Tabularni data, pozorované vs ocekdavané Cetnosti

Mame data o poctech napt. samcii a samic v populaci a zajima nés, zda nase pozorované
(observed) Cetnosti se 1i8i od pfedpokladaného (expected). Ptiklad je tedy: celkem uloveno 47
zvitat, 29 samci a 18 samic; teoreticky piedpoklad je ze zastoupeni samct a samic je shodné,
tedy 50:50. Nejprve vytvotime vektor Cetnosti: zver<-c(29,18), ktery pak pouzijeme ve funkci
chisq.test; chisq.test(zver). Tim, ze jsme zadali pouze jeden parametr, fce predpoklada
rovnomérné zastoupeni ve skupinach, tedy 50:50.

Vysledkem je p-value = 0.1086, coz znaci, ze nezamitneme hypotézu HO. Tim tedy mtizeme
fici, ze nami pozorované ¢etnosti mohou pochézet z populace se stejnym zastoupenim samcii
a samic.

Dalsim ptikladem na srovnani pozorovanych a o¢ekavanych Cetnosti jsou napi. Mendelovy
hrachy a §tépné pomery.
Data jsou nasledujici:

zluté, kulaté  Zluté, svrasklé zelené, kulaté zelené, svrasklé
pozorované ¢etnosti

315 101 108 32
o¢ekavané Stépné pomeéry

9 3 3 1

Vytvotime dva vektory pro pozorované a ocekavané Cetnosti: hr.pozor<-c¢(315,101,108,32) a
hr.ocek<-¢(9,3,3,1) a nésledné pouzijeme fci chisq.test. V pfipad¢, ze zadavame ocekavané
Cetnosti tak, ze soucet vektoru neni 1, je tieba u fce chisq.test pouzit parametr
rescale.p=TRUE. Samotny test pak tedy vypada nasledovné
chisq.test(hr.pozor,hr.ocek,rescale.p=TRUE)

p-value je v tomto ptipadé€ vysoké, tedy opét nezamitdme hypotézu HO a mizeme s klidnym
svédomim prohlasit, Ze pozorované ¢etnosti odpovidaji teoretickym St€épnym poméeram.

Frekvencni analyza, étyipolni tabulky

V nasledujicim ptikladé nas zajima, zda sekéni ma pozitivni vliv na reprodukci studovaného
druhu. V experimentu tedy mame dva druhy oSetfeni (sekané, nesekané) a pro kazdé mame
patnact ploch. V pribé¢hu sezony sledujeme, jestli druh vykvete. Nezajima nas tedy kolik

jedinct vykvete, ale zda se na ploSe objevi alespoi jedna kvetouci rostlina.

Vysledna tabulka sledovani je zde:

X7 Faktor5 Faktor6
13 1 1
2 1 2
6 2 1
9 2 2

X7 - Cetnost pozorovani, Faktor5 - typ oSetfeni (sekana - 1, kontrola - 2), Faktor6 - kveteni
(vykvetl - 1, nevykvetl - 2)

Experimenty s Cetnostmi néjakého jevu v zavislosti na ptisobeni dvou ¢i vice faktorti se fesi
pomoci metod frekvenéni analyzy. V nasem piipadé mame pouze dva faktory a oba maji
pouze dv¢ hladiny, a tak se jedna o nejjednodussi typ frekvencnich analyz - tzv. ¢tyipolni
tabulku. Frekvenc¢ni analyzy se obvykle fesi pomoci testli Chi-kvadrat nebo Fisherovym



exaktnim testem (ten pouze pro Ctyipolni tabulky). Pfedpokladem a nulovou hypotézou testu
je nezavislost piisobeni obou faktor.

Pokud zaddme data do sloupct (sloupec ¢etnosti, a kodovani pro faktory), 1ze v S+ pouze
vytvoftit "Crosstabulation" z menu Statistics>Data Summarries>Crosstabulations...
V pfikazovém fadku R fci xtabs.

*** Crosstabulations ***
Call:
crosstabs(formula = X7 ~ Faktor5 + Faktor6, data
na.action = na.exclude, drop.unused.levels
30 cases in table

SDF1,
D)

o +

IN |

IN/RowTotal |

IN/ColTotal |

IN/Total |

o +

Faktor5|Faktor6
|1 |2 |RowTotl |

------- R S

1 113 | 2 |15 |
]0.87 ]0.13 ]0.5 |
]0.68 ]0.18 | |
]0.43 ]0.067 | |

------- R S S

2 | 6 | 9 |15 |
]0.4 ]0.6 ]0.5 |
]0.32 ]0.82 | |
10.2 10.3 | |

------- R S S

ColTotl]19 |11 |30 |
]0.63 ]0.37 | |

——————— SRR SR ——

Test for independence of all factors
Chin2 = 7.033493 d.f.= 1 (p=0.007999917)
Yates®™ correction not used

Tabulka spocte "observed" proporce pro jednotlivé faktory a to jak pro celkova data (N/Total)
tak 1 pro jednotlivé fadky a sloupce. Pokud chceme spocist ocekavané "expected" Cetnosti,
musime pocitat v ruce: pro kombinaci 1&1 pocitdme z marginalnich cetnosti (15*19)/30=9.5.

V menu pro vytvofeni tabulky bohuZel nelze nastavit podrobné&jsi parametry Chi-kvadrat testu
(Yatesova korekce). Pokud bychom chtéli spocist Fishertiv exaktni test ¢i Chi-kvadrat s
Yatesovou korekci, je tieba data zadat bud’ ptimo do kontingenéni tabulky, nebo ptimo pro
kazdé sledovani vlastni fadek (tj. v tomto pripad¢: tfinactkrat ve sloupcich Faktor5 a Faktor6
jedna, dvakrat ve sloupci Faktor5 jedna a Faktor6 dva....).

Z menu volame Statistics>Compare Samples>Counts and Proportions a poté bud’ Fishertv
exaktni test ¢i Chi-kvadrat.

Vysledkem jsou tedy:

Fisher®s exact test

data: Faktor5 and Faktor6 from data set frekv
p-value = 0.0209
alternative hypothesis:

two.sided



Pearson®"s chi-square test with Yates"™ continuity correction

data: Faktor5 and Faktor6 from data set frekv
X-square = 5.1675, df = 1, p-value = 0.023

V naSem pfipad¢ oba testy zamitly nulovou hypotézu o nezavislosti piisobeni obou jevu.
Pokud chceme fici které kombinace faktorti jak ovliviiuji kveteni, musime jesté dopocitat
ocekavané Cetnosti a na zadklad¢ porovnani se skuteCnymi spravné interpretovat. Z vysledkt

v naSem piikladu miZeme fici, Ze sekani louky pozitivné ovliviiuje kveteni sledovaného
druhu rostliny. Yatesova korekce (dostupna pouze pro tabulky 2x2) je zde pouzita, protoze
frekvencni tabulky obsahuji diskrétni data, avSak Chi-kvadrat je rozdé€leni spojité. Zejména by
se méla pouzit, pokud se jedna o tabulky kdy pozorované ¢etnosti jsou nizké (<5). Pro tyto
tabulky je vhodnéjsi pouzit Fisherv exaktni test.

observed expected
pozorované ocekavané
sekana/vykvetl 13 (15*19)/30=9.5

sekana/nevykvetl 2
kontrola/vykvetl 6
kontrola/nevykvetl 9

(15%11)/30 = 5.5
(15%19)/30 = 9.5
(15%11)/30 = 5.5

V- AN AV

Alternativou pro analyzu dat kde vysvétlujici proménné jsou kategorialni a vysvétlovanou
pocty jsou kromé vyse uvedenych Chi-kvadrat testu a Fisherova exaktniho testu 1 zobecnéné
linearni modely. PouzZijeme log-linearni model s poissonovskym rozdélenim chyb. V S+ pro
tyto vypocty pouzivame funkci glm. Jeji parametry jsou obdobné jako u napf. Im (linedrni
regrese). Jen je tfeba doplnit typ rozlozeni chyb, v naSem ptipad¢: poisson. Model ulozime
pod jménem "pokus" a piSeme tedy:

pokus<-gIm(x7~Faktorl+Faktor2, data=SDFl, poisson)

Vysledek vyvoldme a z celého vypisu nas zajimé pouze hodnota residudlni deviance.

pokus
Call:
gIlm(formula = x7 ~ f1 + 2, family = poisson, data = SDF1)
Coefficients:
(Intercept) Tl 2

1.97802 -2.279783e-008 -0.2732718

Degrees of Freedom: 4 Total; 1 Residual
Residual Deviance: 7.458882

Hodnotu residualni deviance srovname s hodnotou Chi-kvadréatu s jednim stupném volnosti.

Pro vypocet hladiny vyznamnosti volame:
1-pchisq(7-46,1)
[1] 0.006308501

Coz ukazuje obdobny vysledek jako kdyz jsme ptiklad pocitali Fisherovym testem ¢i pfimo
Chi-kvadratem. Pozorované a ocekavané hodnoty si vypiSeme pro uréeni, které kombinace
faktorti maji pozitivni ¢i negativni efekt.



> SDF1$x7
[1] 13 2 6 9
> fitted(model)
1 2 3 4
9.5 5.500001 9.5 5.500001



Logisticka regrese

Pokud mame zavislou proménnou kategorialni a jesté k tomu nabyva pouze dvou hodnot
(prezil/neptezil, kvete/nekvete, nakazeny/nenakazeny) a zajima nés které faktory a jak je
ovliviluji.

V nésledujicim ptikladu nas bude zajimat jak je pravdépodobnost pteziti rostliny ovlivnéna
mnozstvim vytvorenych semen v zavislosti na jeji velikosti. K dispozici mame udaje o 59
jedincich, zda ptezili do dalsi sezony (surv: 0 - neptezil, 1 - ptezil; flow - pocet ubord, root -
velikost kofene). Data jsou z prikladu GLEX26 programového baliku GLIM.

Vypodet je zaloZen na zavislosti p = €’/(1+¢€’), kde hodnoty y ziskdme z regresnich
koeficientd (viz nize).

1. Vypocdet

Vlastni analyzu budeme pocitat pomoci logistické regrese z menu
Statistics>Regression>Logistic... Menu, kde zadavdme vlastni analyzu se pfili§ nelisi od
klasické regrese. V tomto piikladé vyuzijeme moznosti S+ a ulozime si model analyzy jako
samostatny objekt se kterym budeme pozd¢ji pracovat. Pro uloZeni je potieba jen zadat jméno
analyzy do okna "Save Model Object".

Po zadani analyzy mame obecnou rovnici: surv~Fflow+root.

Ve vysledcich jsou opét uvedeny hodnoty pro rozdéleni rezidui. Hlavni vysledek je v ¢asti
"Coefficients" kde jsou uvedeny regresni koeficienty pro jednotlivé proménné spolu s jejich
standardnimi chybami a t-hodnotami. Pravdépodobnosti pro jednotlivé proménné je tieba
dopocitat rucné ¢i je mizeme otestovat delecnimi testy (funce dropl). Z ptikazového fadku

volame logistickou regresi:
glex.1<-gIm(surv~flow+root, data=GLEX26, binomial).

*** Generalized Linear Model ***

Call: gIm(formula = surv ~ flow + root, family = binomial(link =
logit), data = GLEX26, na.action = na.exclude, control
= list(epsilon = 0.0001, maxit = 50, trace = F))
Deviance Residuals:
Min 1Q Median 30 Max
-1.42963 -0.7899175 -0.1878944 0.7291494 2.359577

Coefficients:
Value Std. Error t value
(Intercept) 0.9615073 0.61588600 1.561177
flow -0.1064166 0.03331434 -3.194318
root 6.6003244 2.09356086 3.152679
(Dispersion Parameter for Binomial family taken to be 1 )
Null Deviance: 78.90332 on 58 degrees of freedom
Residual Deviance: 54.06811 on 56 degrees of freedom

Number of Fisher Scoring lterations: 5



2. Test proménnych (funce dropl)

To zda jsou pro model vyznamné mizeme otestovat kromé t-testu obdobnym zptisobem jako
u "stepwise" analyzy, tedy postupné odebirat jednotlivé proménné a sledovat vyslednou
statistiku Cp, ktera bere v potaz mnozstvi vysvétlené variability a pocet proménnych
zahrnutych v modelu.

Mame-li ulozeny model pod jménem "glex.1" vyvolame analyzu postupného odebirani
proménnych funkci dropl. V okné "Commands" tedy volame: dropl (glex.1) a

dostavame tabulku.
> dropl(glex.1)
Single term deletions

Model :
surv ~ flow + root

Df Sum of Sg RSS Cp
<none> 52.46392 58.08506
flow 1 10.20366 62.66759 66.41501
root 1 9.93938 62.40331 66.15073

Testovaci statistika Cp v zadném piipad¢ neklesla pod hodnotu kompletniho modelu a tak
tedy miizeme zahrnout obé proménné do modelu. Ziskané zavislosti tedy ukazuji, ze ¢im
méné vytvorenych kvétnich tibort, tim vyssi pravdépodobnost preziti a zaroven s velikosti
kotene také klesa pravdépodobnost smrti.

Ziskana regresni rovnice by tedy vypadala:

y = 0.9615 - 0.1064*flow + 6.6003*root

a pravdépodobnosti pteziti pro jedince s danymi parametry bychom ziskali po zadani do vyse
zminé&né rovnice p = e’/(1+¢”).

Pokud chceme spocist pravdépodobnost pieziti pro jedince s ndmi znamymi parametry, pak
muzeme vyuzit dalsi funkce predict. Pro jedince s po¢tem tiborti 30 a velikosti kotene 0.52
volame: predict(glex.1, list(seeds=30,size=0.52),type=""response').
Prvnim parametrem funkce je jméno modelu, ktery je pouzit pro vypocet, dale nasleduje
seznam hodnot pro vSechny proménné v modelu, v naSem ptipad¢ pro seeds a size. Posledni
parametr zajistuje prevedeni vysledku do intervalu 0 az 1. Vysledkem je tedy 77procentni
pravdépodobnost pieziti pro zadanou rostlinu.

3. Grafické znazornéni

Ziskané zavislosti pro jednotlivé proménné si miizeme zndzornit také v grafech.V S+ je to
jednodussi provést pomoci ptikazového fadku. Vyuzijeme pro vytvoreni grafu minulé funkce
predict. Pro graf zavislosti pfeziti na poctu vytvorenych tibort musime vytvorit
odpovidajici model (glex.flow<-gIm(surv~flow, data=GLEX26, binomial. Dale si
zjistime rozsah hodnot, kterych mtize nabyvat pocet ubortt (min(Flow) a max(flow). Pro
graf tedy bude rozumné pouZit na ose x hodnoty od 0 do 180. Vytvofime pomocnou
proménnou rada<-seq(0,180, 10). Pro hodnoty této pomocné proménné pak budeme
pocitat predikované hodnoty a témi pak prolozime vyslednou kiivku. Nejdfive si vyneseme
hodnoty poctu ubort oproti pieziti a poté do grafu pridame fitovanou kiivku. Volame tedy:
>plot(flow,surv)

>lines(rada,predict(glex.flow, list(flow=rada), type="response'))
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4. Vliv interakce (funkce update)

Avsak muze nas také zajimat, jaka je zavislost mezi piezitim a obéma parametry navzajem,
tedy interakce mezi velikosti a investici do reprodukce. Pfidame tedy do naseho modelu
hodnoty interakci. Interakce ptidame jednoduse bud’ vytvorenim nového modelu ¢i pomoci
funkce update. Zménu modelu zaddme pomoci "teckové" konvence v S+. Model miiZeme
obecné vyjadrit jako zavislost proménné na levé strané na proménnych, které jsou uvedeny na
stran¢ pravé. Tedy v naSem ptipadé surv ~ flow + root, coz je obecné . ~ ., kde teCka
zastupuje veskeré proménné na dané stran¢ rovnice. Pokud tedy do modelu glex.1 chceme
ptidat interakce pak pouZzijeme funkci update takto:

update (glex.1, . ~ . +flow:root).

Obdobnym zplisobem miiZeme proménné i odebirat. Pro nas priklad tedy vytvofime novy

model (glex.full) na zakladé glex.1 s pfidanymi interakcemi. Volame tedy:
glex_full<-update(glex.1l, .~_.+flow:root)

Po vyvolani modelu glex.full jiz S+ vypiSe cely model i s interakcemi

> glex.full

Call:

glm(formula = surv ~ flow + root + flow:root, family =
binomial(link = logit), data = GLEX26, na.action =
na.exclude, control = list(epsilon = 0.0001, maxit =
50, trace = F))

Coefficients:
(Intercept) Tlow root Tlow:root
-2.960503 -0.07887645 25.15061 -0.2090799

Degrees of Freedom: 59 Total; 55 Residual
Residual Deviance: 37.12823

Nyni stejnym zpiisobem jako pro model glex.1 bez interakci otestujeme vyznamnost
jednotlivych proménnych. pomoci funkce dropl.

> dropl(glex.full)
Single term deletions



Model :
surv ~ flow + root + flow:root
Df Sum of Sq RSS Cp
<none> 60.63389 69.45336
flow:root 1 5.58286 66.21675 72.83135

A opét vidime, Ze vSechny proménné pouzité v naSem modelu maji své opodstatnéni. Pouzité
interakce v modelu (regresni koeficient -0.20908) miizeme interpretovat tak, Ze vetsi rostliny
maji nizsi pravdépodobnost preziti pokud vytvofi stejny pocet kvétnich ubort jako mensi
jedinci.

Srovname-li jednotlivé modely s interakci a bez ni (obdobné jako napt. u mnohonasobné
regrese) vidime, ze modely se vyrazné lisi a tedy pfidand interakce vyrazn¢ ovlivnila
vysvétlenou variabilitu modelu a méli bychom ji tedy zahrnout. AvSak pozor, zde pouzivame

jako testovaci statistiku rozdéleni Chi-kvadrat!
> anova(model ,model2,
Analysis of Deviance Table

Response: surv

Terms Resid. Df Resid. Dev Test Df Deviance Pr(Chi)
1 seeds + size 56 54.06811
2 seeds + size + seeds:size 55 37.12823 +seeds:size 1 16.93988 [HO000SSEE2E

>

Ziskana (a finalni) regresni rovnice tedy vypada:

y = -2.960503 - 0.07887645*flow + 25.15061*root - 0.2090799*flow:root

a odhadnuté pravdépodobnosti pteziti pro dané hodnoty vytvorenych ubori a velikosti kofene
ziskdme zadanim do p = e’/(1+¢€’). Pokud budeme pravdépodobnosti pieziti pogitat v ruce,
pak hodnoty pro interakce ziskame prostym vynasobenim hodnot pro kotfen a kvétenstvi.

Pokud chceme data s interakci zobrazit v grafu, 1ze pouzit postup, kdy napft. pro urcité
hodnoty velikosti kofene vyndSime prubehy prsti preziti vs. pocet tiborti. Postup je obdobny
jako u nakresleni jednoduché zavislosti. Lisi se pouze v nutnosti zadat hodnoty pro vSechny
vysvétlované proménné.

Napt tedy pokud budu chtit v grafu mit na ose x pocet ubort a jednotlivé ¢ary budou vybrané
praméry kotfenu zjistim rozsahy hodnot kterych mtize nabyvat pocet ubort a velikost kotene.
Pro pocet ubort vytvoiim pomocnou proménnou funkci seq (rada). Pro hodnoty této pomocné
proménné a pak budeme pocitat predikované hodnoty a t€émi pak prolozime vyslednou kiivku.
Nejdftive si vyneseme hodnoty poctu ubort oproti pieziti a poté do grafu pridame fitovanou
ktivku. Volame tedy:

>plot(fFlow,surv)

>lines(rada,predict(glex.flow, list(flow=rada,size=rep(0.1, length
(rada)),type="response’))

Ptedchozi ptikaz tedy kresli pribéh pravdépodobnosti pieziti pro cely rozsah poctu tbort, pti
konstantni velikosti kofene 0.1.

Stejny piikaz mohu opakovat pro rizné velikosti kofene a tim ziskat pfedstavu o charakteru
interakce a vlivu jednotlivych charakteristik pro preziti.



Pouzita data z ptikladu glex26 pro program GLIM:

surv

)
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flow
165
41
33
141
150
21
35
57
108
38
41
37
86
32
45
26
143
39
20
50
29
75
60
47
10
81
16
133
54
57
17
20
77
20
41

root
1.57
0.2
0.2
091
2.36
0.2
0.2
0.66
1.57
0.66
0.44
0.2
0.66
0.25
0.55
0.2
1.57
0.25
0.2
0.44
0.1
1.18
0.2
0.2
0.05
0.55
0.29
0.88
0.25
0.04
0.2
0.55
0.15
0.1
0.2
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32
63

46
15
24
12
18
35
29
21
12
45
21
59
35
60
35
59
16
65
25
89

0.30
0.66
0.2

0.02
0.55
0.25
0.15
0.01
0.15
0.25
0.39
0.25
0.25
0.2

0.25
0.44
0.98
0.66
0.44
0.66
0.15
1.57
0.44
1.9






