ¢ = 'lightblue', marker = 'v',
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 3')

plt.legend()

plt.xlabel('Liczba potwierdzonych przypadkéw [mln]')

plt.ylabel('Liczba [mln]')

plt.grid()
plt.tight_layout ()
plt.show()
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[19]: plt.figure(figsize = (8,8))

plt.axes(axisbelow=True)

plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkéw[y_km == 0]/1000000, X.
~Liczba_wyzdrowien[y_km == 0]/1000000, s = 50, ¢ = 'lightgreen', marker = 's',
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 1')

plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkdéw[y_km == 1]/1000000, X.
~Liczba_wyzdrowiei[y_km == 1]/1000000, s = 50, ¢ = 'orange', marker = 'o',,
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 2')

plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkéw[y_km == 2]/1000000, X.
—Liczba_wyzdrowien[y_km == 2]/1000000, s = 50, c¢ = 'lightblue', marker = 'v',
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 3')

plt.legend()

plt.xlabel('Liczba potwierdzonych przypadkéw [mln]')

plt.ylabel('Liczba wyzdrowied [mln]')

plt.grid()
plt.tight_layout()
plt.show()
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[20]: plt.figure(figsize = (8,8))

plt.axes(axisbelow=True)
plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkéw[y_km == 0]/1000000, X.
—Liczba_chorych[y_km == 0]/1000000, s = 50, ¢ = 'lightgreen', marker = 's'
—~edgecolor = 'black', label = 'zbidr 1')
plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkdéw[y_km == 1]/1000000, X.
—~Liczba_chorych[y_km == 1]/1000000, s = 50, ¢ = 'orange', marker = 'o',,
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 2')
plt.scatter(X.Liczba_potwierdzonych_przypadkéw[y_km == 2]/1000000, X.
—Liczba_chorych[y_km == 2]/1000000, s = 50, ¢ = 'lightblue', marker = 'v',,
—edgecolor = 'black', label = 'zbidr 3')
plt.legend ()
plt.xlabel('Liczba potwierdzonych przypadkéw [mln]')
plt.ylabel('Liczba chorych [mln]')

plt.grid()
plt.tight_layout()
plt.show()
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