Frekvencni analyza, étyipolni tabulky

V nésledujicim ptikladé nds zajima, zda sekani mé pozitivni vliv na reprodukci studovaného
druhu. V experimentu tedy mame dva druhy oSetfeni (sekané, nesekané) a pro kazdé mame
patnact ploch. V pribéhu sezény sledujeme, jestli druh vykvete. Nezajima nas tedy kolik
jedinci vykvete, ale zda se na ploSe objevi alespon 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 ¢etnostmi n¢jakého jevu v zavislosti na ptisobeni dvou ¢i vice faktort 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. ¢tyfpolni
tabulku. Frekvencni analyzy se obvykle fesi pomoci testti Chi-kvadrat nebo Fisherovym
exaktnim testem (ten pouze pro Ctyipolni tabulky). Pfedpokladem a nulovou hypotézou testu
je nezavislost ptisobeni obou faktort.

Pokud zadame data do sloupct (sloupec ¢etnosti, a kddovani pro faktory), 1ze v S+ pouze
vytvofit "Crosstabulation" z menu Statistics>Data Summarries>Crosstabulations...

*** Crosstabulations ***

Call:

crosstabs (formula = X7 ~ Faktor5 + Faktor6, data = SDF1,
na.action = na.exclude, drop.unused.levels T)

30 cases in table

t—————— +

| N |

IN/RowTotal |

IN/ColTotal]

IN/Total |

t—————— +

Faktor5|Faktor6
|1 | 2 |RowTotl |

——————— o4

1 [13 | 2 |15 |
|0.87 10.13 |0.5 |
|0.68 |0.18 | |
10.43 |0.067 | |

——————— o4

2 | 6 | 9 |15 |
10.4 |0.6 |0.5 |
|0.32 |0.82 | |
[0.2 [0.3 | |

——————— B il e e it

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

——————— B

Test for independence of all factors
Chi”~2 = 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 pocitame z marginalnich cetnosti (15%19)/30=9.5.

V menu pro vytvoreni tabulky bohuzel nelze nastavit podrobnéjsi parametry Chi-kvadrat testu
(Yatesova korekce). Pokud bychom chtéli spocist Fishertiv exaktni test ¢i Chi-kvadrat s
Yatesovou koreket, je tfeba data zadat bud’ ptfimo do kontingencni tabulky, nebo pfimo pro
kazdé sledovani vlastni fadek (tj. v tomto piipade: tfindctkrat 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 ptipadé oba testy zamitly nulovou hypotézu o nezavislosti plisobeni obou jevi.
Pokud chceme fici které kombinace faktorti jak ovliviiuji kveteni, musime jest¢ dopocitat
o¢ekavané Cetnosti a na zaklad€ 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 rozd€leni spojité. Zejména by
se méla pouzit, pokud se jedna o tabulky kdy pozorované ¢etnosti jsou nizké (<5). Pro tyto
tabulky je vhodné&jsi pouzit Fishertiv exaktni test.

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

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

sekand/nevykvetl 2
kontrola/vykvetl 6
kontrola/nevykvetl 9
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Alternativou pro analyzu dat kde vysvétlujici proménné jsou kategorialni a vysvétlovanou
pocty jsou kromé vyse uvedenych Chi-kvadrat testu a Fisherova exaktniho testu i zobecnéné
linearni modely. Pouzijeme log-linearni model s poissonovskym rozdélenim chyb. V S+ pro
tyto vypocty pouzivame funkci glm. Jeji parametry jsou obdobné jako u napt. Im (linedrni
regrese). Jen je tieba doplnit typ rozlozeni chyb, v naSem ptipadé: poisson. Model ulozime
pod jménem "pokus" a piSeme tedy:

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

Vysledek vyvolame a z celého vypisu nas zajima pouze hodnota residudlni deviance.



pokus
Call:
glm(formula = x7 ~ f1 + f£f2, family = poisson, data = SDF1)

Coefficients:
(Intercept) fl £2
1.97802 -2.279783e-008 -0.2732718

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

Hodnotu residudlni deviance srovname s hodnotou Chi-kvadratu s jednim stupném volnosti.
Pro vypocet hladiny vyznamnosti volame:

l-pchisqg(7.46,1)

[1] 0.006308501

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

> SDF1S$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.

1. Vypocet

Vlastni analyzu budeme pocitat pomoci logistické regrese z menu
Statistics>Regression>Logistic... Menu, kde zadavame vlastni analyzu se ptilis nelisi od
klasické regrese. V tomto piiklad€ vyuzijeme moZznosti 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 zadéani analyzy mame obecnou rovnici: surv~flow+root.

Ve vysledcich jsou opét uvedeny hodnoty pro rozdé€leni rezidui. Hlavni vysledek je v Casti
"Coefficients" kde jsou uvedeny regresni koeficienty pro jednotlivé proménné spolu s jejich
standardnimi chybami a t-hodnotami. Pravdépodobnosti pro jednotlivé proménné je tteba
dopocitat ruéné.

*** Generalized Linear Model ***

Call: glm(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 10 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 Iterations: 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, kterd 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 drop1. 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 tbora, tim vyssi pravdépodobnost preziti a zarovei s velikosti
kotene také klesa pravdépodobnost smrti.

3. Grafické znazornéni

Ziskané zavislosti pro jednotlivé proménné si mizeme znazornit také v grafech. Pro graf
zavislosti preziti na poctu vytvotrenych tibort volame Graph>2D plot...>Fit - Nonlinear curvefit
(%, y). Na osu x vynasime nezavislou, tedy proménnou f1ow. Na zalozce "Nonlinear Fit"
vyplnime jakou funkci data prokladame. Pole "Model" vyzaduje alespoii jeden parametr a
nezavislou proménnou. V naSem piipadé vyplnime:

surv=(exp (atb*flow) )/ (1+ (exp (a+tb*flow) ) ) . Do okna "Parameters" zadame
hodnoty regresnich koeficientli a a b. Ty si musime spocist predem, pro model s proménnou
flowjsoua=0.3061 b =-0.0166. V poli parametry odd¢élujeme ¢arkou.
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4. Vliv interakce (funkce update)

AvSak mlzZe nas také zajimat, jakd je zavislost mezi pfezitim a obéma parametry navzajem,
tedy interakce mezi velikosti a investici do reprodukce. Pfidame tedy do naseho modelu
hodnoty interakci. Interakce pfiddme jednoduse bud’ vytvofenim nového modelu ¢i pomoci
funkce update. Zménu modelu zaddme pomoci "teckové" konvence v S+. Model mizeme



obecné vyjadrtit jako zavislost proménné na levé stran¢ na proménnych, které¢ jsou uvedeny na
stran¢ pravé. Tedy v naSem ptfipad¢€ surv ~ flow + root, cozje obecné . ~ ., kde teCka
zastupuje veskeré proménné na dané stran¢ rovnice. Pokud tedy do modelu glex.1 chceme
pridat interakce pak pouzijeme funkci update takto:

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

Obdobnym zpiisobem miizeme proménné 1 odebirat. Pro nas ptiklad tedy vytvoiime 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 (1link = logit), data = GLEX26, na.action =
na.exclude, control = list(epsilon = 0.0001, maxit =
50, trace = F))
Coefficients:
(Intercept) flow root flow:root

-2.960503 -0.07887645 25.15061 -0.2090799

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

Nyni stejnym zptsobem 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 Sqg 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 vétsi rostliny
mayji nizsi pravdépodobnost pieziti pokud vytvoii stejny pocet kvétnich tbori jako mensi
jedinci.

Ziskana regresni rovnice tedy vypada:

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

a odhadnuté pravdépodobnosti preziti pro dané hodnoty vytvotfenych tibort a velikosti kotfene
ziskame zadanim do p = €"/(1+¢). Hodnoty pro interakce zdskame prostym vynasobenim
hodnot pro kofen a kvétenstvi.



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
1.97






