Petr Smilauer: Statistika : cviéeni s programem R -

Mame nasledujici data z pokusu, kde byla ve ¢tvercich odhadnuta pokryvnost opadu, spocitany semenace
a zmérfena teplota: Ctverec, pokryvnost opadu (Litt) a poCet semenacl (Seedl), zda byla plocha kosena (KOSEN:
1 - koseno, 0 - nekoseno) a teplotu (Temp).

Ctverec Litt Seedl KOSEN Temp
1 2 144 1 7.2
2 30 18 0 4.5
3 0 14 1 7.4
4 25 10 0 5.4
5 30 168 0 5.0
6 3 70 1 6.0
7 20 29 0 6.2
8 2 40 1 7.6
9 2 31 1 8.4
10 30 34 0 4.7
11 2 91 1 6.8
12 50 30 0 4.6
13 40 6 0 4.8
14 0 32 1 7.0
15 40 8 0 5.8
16 0 103 1 7.6
17 35 61 0 4.8
18 0 9 1 9.0
19 50 33 0 4.8
20 2 93 1 6.5
21 0 94 1 6.4
22 45 19 0 4.2
23 3 22 1 6.0
24 35 27 0 4.4

Zadejte si data v Excelu. Importujte data do programu R nasledujicim zptsobem:

Tabulku v Excelu vybereme a zkopirujeme do schranky (Clipboard). Provedeme pfikaz:
cvicl<-read.delim("clipboard")

Pokud mame nastavené ¢eské prostfedi (desetinna Eisla u proménné Temp oddéluji Earky, ne tecky), musime pouzit
funkci read.delim2 misto read.delim. Tyto funkce vytvofi proménnou typu datovy ramec (data frame), se kterou dale
pracujeme v nasich analyzach a ktera obsahuje jednotlivé sloupecky jako proménné.

R rozliduje v ndazvech proménnych mala a velka pismenka. Dobrd rada — vSeobecné nepouzivejte v
programu R c¢estinu, diakritika déld paseku.

Alternativné miZeme data zadat do tabulky (mnohe prost&jsi nez v Excelu, ale funkéni) pfimo v programu R.
Pro pojmenovani proménnych, pfipadné urceni jejich typu (v naSem pfikladu mame jen Ciselné proménné, s faktory
se seznamime pozdéji), je dobré definovat prvni fFadek tabulky a dale pokracovat pfimo ve spreadsheetu. Tedy:
cvic2<—-data.frame (Litt=2, Seedl=144,KOSEN=1, Temp=7.2)
fix (cvic2)

R is a collaborative project with many contributors. =) :
Type 'contributors()' for more information and iR ziEditoy
'citation()' on how to cite R or R packages in publicaf e Seedl |KOSEN |Temp e
Type 'demo ()" for some demcs, 'help()' for on-line hel L |2 144 1 7.2
'help.start()' for an HTML browser interface to help. 2 |30 18 0 4.5
Type 'g()' to quit R. 3|0 14 1 7.4
4 |25 10 0 5.4
[Previcusly saved workspace restored] 5 [30 168 0 5
_— 6 |3 70 1 6
S.(.) "o " 7|20 29 o] 6.2
[1] "== poze:4
> orm(ER, ¥XH) 38 |2 40 1 7.6
> 1s() U2 31 1 §.4
character (0) 10 (30 34 8] 4.7
> cvicl<-read.delim("clipboard™) T a1 1 5.8
> cvicZ<-data.frame (Litt=2, Seedl=144,K0OSEN=1, Temp="7.2) 12 |50 30 0 1.6
> fixlovic2) .
13 |40 6 0 4.8
14 |0 32 1 7
e ¢ T




Jak spocitame v programu R

Zékladni popisné statistiky, histogramy a pod. v programu R
Pro kazdou proménnou spoCitejte zakladni charakteristiky souboru. Nakreslete Box and whisker plot. Poté
pro kosené a nekosené plochy:

summary (cvicl)

Litt Seedl KOSEN Temp
Min. : 0.00 Min. : 6.00 Min. :0.0 Min. :4.200
1st Qu.: 2.00 l1st Qu.: 18.75 l1st Qu.:0.0 1st Qu.:4.800
Median :11.50 Median : 31.50 Median :0.5 Median :6.000
Mean :18.58 Mean : 49.42 Mean :0.5 Mean :6.046
3rd Qu.:35.00 3rd Qu.: 75.25 3rd Qu.:1.0 3rd Qu.:7.050
Max. :50.00 Max. :168.00 Max. :1.0 Max. :9.000

Dal$i statistiky Ize pro jednotlivé proménné v datovém ramci spoCitat pomoci funkce sapply, napf. varianci:
sapply (cvicl, var)
Litt Seedl KOSEN Temp LS
354.3405797 1969.2971014 0.2608696 1.8582428 0.8677656
nebo smérodatnou odchylku:
sapply (cvicl, function (x) sqrt (var(x)))

Vyneste body (X-opad, Y-pocet semenac)
plot (Seedl~Litt,data=cvicl)
Zmérite nadpisy, popisy os, fonty, vyhodte z grafu mfiz, vyhodte pfimku zavislosti, zmérite znak pro body.
Pokud bychom chtéli doplnit hlavni popisku nebo zménit popis os, mizeme pouzit parametry main, xlab a ylab, napfiklad:
plot (Seedl~Litt,data=cvicl,main="Change of seedling counts with litter",
xlab="Plant litter cover", ylab="Number of seedlings")
Typ bodu mGzeme zménit pomoci parametru pch (napf. pch=16 zvoli vypinéna kole¢ka). Pfimku zavislosti R automaticky
nevlozi, pokud bychom ji ale chtéli, Ize pokracovat témito pfikazy:
Im.1l<-1m(Seedl~Litt,data=cvicl)
abline (1lm.1,col="blue")
Vytvorte dalSi proménnou, log(poctu semenacu).
cvicl$LS<—-log(cvicl$Seedl)
Preneste graf do Wordu.
Kdyz je okno s grafem aktivni, vyvolame pravym tlacitkem mysi menu a zvolime "Copy as metafile". Nasledné viozime ve
Wordu pomoci Edit / Paste. Alternativné muzeme ulozit ve vicero formatech pomoci File / Save as ...
Zkuste vynést trojrozmérny graf (x-opad, y-teplota, z-log(pocet semenacu)).
Misto 3D bodového diagramu nabizim alternativni zobrazeni — scatterplot matrix.
pairs(cvicl[,c(1,4,5)])
Exportujte data do Excelu.
write.table (cvic2, "clipboard", sep="\t", row.names=F)
Zakladni box-and-whisker plot:
library(lattice)
bwplot (~Seedl,data=cvicl)
Box-and-whisker rozdéleny podle kategorialni proménné:
bwplot (KOSEN~Seedl, data=cvicl)
Frekvencni histogram:
histogram(~Seedl, data=cvicl)
Pro rozdéleni na kosené a nekosené plochy:
histogram(~Seedl |KOSEN, data=cvicl)

Co s chybéjicimi pozorovanimi

Chybgjici hodnoty zadavame pfeddefinovanou hodnotou NA. Nékteré metody umozduiji volbu, jak s takovymi
pfipady zachazet, nebo mizeme vSechny pfipady s chybéjici hodnotou pro jednu nebo vice proménnych vylougit
pfikazem:
cvicl<—-na.omit (cvicl)



Jak spocitdme v programu R

Test dobré shody

Priklad ze skript: v F1 generaci byly pocty jedinci dominantniho a recesivniho fenotypu 70 a 10. LiSi se od
ocekavaného mendelovského poméru 3:1? Ocekavané frekvence jsou tedy 60:20.
V datovém souboru mam oCekavané frekvence v jedné proménné a napozorované frekvence v druhé (jedno
v jednom sloupci, druhé v druhém).
chisqg.test (c(70,10),p=c(0.75,0.25))

Chi-squared test for given probabilities

data: c (70, 10)
X-squared = 6.6667, df = 1, p-value = 0.009823

Protoze p =0.0098, vidime, Ze vysledek je prikazny nejenom na 5%, ale i na 1% hladiné vyznamnosti.

Obcas mUZze byt problém, Ze funkce chisq.test automaticky predpoklada, ze pocet stupiid volnosti je pocet
kategorii - 1. Pokud tomu tak neni (kdyz tfeba odhadujeme ocekévané rozdéleni na zakladé dat - napf. porovnani
s Hardy-Weinbergovskou rovnovahou), potom je spravné spocten chi-kvadrat, ale dosazenou hladinu vyznamnosti
musime spocist sami, tfeba takto:
pchisg(6.6667,1, lower.tail=F)
[1] 0.00982309

Kritickou hodnotu pro danou pravdépodobnost mizeme spogist takto:
gchisq(0.05, 3, lower.tail=F)
[1] 7.814728

Obdobné funkce pro F, t a normalni distribuci se jmenuji pfa gf, pta qt, a pnorma gnorm.



Cviceni - priklady:

1. Ve druhé filidini generaci (AA x aa) byl o¢ekévan Mendelovsky pomér dominantniho a recesivniho fenotypu 3: 1.
Z 200 zkoumanych individui bylo 60% dominantnich a 40% recesivnich jedincu. Lisi se vysledek od oekavaného
pomeéru?

2.V prvni filidini generaci (AA x aa) bylo oekavano, Ze vdechna individua budou mit dominantni fenotyp. Z 2000
individui se vyskytla 3 individua s recesivnim fenotypem. LiSi se vysledek od oCekavaného?
chisqg.test (c(1997,3),p=c(1,0))
Chi-squared test for given probabilities
data: c (1997, 3)
X-squared = Inf, df = 1, p-value < 2.2e-16
3. Ve druhé filidini generaci (AABB x aabb) je ocekavany pomér fenotypu (AB, Ab, aB, ab) 9:3:3:1. Skute¢né pocty
byly 125, 60, 50, 12. LiSi se poméry od o¢ekavanych?

4, Byly zjiStovany preference vcel pro ur€itou barvu. VEely byly po jedné vpoustény do nadoby, kde byly umistény
terCe Ctyr barev, a bylo sledovano, na ktery véela poprvé usedne. Vysledné pocty: na Eerveny 10, na Zluty 25, na
modry 18, na zeleny 6. Preferuji vEely nékterou barvu?
chisqg.test (c(10,25,18,6))
Chi-squared test for given probabilities
data: ¢ (10, 25, 18, 06)
X-squared = 14.5593, df = 3, p-value = 0.002235
Pokud nezadame pravdépodobnosti (parametr p), jsou rovnomérmé rozdéleny mezi kategorie.

5.V Uzemi se vyskytuji dva typy luk: jeden Ize charakterizovat jako Molinion, druhy jako Violion caninae. Z 59 hnizd
puskvorecnika kostkovaného bylo 10 nalezeno v Molinionu a 49 ve Violionu caninae. Co mizeme na zékladé
uvedenych dat fici o prefenci puskvorecnika pro jednotlivé biotopy? Které Udaje by bylo zajimavé znat, aby byl
vysledek biologicky interpretovatelny? Cim je$t& mize byt vysledek ovlivnén?

6. Severni Korea byla obvinéna, ze pomoci pilulek podavanych téhotnym ovliviiuje pohlavi rodicich se déti, aby méla
dost vojaku. Jeji ministerstvo vefejného zdravi a blahobytu vydalo prohlaseni, ve kterém se tvrdi, ze ze 124 815 déti,
narozenych v poslednim roce, bylo 62 407 chlapc, coz dostatené pfesné odpovida oéekavanému poméru pohlavi
1:1. K jakému nazoru dojdeme jako statistici?

7. Najdéte kritickou hodnotu pro Chi-kvadrat na 5%-ni hladiné vyznamnosti pfi 3 stupnich volnosti.

8. V populaci bylo nalezeno 15 jedinct genotypu AA, 20 jedinct genotypu Aa a 77 jedincl genotypu aa. Testujte
shodu s H-W rovnovahou.



Jak spocitdme v programu R

Kontingencéni tabulky

Kontingencni tabulky se daji v R poCitat alespor dvéma zpusoby. Vicerozmérmé tabulky s odpovidajici
loglinearni analyzou se daji pocitat pomoci funkce gim, s volbou Poissonovskeé distribuce a s pocty v burikach
kontingenéni tabulky coby vysvétiovanou (zavislou) proménnou. Nejjednodussi je ale spocteni testu pro nezavislost
fadku a sloupct dvourozmérné kontingenéni tabulky pomoci funkce chisq.test. Pokud mame hruba data, mohu
vytvofit kontingenéni tabulku pomoci funkce. Priklad (skripta Obr. 3-1 str. 33) - mém data ve tvaru:

Jmeno Pohlavi BarvaVlasu
Novak muz  cerna
Ticha zena blond

atd.
ulozend v datovém ramci vipo — mohu vypsat napf. prvni tfi fadky takto:
vlpo[1l:3,]
Jmeno Pohlavi BarvaVlasu
1 Novak muz cerna
2 Ticha zena blond
3 Hlucna zena blond

Kontingencni tabulku (zaloZenou na druhé a tieti proménné v datovém ramci vipo) pak vytvoiim pomoci funkce

table:
vlpo.tab<-table (vlpo[,2:3])

a vyslednou tabulku vipo.tab mohu pak predat funkci chisq.zest.
Jednodussi ale je, pokud jiz ma spoctené Cetnosti pro jednotlivé buriky tabulky. Moje tabulka pak muze

vypadat takto:

Sex barva vlasu: cerna blond hnéda zrzava
muz 32 43 16 9
Zena 55 65 64 16

Pro vypoCet 2 testu pak nejprve vytvofim tabulku:
povl.tab<-rbind(c(32,43,16,9),c(55,65,64,16))
a spocitam test:
chisqg.test (povl.tab)
Pearson's Chi-squared test
data: povl.tab
X-squared = 8.9872, df = 3, p-value = 0.02946
nebo provedu oboji najednou (vysledek jsem tentokrat uloZil do proménné, kterou musim zobrazit, abych dostal
vysledek testu):
povl.chi<-chisqg.test (rbind(c(32,43,16,9),c(55,65,64,16)))

povl.chi

Pearson's Chi-squared test
data: rbind(c (32, 43, 16, 9), c(55, 65, 64, 16))
X-squared = 8.9872, df = 3, p-value = 0.02946
Proménna povl.chi obsahuije ale vice informaci:
names (povl.chi)
[1] "statistic" "parameter" "p.value" "method" "data.name" "observed"
[7] "expected" "residuals"
Muzeme tedy napfiklad zobrazit oekavané Cetnosti vypoctené pro jednotlivé vstupy tabulky:
povl.chi$expected

[,11 [,2] [,3] [,4]

(1,1 29 36 26.66667 8.333333
(2,1 58 72 53.33333 16.666667

Zobrazit Ize takeé residualy, nicméné jde o jiné residualy, neZ které zobrazuje napf. program Statistica:




povl.chi$residuals

[,1] [,2] [,3] [,4]
[1,] 0.5570860 1.1666667 -2.065591 0.2309401
[2,] -0.3939193 -0.8249579 1.460593 -0.1632993
Jsou to tzv. Pearsonovy residudly tj. hodnoty (O-E)/NE. Souéet jejich druhych mocnin je tedy roven X2 statistice, tedy
8.9872 v naSem prikladé.
Na orientaci tabulky (tj. ktery faktor definuje fadky a ktery sloupce) nezélezi, takZe stejnou hypotézu (nezavislost
faktord) mohu testovat i takto:
chisq.test (rbind(c(32,55),c(43,65),c(16,64),c(9,16)))

Pearson's Chi-squared test
data: rbind(c(32, 55), c(43, 65), c(l16, 64), c(9, 16))
X-squared = 8.9872, df = 3, p-value = 0.02946
Pokud zadame ¢tyfpolni (2x2) tabulku, je automaticky provadéna korekce na spojitost (continuity correction), pokud
si to ale nepfejeme, mizeme pouzit parametr correct=FALSE.
V mnoha pfipadech (nejastéji se uziva opét u ctyfpolnich tabulek) mizeme vyhodnotit pravdépodobnost chyby
prvniho druhu nikoliv porovnani testové statistiky, ale pomoci randomizaéniho testu. Tento typ testu zvolime pomoci
parametru simulate.p.value=T. Pokud zvolime dostatecné velky poget simulaci (pomoci parametru B, implicitni
hodnota jsou 2000), blizi se odhad p vysledku tzv. exaktniho testu. Vzhledem ke zpisobu odhadu (pomoci pseudo-
nahodnych Cisel) je jasné, Ze pfi opakovaném volani dostadvame vzdy trochu odliné hodnoty:
chisqg.test (rbind(c(32,43,16,9),c(55,65,64,16)),simulate.p.value=T)
Pearson's Chi-squared test with simulated p-value (based on 2000

replicates)
data: rbind(c(32, 43, 16, 9), c(55, 65, 64, 16))
X-squared = 8.9872, df = NA, p-value = 0.02749

chisqg.test (rbind(c(32,43,16,9),c(55,65,64,16)),simulate.p.value=T)
Pearson's Chi-squared test with simulated p-value (based on 2000

replicates)

data: rbind(c(32, 43, 16, 9), c(55, 65, 64, 16))

X-squared = 8.9872, df = NA, p-value = 0.02699

Priklady (pozor, ne vSechny musi byt na kontingencni tabulky):

1.V pokusu bylo sledovano, jaky vliv ma na kliCivost semen hlohu skutecnost, Ze semeno projde zaZivacim traktem
kohouta. 50 plodu hlohu bylo dano sezrat kohoutovi a semena byla po projiti zaZivacim traktem sebrana a dana
kli¢it. DalSich 50 semen bylo dano klicit pfimo. Ze semen traktem proslych vyklicilo 56%, ze semen traktem
neproslych 22%. Mé projiti traktem vliv na klicivost?
chisq.test (rbind(c(28,22),c(11,39)))
Pearson's Chi-squared test with Yates' continuity correction
data: rbind(c (28, 22), c(11, 39))
X-squared = 10.7608, df = 1, p-value = 0.001037
a totéZ bez korekce:
chisqg.test (rbind(c(28,22),c(11,39)), correct=F)
Pearson's Chi-squared test
data: rbind(c (28, 22), c(11, 39))
X-squared = 12.148, df = 1, p-value = 0.0004914

2.V Sierra Leone bylo do nemocnice pfivezeno s cholerou béhem urcitého ¢asového okamziku 120 osob. Pfitom
bylo zjiStovano, zda osoby byly ockovany proti tetanu. Z 65 osob okovanych proti tetanu preZilo choleru 55. Z 55
osob neockovanych prezilo 15. Mizeme na zakladé uvedenych dat usoudit, Ze okovani proti tetanu chrani i pred
cholerou?

3. Z populace bylo néhodné vybrano 100 rostlin. Z nich bylo (zji$téno izozymovou analyzou) 12 dominantnich
homozygotu, 20 heterozygotl a zbytek recesivnich homozygotl. Je populace v Hardy-Weinbergovské rovnovaze?



4. Ze 120 studentek pedagogické fakulty otéhotnélo béhem sledovaného obdobi 10%, ze 150 studentek biologie
20% a z 160 studentek socialnich véd 5%. LiSila se pravdépodobnost otéhotnéni mezi studentkami jednotlivych
fakult?
chisqg.test (rbind(c(12,108),c(30,120),c(8,152)))

Pearson's Chi-squared test
data: rbind(c(12, 108), c(30, 120), c(8, 152))
X-squared = 17.3811, df = 2, p-value = 0.0001682

5. B&hem chfipkove epidemie z celkového poctu 170 studentu pedagogické fakulty onemocnélo 80, z 220 biologické
fakulty 190 a z 290 student( socidlnich véd 22. Lisi se odolnost studentt podle toho, kterou fakultu studuji?

6. Byl studovan vztah suchopyru uzkolistého a smilky tuhé v luénim spole¢enstvu. Bylo ndhodné umisténo 150
¢tvercl. Z nich 15 obsahovalo oba druhy, 65 pouze smilku, 45 pouze suchopyr a 25 neobsahovalo zadny z druhd.
Co muzeme o vztahu téchto druh fici?
chisqg.test (rbind(c (15, 65),c(45,25)))

Pearson's Chi-squared test with Yates' continuity correction
data: rbind (c (15, 65), c (45, 25))
X-squared = 30.385, df = 1, p-value = 3.542e-08

7. Pfedpokladejme, Ze vyska studentu (v cm) ma normalni rozdéleni se stfedni hodnotou 179 a varianci 121. Jaka je
pravdépodobnost, Ze nahodné vybrany student bude pohodiné sedét v lavici, ktera je konstruovana na vysku postavy
170 az 190 cm? Kolik bude mezi 550 studenty koSikarskych postav (tj. s vySkou 200 cm a vys$i)? Na jakou vySku
musi byt konstruovany lavice, aby vyhovovaly 99% posluchact tak, aby stejnému poétu posluchact byly pfili§ malé a
stejnému poctu posluchacu pfilis velké. Na jakou vysku musi byt konstruovany lavice, aby 95% posluchaci nebyly
malé?

pnorm (190,179, sqgrt (121) ) -pnorm (170,179, sqrt (121))

[1] 0.634718

550* (pnorm (200,179, sqrt (121) , lower.tail=F))

[1] 15.46885

nebo

550* (1-pnorm (200,179, sqrt (121)))

[1] 15.46885

gnorm(0.01/2,179, sqgrt (121))

[1] 150.6659

- dolnf{ hranice a pro hornf{ hranici:

gnorm(0.01/2,179,sqgrt (121) ,lower.tail=F)

[1] 207.3341

gnorm(0.95,179, sqrt (121))

[1] 197.0934



Jak spocitdme v programu R

1. Test shody dat s rozdélenim:

V programu R Ize pouZit pro testovani, zda hodnoty dané proménné pochazi z urcité distribuce bud’ obecny
Kolmogorov-Smirnoviv test.
x<-rlnorm(15,0.5,0.2) # generuje 15 hodnot z lognormdlni distribuce
X
[1] 2.436958 1.715585 1.028551 1.650465 1.709717 1.732345 1.514716
[8] 1.474961 1.563070 2.243551 1.487947 2.268291 2.103358 2.054014
[15] 2.166823
ks.test (x, "pnorm", 2,0.5)
One-sample Kolmogorov-Smirnov test
data: x
D = 0.3038, p-value = 0.1004
alternative hypothesis: two.sided
Pro spravnost tohoto testu je ale nutné, aby parametry distribuce, se kterou srovnavame (v tomto pfipadé
normaini) byly urceny a priorné, tedy nebyly odhadnuty z testované proménné. Nemame-Ii apriorni hypotézu o téchto
parametrech, méli bychom (ale jen pro porovnani s normalni distribuci) pouZit Shapiro-Wilkav test:
shapiro.test (x)
Shapiro-Wilk normality test
data: x
W = 0.9492, p-value = 0.5116
Graficky mizeme nase data porovnat s normaini distribuci pomoci funkce qgnorm (s vynesenim referencni pfimky,
na které by body leZely pro normalni distribuci, pomoci funkce qqline):
qgqnorm (x)
gqline (x,col="blue")

2. Jednovybérovy, dvouvybérovy a parovy t-test:

Oboustranny jednovybérovy t-test spocitame pomoci funkce t.test takto:

t.test (x, mu=2)
One Sample t-test
data: x
t = -1.9046, df = 14, p-value = 0.07758
alternative hypothesis: true mean is not equal to 2
95 percent confidence interval:
1.596095 2.023952
sample estimates:
mean of x
1.810024

Funkce ndm zobrazi nejen testovou statistiku, stupné volnosti a signifikanci, ale i odhad praméru a jeho
95%-ni konfidencni interval. Pokud bychom chtéli testovat jednostranou hypotézu, museli bychom pouZit parametr
alternative s hodnotou "greater" nebo "less" (misto implicitni hodnoty "two.sided" ).
Dvouvybérovy t-test spocitame pomoci stejné funkce, které ale zadame dvé proménné. Na rozdil od programu
Statistica pouziva funkce t.test implicitné samostatny odhad variance pro obé srovnavané proménné, pokud chceme,
aby test pfedpoklddal shodu varianci, pouzijeme parametr var.equal=T. V pfipadé parového T-testu musi mit obé
zadané proménné stejnou délku a navic musime pouZit parametr paired=T.

Jednostranné testy opét zvolime pro dvouvybérovy ¢i parovy test pomoci nastaveni spravné hodnoty
parametru alternative.




Priklady:
1. Byly méFeny délky pladku ryb. Byla ziskana nésledujici data:

Délka kolikrat naméreno:

3.5mm 3-krat
4mm 15
4.5mm 26
5mm 18
5.5mm 7
6mm 3
6.5mm 2
7mm 1
Imm 1

Co muzeme fici o datech? Pochazeji ze zakladniho souboru s normalnim rozdélenim?
Testujte nulovou hypotézu, ze data pochazeji ze zakladniho souboru N(5,2).
pludek<-rep (c(seq(3.5,7,by=0.5),9), c(3,15,26,18,7,3,2,1,1))
shapiro.test (pludek)

Shapiro-Wilk normality test
data: pludek
W = 0.8231, p-value = 4.083e-08

ks.test (pludek, "pnorm", 5, sqrt (2))
One-sample Kolmogorov-Smirnov test

data: pludek

D = 0.3158, p-value = 5.224e-07

alternative hypothesis: two.sided

2. Délka levé a pravé ruky u tenistd hrajicich pravou rukou:

Leva Prava
55 57
61 63
65 66
55 57
51 50
52 56

LiSi se délka levé a pravé ruky?
tenisti<-data. frame (L=c (55,61, 65,55,51,52) ,P=c(57,63,66,57,50,56))
with (tenisti, {
t.test (L,P,paired=T) })
Paired t-test
data: L and P
t =-2.5, df = 5, p-value = 0.05449
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to O
95 percent confidence interval:
-3.38038789 0.04705456
sample estimates:
mean of the differences
-1.666667



3. 15 ob&anu bylo pozadano, aby vypili 4 piva a pfitom byla zjiStovana zména jejich hmotnosti. Cilem bylo zjistit, zda

osoba pfibude o pfedpokladané dva kilogramy. Zjisténé rozdily byly (v kilogramech):
2.1,22,19,18,25,26,2.1,1.7,1.6,1.9,2.3,2.1,1.9,1.8,2.2.
LiSi se v priméru zména vaha od pfedpokladu?
t.test(c(2.1,2.2,1.9,1.8,2.5,2.6,2.1,1.7,1.6,1.9,2.3,2.1,1.9,1.8,2.2),
mu=2)
One Sample t-test
data: c¢(2.1, 2.2, 1.9, 1.8, 2.5, 2.6, 2.1, 1.7, 1.6, ...,1.9, 1.8, 2.2)
t = 0.6341, df = 14, p-value = 0.5362
alternative hypothesis: true mean is not equal to 2
95 percent confidence interval:
1.888826 2.204507
sample estimates:
mean of x
2.046667

4, Krevni tlak u osob pred a po podani Iéku, ktery ma krevni tlak snizit: Pfed - Po:
(115 - 110); (125-121); (135-125); (150-152); (120-105); (105-99):(120-110); (108-102);
(99-90); (95-90).
Plsobi Iék skute¢né snizeni tlaku? (Jaké by bylo spravnéjsi pokusné uspofadani?)
tlak<-data. frame (pred=c(115,125,135,150,120,105,120,108, 99, 95),

po = ¢(110,121,125,152,105,99,110,102, 90,90))
with (tlak, {

t.test (pred, po,alternative="greater",paired=T) })

Paired t-test

data: pred and po
t = 4.7352, df = 9, p-value = 0.000533
alternative hypothesis: true difference in means is greater than 0
95 percent confidence interval:

4.167569 Inf
sample estimates:
mean of the differences

6.8

5. Na deseti trvalych plochach byly provedeny rozbory vegetace v roce 1980 a poté v roce 2000. Poéty druh( (rok
1980, rok 2000) byly (20, 18), (15, 13), (25, 24), (25, 26), (30, 28), (32, 30), (20, 11), (22, 19), (11, 11), (13, 12).
Dochazi v praméru ke zméné druhové bohatosti spolecenstev?
bohatost<-data. frame (r1980=c (20,15, 25, 25, 30, 32,20,22,11,13),
r2000=c (18,13, 24,26,28,30,11,19,11,12))
with (bohatost, {
t.test (r1980,r2000,paired=T) })
Paired t-test
data: 1rl1980 and r2000
t = 2.473, df = 9, p-value = 0.0354
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
95 percent confidence interval:
0.1790155 4.0209845
sample estimates:
mean of the differences
2.1
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Jak spocitdme v programu R

Porovnani dvou vzorku: t-test a F-test

T-test: HO: priméry se mezi dvéma skupinami nelisi.
F-test: HO: variance se mezi dvéma skupinami nelisi.

Priklad: porovnavame délky prasnikl dvou pryskyinik( (Ranunculus acer a R. nemorosus). Od kazdého
méfeni mame pét pozorovani (méli bychom mit asi vic). Potom mizeme zadat data dvojim zpisobem:
A. Kazdy vzorek ma zvlastni proménnou:

Acer Nemor

5 7

6 8

4 9

6 6

5 8
nebo

B. VSechny hodnoty jsou ulozeny v jedné proménné, a druha proménna je klasifikaéni (fika nam, ke kterému

druhu se dany Udaj vztahuje):
Druh delka

Ac 5

Ac
Ac
Ac
Ac
Ne
Ne
Ne
Ne
Ne

OO O©WooNOIo O

V prvém pfipadé (A) vypocteme dvouvybérovy T test takto:
ranl<-list (Acer=c(5,6,4,6,5), Nemor=c(7,8,9,6,8))
with (ranl, {
t.test (Acer,Nemor) 1})
Welch Two Sample t-test
data: Acer and Nemor
t = -3.7947, df = 7.339, p-value = 0.00619
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
95 percent confidence interval:
-3.8816117 -0.9183883
sample estimates:
mean of x mean of y
5.2 7.6
a otestujeme shodu varianci takto:
with (ranl, {var.test (Acer, Nemor) })
F test to compare two variances
data: Acer and Nemor
F = 0.5385, num df = 4, denom df = 4, p-value = 0.5635
alternative hypothesis: true ratio of variances is not equal to 1
95 percent confidence interval:
0.05606329 5.17166994
sample estimates:
ratio of variances
0.5384615
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V druhém pfipadé (B) vypoCteme T test takto:
ran2<-data. frame (Druh=factor (c(rep ("Ac",5) ,rep("Ne",5))),
delka = c¢(5,6,4,6,5,7,8,9,6,8))
t.test (delka~Druh, data=ran2)
Welch Two Sample t-test
data: delka by Druh
t = -3.7947, df = 7.339, p-value = 0.00619
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
95 percent confidence interval:
-3.8816117 -0.9183883
sample estimates:
mean in group Ac mean in group Ne
5.2 7.6
a otestujeme shodu varianci pomoci Bartlettova testu:
bartlett.test (delka~Druh,data=ran2)
Bartlett test of homogeneity of variances
data: delka by Druh
Bartlett's K-squared = 0.3353, df = 1, p-value = 0.5625

Jednostranny test shody varianci je mozny jen v pfipadé funkce var.test, a to opét pomoci parametru alternative.

PFiklady

1. Teplota jedné lazné byla méfena teploméry dvou firem (Termom a Celsimet), z nichZ kazda dodala 10 teploméra.
Cilem bylo zjistit, zda existuje systematicka odchylka (tj. teploméry jedné firmy davaji v priméru vyssi hodnoty nez
teploméry druhé firmy) a zda jsou méfeni stejné pfesna (ij. variabilita mezi teploméry je vétsi u nékteré z firem). Byla
ziskana nasledujici data:

Termom: 18, 19, 18, 17, 16, 19, 18,17, 19,18 Celsimet: 17, 15, 21, 20, 19, 22, 15, 16 ,18, 17

Otestujte jak vychyleni, tak pfesnost méfeni. (Pozn. Kdyby to byla reéina data, tak bych si pfi téhle pfesnosti
nekoupil od Zadné z firem uz nikdy nic.)
teplomery<-list (Termom-c(18,19,18,17,16,19,18,17,19,18),

Celsimet=c(17,15,21,20,19,22,15,16,18,17))
with (teplomery, {

t.test (Termom, Celsimet) })

Welch Two Sample t-test

data: Termom and Celsimet
t = -0.1196, df = 11.888, p-value = 0.9068
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to O
95 percent confidence interval:

-1.923380 1.723380
sample estimates:
mean of x mean of y

17.9 18.0

with (teplomery, {
var.test (Termom, Celsimet) })
F test to compare two variances
data: Termom and Celsimet
F = 0.1648, num df = 9, denom df = 9, p-value = 0.01302
alternative hypothesis: true ratio of variances is not equal to 1
95 percent confidence interval:
0.04093767 0.66354348

sample estimates:
ratio of wvariances

0.1648148

12



2. Byla srovnavana vaha semen dvou druh, od kazdého druhu bylo uzito deset semen (nahodné vybranych).
Vahy byly

1.druh: 15, 16, 17, 15, 16, 14, 15,16, 19,19 2. druh: 14, 13, 15, 13, 16, 14, 12, 11, 13, 15

LiSi se vahy semen uvedenych druhi? LiSi se variabilita semen u uvedenych dvou druh(?

Spoctéte pro kazdy druh primér, a charakteristiku variability a pfesnosti odhadu.

ZpUsob FeSeni ako predchozi priklad, navic ale vypocet priméru a charakteristik variability a pfesnosti odhadu:
mean (druhy$druhl) ; sqrt (var (druhy$druhl))
[1] 16.2

[1] 1.686548

mean (druhy$druh2) ; sqrt (var (druhy$druh2))
[1] 13.6

[1] 1.505545

t.test (druhy$druhl) $conf.int

[1] 14.99352 17.40648
attr(,"conf.level")

[1] 0.95

t.test (druhy$druh2) $conf.int

[1] 12.52300 14.67700
attr(,"conf.level")

[1] 0.95

3. Pét bloku bylo rozdéleno vzdy na dvé plochy a polovina z nich byla pohnojena a polovina ne. Pokus tedy vypadal
v terénu takto:

Blok2
—

Blok3

Bloks

Blok4

Biomasy v plochach byly:

Blok 1 2 3 4 5
Hnojeno 23 25 36 19 22
Nehnojeno 20 24 33 18 21

Ma hnojeni vliv?
hnojeni<-data. frame (hnojeno=c (23, 25,36,19,22),
nehnojeno=c(20,24,33,18,21))
with (hnojeni, {t.test (hnojeno, nehnojeno,paired=T) })
Paired t-test
data: hnojeno and nehnojeno
t = 3.6742, df = 4, p-value = 0.02131
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to O
95 percent confidence interval:
0.4398252 3.1601748
sample estimates:
mean of the differences
1.8
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4. Deset krys bylo od narozeni krmeno stravou obohacenou hoféikem, a deset bylo kontrolnich (tataz strava, ale bez
obohaceni hof¢ikem). Pfedpokladalo se, Zze obohaceni hoi€ikem zvysi pocet Cervenych krvinek. Vysledky krevniho
obrazu (poCet Cervenych krvinek na objem) byly:

S horéikem: 85, 89, 79, 80, 91, 95, 79, 88, 89, 90.
Kontrola: 79, 80, 75, 79, 80, 71, 75, 80, 76, 80.

Je predpoklad o pozitivnim vlivu hof¢iku na krevni obraz spravny?
strava<-1list (Mg=c(85,89,79,80,91,95,79,88,89,90),
Ctrl=c(79,80,75,79,80,71,75,80,76,80))
with (strava, {t.test (Mg,Ctrl, alternative="greater")})
Welch Two Sample t-test
data: Mg and Ctrl
t = 4.4814, df = 14.129, p-value = 0.0002531
alternative hypothesis: true difference in means is greater than 0
95 percent confidence interval:
5.465015 Inf
sample estimates:
mean of x mean of y
86.5 77.5
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Jak spocitdme v programu R

1. Mann-Whitney test

HO: mediany se mezi dvéma skupinami nelisi [pak pfedpokladdme shodnost tvaru rozdéleni; pokud tento
pfedpoklad nemame, je nulova hypotéza vybéry pochazeji z totoznych rozdéleni]. Jedna se o neparametrickou
obdobu dvouvybérového t-testu. Jde-li odchylka od nulové hypotézy spravnym smérem, ziskame dosazenou hladinu
vyznamnosti pro jednostranny test délenim hodnot hladiny vyznamnosti pro dvoustranny test dvéma.

Priklad ze skript:

Porovnani vysek studentu a studentek
Studenti: 193, 188, 185, 183, 180, 178, 170; studentky: 175, 173, 168, 165, 163:

Data pro avé porovnavané skupiny miZeme opét zadat bud' jako dvé samostatné proménné nebo pomoci
datového ramce, ve kterém jedna proménna koduje prislusnost do skupiny, zatimco druha reprezentuje viastni
hodnoty. Zde si ukdzeme jen tuto druhou moznost:
vysky<—data. frame (osoba=factor (c(rep("student",7), rep ("studentka",5))),

vyska = c(193,188,185,183,180,178,170,175,173,168,165,163))
wilcox.test (vyska~osoba, data=vysky, paired=F)
Wilcoxon rank sum test
data: vyska by osoba
W = 33, p-value = 0.01010
alternative hypothesis: true mu is not equal to O

2. Wilcoxonv test

Jedna se o neparametrickou obdobu parového t-testu, srovnava tedy pfes mediany a pofadi pozorovani,
nikoliv pfes praméry.

Priklad ze skript, smci nohy (porovnani délek pfednich a zadnich noh u srnéi):

ZADNI PREDNI
1 142.000 138.000
2 140.000 136.000
3 144.000 147.000
4 144.000 139.000
5 142.000 143.000
6 146.000 141.000
7 149.000 143.000
8 150.000 145.000
9 142.000 136.000
10 148.000 146.000

Opét moZno data zapsat obéma zplisoby jako u Mann-Whitneyova testu, zde si pro zménu ukdzeme zapis
pomoci samostatnych proménnych:
srnci<-data.frame (zadni=c(142,140,144,144,142,146,149,150,142,148),

predni=c(138,136,147,139,143,141,143,145,136,146))
with (srnci, {wilcox.test (zadni,predni,paired=T) })
Wilcoxon signed rank test with continuity correction

data: =zadni and predni
V = 51, p-value = 0.01859
alternative hypothesis: true mu is not equal to O

Pokud bychom chtéli jednostranny test, opét miZeme pouZit parametr alternative.

Jednoduchy box-and-whisker diagram nakreslime pomoci funkce boxplot. Napfiklad:
boxplot (vyska~osoba, data=vysky)

15



Pfiklady:

1. Byla porovnavane reakce sedmi psu na obrazek ¢erné kocky a bilé koCky. Reakce byla hodnocena na stupnici 1 -

6 (1 - nezajem, 2 - zavréeni .......... 6 - pfimy utok). Vysledky:
Pes Reakce na ¢ernou koCku na bilou kocku
Alik
Vorech
Avar
Misa
KacCenka
Ferda
Alan
LiSi se reakce podle barvy kocky?
na.kocku<-data. frame (cerna=c(3,6,2,5,6,2,4) ,bila=c(2,4,2,1,6,1,1))
with (na.kocku, {wilcox.test (cerna,bila, paired=T) })
Wilcoxon signed rank test with continuity correction
data: cerna and bila
vV =15, p-value = 0.05791
alternative hypothesis: true mu is not equal to 0

R.
2
4
2
1
6
1
1

AN OOOOIND O W

2. Byla porovnavana reakce dvou kultivard smrku na zakoufené méstské prostiedi. Po deseti stromech kazdého
kultivaru bylo umisténo pobliz rusné kfizovatky po celou vegetaéné sezonu a na jejim konci byl zdravotni stav
hodnocen na stupnici 1 (zdravy strom, nejlep$i zdravotni stav) - 5 (mrtvy strom).
Kultivar A: 2,2,1,2,3,4,2,3,1,5
Kultivar B: 4,5,1,1,4,3,5,1,1,2
LiSi se uvedené kultivary svoji odolnosti?
smrcky<—-data. frame (kultivar=factor (c(rep("A",10),rep("B",10))),
stav=c(2,2,1,2,3,4,2,3,1,5,4,5,1,1,4,3,5,1,1,2))
wilcox.test (stav~kultivar,data=smrcky, paired=F)
Wilcoxon rank sum test with continuity correction
data: stav by kultivar
W = 49, p-value = 0.969
alternative hypothesis: true mu is not equal to 0

3. Na deseti 0sobach byla testovana bolestivost dvou druhl o€kovani proti tetanu. VZdy do jednoho ramene byla

pouZita vakcina od firmy A, do druhého ramene vakcina od firmy B, pfi€emz osoba nevédéla, od které firmy je které
vakcina. Poté byla osoba pozddana, aby ohodnotila bolestivost oékovani na stupnici 0 az 10. Lisi se vakciny riznych

firem bolestivosti reakce?
Osoba firma A firma B

1 1 3
2 2 5
3 5 7
4 2 2
5 1 2
6 7 9
7 1 3
8 2 1
9 1 9
10 5 9
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Jak spocitdme v programu R

Jednocestna ANOVA

Priklad 8.1 ze skript (3 plemena kraliku):

Data zaddavdme do dvou sloupct obdobné jako pro dvouvybérovy t-test, jen skupin mize byt vice nez dve.
Pokud jsou skupiny dvé, vysledky t-testu a jednocestné ANOVy jsou shodné (pokud jich je vic, t-test nesmime
pocitat). Jedna proménna je klasifikacni, tedy udava prislusnost objektu ke skupiné (v tomto pfipadé plemeno). Této
proménné se také fika kategoridini, nebot' se jedna o kategorialni data. Druha je odpovéd, tedy naméfena hodnota
(vaha) a fika se ji rovnéz zavisla proménna.

plemeno vaha
3

WWWWWMNPDMNPDMNPMNDND = =
NNoo oo OO W

V programu R pocitdame ANOVu pomoci funkce aov. Vysvétlujici (klasifikaéni, kategoriaini) proménna musi
byt typu factor, proménnou ¢iselnou nebo znakovou pfevedeme pomoci funkce factor.

Predpoklady ANOVy jsou dva - normalita dat a homogenita varianci. Pokud dojde k vyraznému naruSeni
nékterého z predpokladu, muzeme podle situace: (1) provést transformaci dat, (2) uZit zobecnéné linearni modely
nebo (3) pouzit neparametrickou obdobu daného testu. ANOVA je relativné robustni proti naruseni svych
predpokladl a to tim vic, ¢im vic mame pozorovani.

Pokud se rozhodneme testovat pfedpoklad o normalité, musime provést test pro kaZdou skupinu zviast
(a nebo lépe testovat normalitu rezidudld). Je tfeba si ale uvédomit, Ze “chceme’, aby test vysel neprikazné. Sila
testu ovéem roste s poctem pozorovani — a naruseni normality je problémem pfedevsim pfi malém poctu pozorovani,
kdy test je velmi slaby. Homogenitu varianci ovéfujeme Bartlettovym testem (bartlett.test).
kralici<—-data.frame (plemeno=factor (rep(c(1,2,3),c(5,5,5))),

vaha=c(3,3,4,5,5,4,4,5,6,6,5,5,6,7,7))
summary (kralici)

plemeno vaha
1:5 Min. : 3
2:5 1st Qu.:4
3:5 Median :5
Mean 5
3rd Qu.:6
Max. 7

Nejprve provedeme Bartlettiv test:
bartlett.test (vaha~plemeno,data=kralici)
Bartlett test of homogeneity of variances
data: wvaha by plemeno
Bartlett's K-squared = 0, df = 2, p-value = 1
(DosaZena hladina vyznamnosti p=1, protoZe jsem si data vymyslel tak, aby se mi to dobfe pocitalo, a véechny
variance jsou si rovny. V realité se to prakticky stat nemize.)
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Vlastni analyzu variance spocteme takto:
aov.l<—-aov (vaha~plemeno,data=kralici)

Vysledek se uloZil do objektu aov.1. Tabulku analyzy variance pak zobrazime takto:
summary (aov.1)
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)

plemeno 2 10 5 5 0.02634 *
Residuals 12 12 1
Signif. codes: 0 '***' 0.001 '**' 0.01 '*' 0.05 '.' 0.1 " ' 1

Sum Sq znamena sumu ctverct, Df pocet stupriti volnosti (DF), Mean Sq primérmou velikost sumy ¢tverca,
F value je hodnota testovaciho kritériea a Pr(>F) je dosaZend hladina vyznamnosti p. Vyznam jednotlivych poloZek
Jje vysvétlen ve skriptech. Do vysledku se pise DF, F a p z fadku pfislusiciho klasifikaCni proménné, v tomto pripadé
plemeno.

My ted sice vime, ze se od sebe ta tfi plemena lisi ve véaze, ale nevime, jestli se li8i kazdé od kazdého nebo
jenom nékterd. V pfipadé, ze nam tedy hlavni test ANOVy vySel prikazné, mizeme pfistoupit k mnohonasobnym
porovnanim. Tyto testy se doporucuje provadét pouze pokud vyjde ANOVA prikazné. Budeme pouzivat Tukey-ho

test, za pomoci funkce TukeyHSD:
TukeyHSD (aov.1)
Tukey multiple comparisons of means
95% family-wise confidence level

Fit: aov(formula = vaha ~ plemeno, data = kralici)
Splemeno
diff lwr upr p adj
2-1 1 -0.6873051 2.687305 0.2907518
3-1 2 0.3126949 3.687305 0.0207238

3-2 1 -0.6873051 2.687305 0.2907518

Vidime, Ze jedind prikazna odlisnost je mezi plemeny 1 a 3 (p=0.0207). Funkce nam zobrazuje 95% konfidenc¢ni
interval (pokryti Ize zménit pomoci parametru conf.level, ktery ma implicitni hodnotu 0.95) pro hodnotu rozdilu
prumért srovnavanych dvou skupin. Signifikance (p adj) odpovida testu hypotézy, Ze hodnota tohoto rozdilu je
v zakladni populaci nulova.

Priklady
1. 15 rostlin bylo rozdéleno nahodné do tfi skupin po péti. Rostliny prvni skupiny byly péstovany (kazda ve zvlastnim
kvétinaci) v piscité pudé, rostliny druhé skupiny v hlinité pudé a tfeti skupiny v raseliné. Vysky rostlin na vrcholu
sezbny:
pisCita: 15, 16, 18, 15, 21
hlinita: 21, 20, 18, 25, 26
radelina: 22, 26, 27, 30, 29
Ma typ pudy vliv na vysku rostlin? Které skupiny se navzajem liSi? Nakreslete si pfislusny graf. Zkontrolujte
homogenitu varianci.
aov.2<-aov (vyska~substrat, data=kytky)
summary (aov. 2)
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
substrat 2 240.133 120.067 13.004 0.0009906 *xx*
Residuals 12 110.800 9.233
Signif. codes: 0 '***' (0.001 '**' 0.01 '*' 0.05 '.' 0.1 ' ' 1
TukeyHSD (aov. 2)
Tukey multiple comparisons of means
95% family-wise confidence level
Fit: aov(formula = vyska ~ substrat, data = kytky)
Ssubstrat
diff lwr upr p adj
pisek-hlina -5.0 -10.1271129 0.1271129 0.0561479
raselina-hlina 4.8 -0.3271129 9.9271129 0.0672929
raselina-pisek 9.8  4.6728871 14.9271129 0.0007081
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plot (TukeyHSD (aov.2))
bartlett.test (vyska~substrat, data=kytky)
Bartlett test of homogeneity of variances
data: wvyska by substrat
Bartlett's K-squared = 0.2959, df = 2, p-value = 0.8625
2. Ze tfi nahodné vybranych rostlin vSivce lesniho byla sebrana semena. 5 semen z kazdé rostliny bylo za
standardnich podminek nechano vyklicit. Po deseti dnech byly zméfeny délky klicka jednotlivych rostlin (mm):
rostlina 1:5,7,9, 8,8
rostlina2:8,7,7,9, 11
rostlina 3: 6, 8,9, 11,6
Lii se délky klickud v zavislosti na matefské rostliné?
vsivce<-data. frame (delka=c(5,7,9,8,8, 8,7,7,9,11, 6,8,9,11,6),
rostlina=factor (rep(c(1,2,3),rep(5,3))))
summary (aov (delka~rostlina, data=vsivce))
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
rostlina 2 2.533 1.267 0.3958 0.6816
Residuals 12 38.400 3.200
3. Byla srovnavana vaha semen dvou druhd, od kazdého druhu bylo uzito 10 semen (ndhodné vybranych). Vahy
byly:
1. druh: 15, 16, 17, 15, 16, 14, 15, 16, 19, 19
2. druh: 14, 13, 15, 13, 16, 14, 12, 11, 13, 15
Lisi se vahy semen uvedenych druh(? Spoctéte pomoci parametrického testu, neparametrického testu a pomoci
ANOVy.
semeno<-data. frame (druh=factor (rep(c("1","2"), <¢(10,10))),
vaha=c(15,16,17,15,16,14,15,16,19,19,14,13,15,13,16,14,12,11,13,15))
summary (aov (vaha~druh, data=semeno))
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
druh 1 33.800 33.800 13.226 0.001886 *~*
Residuals 18 46.000 2.556
t.test (vaha~druh, data=semeno)
Welch Two Sample t-test
data: wvaha by druh
t = 3.6368, df = 17.773, p-value = 0.001919
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
95 percent confidence interval:
1.096631 4.103369
sample estimates:
mean in group 1 mean in group 2
16.2 13.6
Dvouvybérovy test v R a priori nepfedpoklada shodu varianci, proto se p lisi od ANOVA. Ale:
t.test (vaha~druh, data=semeno, var.equal=T)
Two Sample t-test
data: wvaha by druh
t = 3.6368, df = 18, p-value = 0.001886

wilcox.test (vaha~druh, data=semeno, paired=F)
Wilcoxon rank sum test with continuity correction
data: wvaha by druh
W = 88.5, p-value = 0.00355
alternative hypothesis: true mu is not equal to 0
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Jak spocitdme v programu R
Kruskal-Wallis(iv) test

Jedna se o neparametrickou obdobu jednocestné ANOVy.
Data zadame stejné jako pro jednocestnou analyzu variance (tedy jedna proménnd je klasifikacni, druha proménna

obsahuje zjisténé hodnoty, opét data s kréliky). PouZivdame funkci kruskal.test:
kralici<—-data. frame (plemeno=factor (rep(c(1,2,3),c(5,5,5))),
vaha=c(3,3,4,5,5,4,4,5,6,6,5,5,6,7,7))

kruskal.test (vaha~plemeno,data=kralici)
Kruskal-Wallis rank sum test
data: wvaha by plemeno
Kruskal-Wallis chi-squared = 6.1072, df = 2, p-value = 0.04719

Srovndme-li to s vysledkem jednocestné ANOVYy pro stejna data, je vidét, Ze neparametricky Kruskal-Wallis je slabsi
test nez ANOVA (jako vsechny neparametrické testy v porovnani s parametrickymi testy).
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Jak spocitame v programu R

Dvoucestna ANOVA

V pfipadé, Ze mame dvé nezdvislé klasifikacni proménné (dusik byl-nebyl, voda byla-nebyla) a zkoumame
jejich vliv na jednu zavislou méfitelnou proménnou, jedna se o dvoucestnou ANOVu (kdyby byly tfi, byla by
trojcestnd, atd.). Kazdou klasifikaéni proménnou (faktor) zadame do jedné proménné (slouce). V pfikladé to tedy
budou proménné DUSIK a VODA, méfené hodnoty zadame do dalSi proménné (VYSKA). Data tedy budou vypadat:

DUSIK VODA VYSKA
1 0 0 23
2 0 0 25
3 0 0 24
4 0 0 26
5 0 0 19
6 0 1 32
7 0 1 37
8 0 1 34
9 0 1 35
10 0 1 36
11 1 0 29
12 1 0 28
13 1 0 29
14 1 0 31
15 1 0 30
16 1 1 57
17 1 1 59
18 1 1 62
19 1 1 58
20 1 1 59

Data zadame v R pomoci jednoduché "spreadsheetové tabulky" — nejprve vytvofime hodnoty prvého Fadku
a pak volame funkei fix:
voda.dus<—-data. frame (dusik=0, voda=0, vyska=23)
fix (voda.dus)
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voda.dus$dusik<—fac£or(vodé.dus$dusik)
voda.dus$voda<—-factor (voda.dus$voda)

Pokud ndm jde pouze o efekty jednotlivych klasifikacnich proménnych bez jejich interakce, vytvofime

ANOVA model s pouzitim funkce aov takto:
aov.3x<—aov (vyska~dusik+voda, data=voda.dus)

Pokud nas ale zajima i jejich interakce (neaditivni spoluplsobeni), zadame model ANOVA nasledovné:
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aov.3<-aov (vyska~dusik*voda, data=voda.dus)

K tomu v8ak musime mit faktorialni uspofadani pokusu (tady dusik je-voda neni, dusik neni-voda je, dusik

je-voda je, dusik neni-voda neni). Stejny model by $lo popsat alternativné i oddélenim hlavnich efektu od interakce:
aov.3<-aov (vyska~dusik+voda+dusik:voda, data=voda.dus)

Tabulku analyzy variance, ve které jsou obsazeny testy pro kazdy z faktor( a pro jejic interakci, zobrazime

nasledovné:
summary (aov. 3)

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
dusik 1 1140.05 1140.05 288.62 1.165e-11 ***
voda 1 2101.25 2101.25 531.96 1.051e-13 ***
dusik:voda 1 414.05 414.05 104.82 1.977e-08 ***
Residuals 16 63.20 3.95

Dal$i ostupy jsou obdobné jako u jednocestné ANOVy - prvné zkontrolujeme homogenitu variance, pomoci
Bartlettova testu:
bartlett.test (vyska~voda:dusik, data=voda.dus)

Bartlett test of homogeneity of variances
data: vyska by voda by dusik
Bartlett's K-squared = 10.7325, df = 1, p-value = 0.001053

Post hoc dostaneme mnohonasobna porovnani provadime funkci TukeyHSD (kde muZeme vybrat faktor,
Jjehoz hladiny chceme porovnadvat, a to pomoci parametru which, napf. which="dusik"; zde to ale nema smysl, kaZdy
Z faktord md jen dvé hladiny).

Interaction plot (tj. praméry pro kombinace hladin dvou faktord, hladiny téhoZ faktoru spojeny Carou, takze
rovnobéznost ¢ar odpovidd aditivité efektt) dostaneme pomoci funkce interaction.plot (ale bez konfidencnich
intervali, na rozdil od programu Statistica):
with (voda.dus, {

interaction.plot (voda, dusik, vyska) })

Pri tomto typu zaddni se zadané faktory povazuji za faktory s pevnym efektem. V pfipacdé, Ze potfebujeme
zadat efekt s nahodnym efektem, je to sloZitdjsi. Faktor(y) s nahodnym efektem, které neinteraguji s faktory s
pevnym efektem (napf. kdyZ mame upiné znahodnéné bloky, kdy je nutné zadat blok jako nahodnou proménnou, viz
ddle), mizeme zadat ve vzorci funkce aov napfiklad takto: vysvProm~zasah+Error (blok)

Pokud by ale byla interakce mezi zasah-em a blok-em, museli bychom zadat takto:

vysvProm~zasah*blok+Error (blok)

Co je to ndhodny a pevny efekt, zalezi na naplanovani pokusu a pfistupu. Pokud mame pevné danou
hladinu hnojiva, kterou pfiddvame do kvétindce, je to pevny efekt. Pokud srovndvame 3 louky, a jsme zemédélec,
kterému ty louky patfi, a tedy nas zajimaji pouze tyto louky a vsechny ostatni louky svéta nam jsou ukradené, je
louka taky faktor s pevnym efektem. Pokud jsme v3ak biologové a tyto 3 louky mame jenom jako vybér a chceme
nasSe vysledky generalizovat na vsechny louky, z nichZ nase tfi jsou nahodnym vybérem, pak je to faktor s nahodnym
efektem. Vice zajimavych informaci ale pro faktory s nahodnym efektem dostaneme az pfi pouZitim linedrnich
modelii se smisenymi efekty (linear mixed effect models, LME, v package nime, funkce Ime).
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Pfiklady

1. Bylo vybrano 30 osob, a kazdé z nich byla sdélena skuteCnost, kterd méla vyvola radostnou reakci.
Intenzita radostné reakce byla hodnocena na stupnici od 0 (odpovéd typu ,a co ja s tim mam délat’), pres
1 (odpovéd typu ,to mé opravdu t€Si), atd. az k 10 (radosti nepficetny). Deseti osobam bylo sdéleno, ze zcela
mimoradné dostavaji v restituci pivovar, dalSim deseti, Ze budou jmenovani ministrem $kolstvi, a dalsim deseti, ze
vyhrali rekreaéni zajezd do Ostravy: reakce na jednotliva sdéleni:

Pivovar: 5,7, 8,6,8,7,9,10,6,9

Min. 8kol: 1,0,2,3,8,1,3,5,5,2

Ostrava: 4, 3,2,0,2,3,2,5,2,3

LiSi se intenzita radostné reakce podle typu sdéleni?

radost<-
data. frame (pricina=factor (rep (c("pivo", "MSMT", "Ostrava"),c(10,10,10))),
vysledek=c(5,7,8,6,8,7,9,10,6,9,1,0,2,3,8,1,3,5,5,2,4,3,2,0,2,3,2,5,2,3))

kruskal.test (vysledek~pricina,data=radost)
Kruskal-Wallis rank sum test
data: vysledek by pricina
Kruskal-Wallis chi-squared = 16.8746, df = 2, p-value = 0.0002166

2. V pokusu jsme méli 10 samcl a 10 samic krysy. Pétici samic a pétici samcl byl od narozeni podavan
hormon ledvinkin. Po dvou mésicich byly krysy pitvany a uréena vaha ledvin. Ma hormon ledvinkin vliv na vahu
ledvin, lisi se vaha ledvin u samct a u samic? Je vliv ledvinkinu rGzny u samct a u samic?

Samci Samice
bez ledvinkinu 5,8,7,6,7 8,9,7,8,9
s ledvinkinem 11,15, 14,12, 15 23,19, 18, 21, 23

pokus<-data. frame (sex=factor (rep(c("mal", "fem", "mal", "fem"),c(5,5,5,5))),
hormone=factor (rep(c("no", "yes"),c(10,10))),
weight=c¢(5,8,7,6,7,8,9,7,8,9,11,15,14,12,15,23,19,18,21,23))

summary (aov (weight~sex*hormone, data=pokus))

Df Sum Sq Mean Sq F value Pr (>F)
sex 1 101.25 101.25 38.571 1.248e-05 ***
hormone 1 470.45 470.45 179.219 4.153e-10 ***
sex:hormone 1 42.05 42.05 16.019 0.001027 *x*
Residuals 16 42.00 2.63

3. Na deseti rostlinach byla porovnavana hustota prduchl na listech, na korunnich platcich a na fapiku.
Byly zjistény nasledujici hodnoty:

Rostlina Listy Korunni platky Rapik
1. 9 6 7
2. 15 9 10
3. 7 3 4
4, 15 10 12
5. 11 7 9
6. 20 15 17
7. 19 18 18
8. 4 3 3
9. 16 11 13
10. 14 10 11
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LiSi se hustoty priduchd na jednotlivych éastech rostliny?

pruduchy<-data. frame (rostlina=factor (rep(1:10,rep(3,10))),
misto = factor(rep(c("listy", "platky", "rapik"),10)),
hustota=c(9,6,7, 15,9,10, 7,3,4, 15,10,12, 11,7, 9,
20,15,17, 19,18,18, 4,3,3, 16,11,13, 14,10,11))

summary (aov (hustota~misto+Error (rostlina) ,data=pruduchy))

Error: rostlina
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
Residuals 9 653.47 72.61

Error: Within

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
misto 2 75.467 37.733 46.734 7.466e—-08 ***
Residuals 18 14.533 0.807

Timto zplsobem zadavame také opakované méfeni na jednom jedinci (na stejné plose), v ramci tzv. repeated measures
ANOVA. Identita jedince (plochy) vystupuije ve stejné roli jako rostlina vyse — tj. jako aditivni faktor s nahodnym efektem.



Jak spocitdme v programu R

Friedmaniiv test

Jedna se o neparametrickou obdobu ANOVy pro upIné zndhodnéné bloky. Data je nutné zadat stejné, jako kdyz
pocitame ANOVu pro upiné znahodnéné bloky (viz pfedchozi strana):
pruduchy<—-data. frame (rostlina=factor (rep(1:10,rep(3,10))),
misto = factor(rep(c("listy", "platky", "rapik"),10)),
hustota=c(9,6,7, 15,9,10, 7,3,4, 15,10,12, 11,7, 9,
20,15,17, 19,18,18, 4,3,3, 16,11,13, 14,10,11))

friedman.test ( hustota ~ misto | rostlina, data=pruduchy)
Friedman rank sum test

data: hustota and misto and rostlina

Friedman chi-squared = 19.1579, df = 2, p-value = 6.917e-05
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Jak spocitdme v programu R

Hierarchické usporadani ANOVy

Jedna se o typ ANOVy, ve kterém mame ve skupiné podskupiny, napf. tfi druhy rostlin péstujeme kazdy v 5
kvétinacich, v kazdém po 5 kytkach a méfime jejich vysku - kvétinac je hierarchicky nizsi kategorie nez druh. Neni to
faktorialni uspofadani, protoze prvni kvétina¢ druhu A neni srovnatelny s prvnim kvétinaem druhu B ¢i C.

Priklad: rostliny byly péstovany ve dvou typech substratu (vzdy 2 a 2; je to strasné malo, ale pro ilustraci to
staci, ve skutecnosti by to nestacilo). Z kazdé rostliny byly odebrany tfi okoliky, a v kaZzdém z nich byl spocten pocet
vétvi. Data vypadaji nasledujicim zpiisobem, a tak jsou také v programu zadana:

SUBSTRAT KYTKA POCET

O©oOoONOoO OB~ WwhN =

—_
o

CWWWwWwW>>>T T

A A DWW ND - = —

—_
N

Potfebujeme tedy spocitat hierarchickou ANOVu, v niz mame faktory s pevnym i nahodnym efektem. Postup
s pouZitim funkce aov nam umoZriuje spravné otestovat efekt substratu, nikoliv vsak signifikanci nahodného efektu
identity kytka (ten nas ale ¢asto nezajima):
summary (aov (pocet~substrat+Error (kytka) ,data=okolik))

Error: kytka

Df Sum Sg Mean Sqg F value Pr (>F)
substrat 1 16.333 16.333 1.5313 0.3415
Residuals 2 21.333 10.667

Error: Within
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)

Residuals 8 11.3333 1.4167

Residualni mean square na hladiné variability mezi kytkami (hodnota 10.667, v prvnim z fadku zacinajicich
slovem Residuals, je soucasné velikosti nahodného efektu kytka, ale neni zde takto testovan. Mohli bychom jej ale
testovat sami (v ndsledujicim pfikazu je vypoctena hodnota F statistiky rovnou porovnavana s F distribuci):
1-p£(10.667/1.4167,2,8)
[1] 0.01448781

Vysledna hodnota (0.01449) tedy predstavuje signifikanci testu nahodného efektu kytka. Oba efekty jsou
vidét i z pfimého hierarchického zadani, ve kterém je vidét vnofenost faktoru kytka do faktoru substrat, zde ovsem F
testy nejsou vibec pocitany, museli bychom spocist oba sami:
summary (aov (pocet~substrat/kytka+Error (kytka) ,data=okolik))
Error: kytka

Df Sum Sg Mean Sg

substrat 1 16.333 16.333
substrat:kytka 2 21.333 10.667

Error: Within

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
Residuals 8 11.3333 1.4167
1-p£(16.333/10.667,1,2)
[1] 0.341505
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1-p£(10.667/1.4167,2,8)
[1] 0.01448781

Alternativné bychom mohli pouzit i funkce z knihovny nime, ur¢ené pro fitovani linedrnich a nelinearnich
modell se smisenymi efekty (mixed-effect linear and non-linear models), ty se vsak obvykle pouZivaji ve sloZitéjsich

situacich:

library (nlme)

anova (lme (pocet~substrat, random=~1|kytka,data=okolik))
numDF denDF F-value p-value

(Intercept) 1 8 63.28077 <.0001

substrat 1 2 1.53124 0.3415

Test pro (Intercept) neni pro nas zajimavy (testuje hypotézu, Ze pramérny poCet vétvicek v okoliku je nulovy).

Priklady:

1. Byl testovan vliv vyluhu dvou druh( (Artemisia vulgaris a Cirsium arvense) na kli¢ivost semen vi¢iho méaku. Ve
Ctyfech skupinach (kazda po péti Petriho miskach) bylo zjiStovano procento vyklicenych semen. Uvedena procenta
byla:

zalévané destil. vodou: 98, 96, 92, 90, 94
vyluh Artemisia : 88, 86, 82, 80, 86

vyluh Cirsium : 78, 72, 68, 70, 72

vyluh obou : 74, 76, 76, 70, 72

Co muzeme fici o alelopatickém pusobeni vyluhl na kli€ivost?
alelop<—-data. frame (AV=factor (rep (c("ne", "ano", "ne", "ano") ,rep(5,4))),
Cv=factor (rep(c("ne", "ano") ,rep(10,2))),
klic=c(98,96,92,90,94,88,86,82,80,86,78,72,68,70,72,74,76,76,70,72))

summary (aov (klic~AV*CV, data=alelop))

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
AV 1 80.0 80.0 7.6923 0.013562 *
Ccv 1 1344.8 1344.8 129.3077 4.468e-09 **x*
AV:CV 1 156.8 156.8 15.0769 0.001320 **
Residuals 16 166.4 10.4

interaction.plot (alelop$CV, alelop$AV, alelop$klic)

2. Byl testovan vliv tfi typQ stravy na koncentraci cukru v krvi. Bylo uzito 12 krys, tfi skupiny po Ctyfech. Rozbor krve
byl u kazdé krysy délan dvakrat. Viysledky z téZe krysy jsou spojeny znaménkem &. (Tj. 12 & 14 znameng, Ze na
téze kryse byla dvéma paralelnimi odbéry zjisténa hodnota 12 a 14)

typ stravy
A 12&14, 15&16, 14&15, 11&12
B 19&17, 19&21, 22&21, 19820
C 12&12, 15&14, 11&12, 10&11
Vyhodnotte pokus.

strav<-data. frame( strava=factor(rep(c("A","B","C"),c(8,8,8))),
mys=factor (rep(1:12,rep(2,12))),
konc=c(12,14,15,16,14,15,11,12, 19,17,19,21,22,21,19, 20,
12,12,15,14,11,12,10,11))

strav

strava mys konc
1 A 1 12
2 A 1 14
3 A 2 15
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summary (aov (konc~strava+Error (mys) ,data=strav))
Error: mys

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
strava 2 261.083 130.542 24.350 0.0002338 ***
Residuals 9 48.250 5.361

Signif. codes: O '***' (0.001 '**' 0.01 '*' 0.05 '"." 0.1 " " 1

Error: Within
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
Residuals 12 10.0000 0.8333

3. Je znamo, Ze smérodatnd odchylka poctu individui roupic v pidni sondé je pfiblizné linedrné zavisla na hustoté
individui (t. na primémém poCtu roupic v sondg). Cilem sledovani bylo porovnat populaéni hustotu v lokalitach
Budgjovice, LiSov a Trebon. V kazdé lokalité bylo osm sond a byly ziskany nasledujici pocty individui v sondach:

Budéjovice: 12, 8, 15, 22, 25, 0, 10, 12
Lisov: 51, 121, 214, 10, 10, 195, 29, 16
Trebon: 2, 15, 22, 0, 17, 33, 31,0

Vyhodnotte pokus.
roupice<-data. frame (lokalita=factor (rep(c("CB","LI","TR") ,rep(8,3))),
pocty=c(12,8,15,22,25,0,10,12, 51,121,214,10,10,195,29,16,
2,15,22,0,17,33,31,0))
summary (aov (log (pocty+1l) ~lokalita, data=roupice))
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
lokalita 2 13.363 6.682 4.1466 0.03036 *
Residuals 21 33.839 1.611

Alternativné Ize varianci ve skupinach stabilizovat i odmocninnou transformaci:
summary (aov (sgrt (pocty) ~lokalita, data=roupice))

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
lokalita 2 111.071 55.535 5.4447 0.01245 *
Residuals 21 214.199 10.200

A dalsi moznosti je pouziti zobecnéného linearniho modelu s distribuci zvolenou jako kvasi-Poissonovskou (variance
zde roste rychleji nez u Poissonovskeé):

> anova (glm(pocty~lokalita, data=roupice, family=quasipoisson(link=loqg)),

+ test="F")

Analysis of Deviance Table

Model: quasipoisson, link: log

Response: pocty

Terms added sequentially (first to last)

Df Deviance Resid. Df Resid. Dev F Pr (>F)
NULL 23 1380.32
lokalita 2 609.71 21 770.60 8.6693 0.001799 *~*

vvvvvv

krokem k ovéfeni teorie byla urcita kvantifikace bolestivosti bodnuti; v rdmci pokusu byly uZity ¢tyfi druhy vos a sréiu
a 10 pokusnych osob. Kazda osoba byla jednou pokusné bodnuta kazdym druhem hmyzu a méla kvantifikovat svoje
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pocity Cislem od jedné (nic moc) do deseti (zatracené boli). Testujte hypotézu, Zze se uvedené druhy hmyzu nelisi
v bolestivosti bodnuti.

OSOBA DRUH1 DRUH2 DRUH3 DRUH4
1 4 5 9 2
2 5 6 8 5
3 2 6 10 3
4 5 9 9 7
5 2 3 4 3
6 8 9 10 7
7 5 6 9 7
8 3 7 9 6
9 1 7 9 5
10 3 4 6 6

bodani<-data. frame( osoba=factor(rep(1:10,rep(4,10))),
druh=factor (rep(1:4,10)),
pocit=c(4,5,9,2, 5,6,8,5, 2,6,10,3, 5,9,9,7, 2,3,4,3,
8,8,10,7, 5,6,9,7, 3,7,9,6, 1,7,9,5, 3,4,6,6))

friedman.test (pocit~druh|osoba, data=bodani)
Friedman rank sum test
data: pocit and druh and osoba
Friedman chi-squared = 23.1474, df = 3, p-value = 3.763e-05
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Jak spocitame v R

Jednoducha linearni regrese

Pomoci regrese ¢&i korelace popisujeme vztah dvou kontinudlnich proménnych. V pfipadé regrese jsme
schopni rozhodnout, kterd proménna je zavisla a ktera nezavisla. O nezavislé proménné predpokladame, Ze je
zméfena presné (v praxi staci, kdyZz chyba méfeni je u nezavislé proménné mnohem mensi nez u zavislé).
Vysledkem je regresni rovnice, pomoci niz miZeme predikovat hodnotu zavislé proménné pfi urcité hodnoté
nezavislé proménné, a koeficient determinace, Rz, ktery nam fika miru vysvétlené variability. V pfipadé korelace neni
jasné, ktera proménna je zavisla a ktera nezavisla. Korelacni koeficient ndm vyjadfuje tésnost vazby. Je zde oviem
tésna souvislost, koeficient determinace je druhou mocninou korelacniho koeficientu.

Priklad: Byla studovana zavislost rychlosti transpirace (TRANSPI) na rychlosti vétru (VITR). Byla ziskana
nasledujici data:

VITR TRANSPI
12
16
14
15
18
11
12
10
0 8

Je logickeé, Ze transpirace je zavisla na rychlosti vétru (a nikoliv naopak). Musime Véfit, Ze rychlost vétru je
proménna nezatizena chybou, zatimco méfeni transpirace chybou zatizeno jisté je.

Pro linedrni regresi pouZivame funkcilm, ktera nafituje model, ktery miZzeme dale zkoumat pomoci funkci
summary, anova, plot a dalsich:
vetry<-data. frame (vitr=c(2,9,5,6,7,3,4,1,0),

transpi=c(12,16,14,15,18,11,12,10,8))

Im.vetry<-lm(transpi~vitr, data=vetry)

Zakladni vysledky poskytne funkce summary:
summary (1m.vetry)

O oo NO OB~ WwhN —
— A WO 01O

Call:
Im(formula = transpi ~ vitr, data = vetry)
Residuals:

Min 10 Median 30 Max

-1.7226 -0.7903 0.1871 0.2435 2.2548

Coefficients:
Estimate Std. Error t wvalue Pr(>|t])
(Intercept) 8.8242 0.7668 11.508 8.42e—-06 ***
vitr 0.9887 0.1547 6.389 0.000371 ***
Signif. codes: 0 '***' (0,001 '**' 0.01 '*' 0.05 '.'" 0.1 " "1

Residual standard error: 1.284 on 7 degrees of freedom
Multiple R-Squared: 0.8536, Adjusted R-squared: 0.8327
F-statistic: 40.82 on 1 and 7 DF, p-value: 0.000371

NejdileZitdjsi je asi tabulka regresnich koeficientu (Coefficients), ve které je uveden jednak konstantni ¢len
regresni rovnice (Intercept), jednak sklon regresni pfimky, oznaceny nazvem nezavislé proménné (vitr). Pro oba
regresni koeficienty jsou uvedeny i chyby odhadi (Std. Error), odpovidajici t-test vyznamnosti (t value a signifikance
Pr(>Itl). Pod tabulkou je také odhad koeficientu determinace R?, véetné jeho korigované (adjusted) verze. Nakonec

Jjsou uvedeny i vysledky z rozkladu variance pro regresni model, ale ty ném prehlednéji zobrazi funkce anova:
anova (lm.vetry)
Analysis of Variance Table

Response: transpi
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Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
vitr 1 67.342 67.342 40.825 0.000371 ***
Residuals 7 11.547 1.650

Signif. codes: 0 '***' 0,001 '**' 0.01 '*' 0.05 '.' 0.1 ' ' 1

Celkova suma ctvercl je rozaélena do modelové sumy Ctverct (v fadku vitr, s hodnotou 67.342) a residudini
sumy ctverci (Residuals, s hodnotou 11.547). F test, ktery zde testuje signifikanci celého modelu (v tomto pripace,
kdy médme jen jednu nezavislou proménnou, je test ekvivalentni T testu signifikance sklonu pfimky, ktery jsme vidéli
vyse), je zaloZen na F statistice (F value), kterou jsme vypocetli vydélenim modelového primémého Etverce
residudlnim pramérnym ctvercem, t:
67.342/1.650
[1] 40.81333
neshoda je dana nepresnosti zobrazenych MS.i

Pro parametry modelu také muZeme snadno spocitat jejich konfidencni intervaly:
confint (1m.vetry, level=0.99)

0.5 % 99.5 %
(Intercept) 6.1407928 11.507594
vitr 0.4471945 1.530225

Pokud si chceme nafitovanou pfimku vynést, provedeme to nejjednodusseji takto:
plot (transpi~vitr,data=vetry)
abline (1m.vetry)

Na co je tfeba se jesté podivat, je rezidudlini analyza pro nafitovany regresni model. Doporucuji nejprve
vynést residualy modelu proti predikovanym hodnotam, rezidualy by mély byt rovnomérné rozloZeny kolem osy x:
plot (1m.vetry,which=1)

Scale-location plot miize upozornit na zménu variability residuéli s predikovanou hodnotou, 1. nejcastéjsi
pfipad nehomogenity variance:
plot (1m.vetry,which=3)

Porovnani residuélii s normalni distribuci nam umoZriuje normaini kvantilovy diagram, ktery vytvofime
nejrychleji takto:
plot (1m.vetry, which=2)

V pfipadé regresi se musime rozhodnout, zda pfi nulové hodnoté nezavislé proménné bude hodnota zavislé
proménné 0 nebo ne. Ve vyse uvedeném pripadé by to byl nesmysl - znamenalo by to, Ze pfedem vime, Ze pfi
nulové rychlosti vétru rostliny netranspiruji. Ovéem v nékterych pfipadech regrese prochazejici pocatkem smysl ma.

Pokud by to pro nd$ model mélo smysl, odstranime absolutni ¢len nasledujicim zadanim fitovaného modelu:
Im.vetry.wrong<-lm(transpi~vitr-1, data=vetry)
summary (1lm.vetry.wrong)

Coefficients:

Estimate Std. Error t wvalue Pr(>|t])
vitr 2.4661 0.3607 6.837 0.000133 ***
Transformace dat

Transformace zavislé a/nebo nezavislych proménnych provedeme zadanim transformacni funkce pfimo ve funkcilm.

Napfiklad zavislost logaritmu transpirace na logaritmu rychlosti vétru bychom fitovali takto:
Im.vetry.loglog <- lm(log(transpi)~log(vitr+l),data=vetry)

Jednicku jsme pricitali k hodnotam proménné vitr proto, Ze nase data obsahuji' i nulovou hodnotu.
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Pfiklady

1. Byla zjiStovana zavislost délky trvani vegetaéni sezony na nadmoiské vysce plochy. Byly zjiStény tyto hodnoty:
nadm. vySka [m] délka vegetaéni sezony [dny]

600 150
650 144
665 145
750 140
850 110
880 105
950 110
1000 99
1005 103
1100 89
1150 92
1200 88

Zavisi délka vegetacni sezony na nadmorské vySce? Jak je tato zavislost tésna? (Zkontrolujte, zda se rezidualy

chovaji rozumné!).

sezona<-data. frame (nv=c (600, 650, 665, 750,850,880, 950,1000,1005,1100,
1150,1200), delka=c(150,144,145,140,110,105,110,99,103,89,92,88))

lm.l<-1m(delka~nv,data=sezona)

summary (1lm.1)

Coefficients:

Estimate Std. Error t wvalue Pr(>|t])
(Intercept) 215.293564 9.202105 23.40 4.61le-10 ***
nv -0.111900 0.009996 -11.19 5.60e-07 ***

Multiple R-Squared: 0.9261, Adjusted R-squared: 0.9187

Sezdna se zkracuje s kaZdymi 100 metry o asi 11.2 dne, tésnost zavislosti vyjadfuje R2=0.926.

2. Byla zjistovana zavislost poctu druhl na velikosti plochy: pfi kazdé velikosti plochy byla 4 nezavisla stanoveni.
Byly ziskany nasledujici vysledky:

velikost plochy (m2)  pocet druhd

0.01 4,6,5,8

0.25 9,58, 11

1.00 12,14, 18, 11
4.00 20,12, 25,28
9.00 22,28,31,18
16.00 25, 34,19, 30
64.00 36, 39, 43, 22
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Spoctéte regresi, provedte vhodnou transformaci. Pfedpokladame, Ze plati nasledujici zavislost poétu druhd (S) na

plode (A): S = ¢ A? kde ca zjsou regresni analyzou odhadnuté koeficienty.

spc.area<—data. frame (plocha=rep(c(0.01,0.25,1,4,9,16,64) ,rep(4,7)),

pocet=c(4,6,5,8, 9,5,8,11, 12,14,18,11, 20,12,25,28,

22,28,31,18, 25,34,19,30, 36,39,43,22))

Im.sa<-1lm(log(pocet) ~log(plocha),h data=spc.area)
coef (1m. sa)
(Intercept) log(plocha)

2.6246644 0.2233922 # z estimate is 0.2233922
exp (coef (1lm.sa) [1]) # c estimate
(Intercept)

13.79994

3. Pfedpokladame exponencialné rostouci populaci. Velikost populace byla zjistovana v jednotlivych ¢asech.
Odhadnéte rastovou rychlost populace.

Cas  velikost populace
0 5

1 7

2 10
3 16
4 19
5 28
6 35
7 49
8 59
9 71
10 101

Muazeme rozumné predpokladat, Ze variabilita (vyjadfena jako smérodatna odchylka velikosti populace) roste
s velikosti populace zhruba lineamé.

Ni = No.e" => 10g(Ny) = log(No) + r*t
rust<-data.frame (time=0:10, size=c(5,7,10,16,19,28,35,49,59,71,101))
Im.rust<-1lm(log(size)~time, data=rust)
Odhad rustové rychlosti:
coef (1m.rust) [2]
time
0.2951793
A 95%ni konfidenéni interval pro tuto rychlost:
confint (1m.rust, "time")
2.5 % 97.5 %
time 0.2730446 0.3173140
Nafitovany model odhaduije tuto po¢atecni velikost (No) — srovnej se skute¢nou hodnotou 5:
exp (coef (Im.rust) [1])
(Intercept)
5.663679
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Jak spocitdme v programu R

1. Mnohonasobna regrese

Vezméme a rozsifme pfiklad z jednorozmémé regrese: byla zjiStovana zavislost transpirace nejenom na
rychlosti vétru, ale také na teploté (TEMP), vlhkosti vzduchu (VLHKOST) a na tom, zda praveé sviti slunce (SLUNCE:
kvalitativni proménna, sviti-1, nesviti-2).

Pozn.: Uvedena data jsou vymy$lena. Ale jsou realisticka v tom, ze ne vSechny proménné budou vzajemné
nekorelované (jeden z teoretickych predpokladi mnohondsobné regrese), a dokonce se pravdépodobné vzajemné
ovliviiuji. Tomu se u redlnych dat ¢asto nevyhneme. Je vhodné poznamenat, Ze pro takové mnozstvi vysvétlujicich
proménnych je devét pozorovani zoufale malo.

VITR TRANSPI TEMP VLHKOST SLUNCE
1 2 12 10 50 1
2 9 16 12 80 0
3 5 14 8 62 0
4 6 15 16 95 1
5 7 18 22 45 0
6 3 11 7 32 0
7 4 12 11 92 1
8 1 10 15 46 1
9 0 8 5 58 0

transpi<-data. frame(vitr=c(2,9,5,6,7,3,4,1,0),

transpi=c(12,16,14,15,18,11,12,10,8),

temp=c(10,12,8,16,22,7,11,15,5),

vlhkost=c (50,80, 62,95,45,32,92,46,58),

Slunce=aS . factor (c ( Hy" , Hnll , Hnll , Hy" , Hnll , Hnll , Hy" , Hy" , Hnll) ) )

Nejprve si pfedvedeme mnohonasobnou regresi pro zavislost transpirace na rychlosti vétru a teploté. Model

nafitujieme obdobné jako v pfipadé jednoduché pfimkové regrese:
Im.tr.1l<-1lm(transpi~vitr+temp, data=transpi)

Shrnuti vysledkd nam opét poskytne funkce summary:
summary (lm.tr.1)

Call:
Im(formula = transpi ~ vitr + temp, data = transpi)
Residuals:

Min 10 Median 30 Max

-0.9672 -0.6494 -0.2378 0.7981 1.1737

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 7.28104 0.83662 8.703 0.000127 **+*
vitr 0.81588 0.13453 6.065 0.000912 ***
temp 0.19135 0.07535 2.539 0.044121 ~*
Signif. codes: 0 '***' (0,001 '**' 0.01 '*'" 0.05 '." 0.1 " "1

Residual standard error: 0.9631 on 6 degrees of freedom
Multiple R-Squared: 0.9295, Adjusted R-squared: 0.9059
F-statistic: 39.52 on 2 and 6 DF, p-value: 0.0003511

Tabulka uvedena slovem Coefficients obsahuje odhady hodnot jednotlivych parametri - regresnich
koeficient(i (sloupec Estimate).

Na konci vystupu z funkce summary je i shrnuti analyzy variance regresniho modelu a F-testu pro cely
statisticky model. Podrobnéjsi popis tabulky analyzy variance ale ziskame pro fitovany model funkci anova:

Do regresni rovnice dosadime koeficienty, tedy

TRANSPI=7.28 + 0.82 VITR + 0.19 TEMP
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Z t-hodnot (sloupec t value) a odpovidajich dosazenych hladin vyznamnosti (Pr(>Itl)) vidime, Ze Intercept je
vyznamné odlisny od nuly (logické, i pfi nulové rychlosti vétru a nulové teploté rostliny transpiruji, nulova hypotéza
byla nesmysind). Teoreticky bychom mohli fici, Ze pfi nulové teploté je transpirace velmi blizka nule, takZe hypotéza
zas tak nesmysina neni. Je zde ale dalsi problém — extrapolujeme mimo oblast dat, kde jsme méfili. Z hlediska
linearni regrese to nevadi. Nicméné, linearni proloZeni, které jsme pouZili pro rozsah teplot, pfi kterych jsme méfili asi
nebude platit mimo tento rozsah. Od nuly jsou odlisné i regresni koeficienty pro obé vysvétlujici proménné (tzn., Ze
obé mayji statisticky prukaznou vysvétlujici silu, i kdyZ pro teplotu je to na hranici prikaznosti).

Spocteme vsechny regresni diagnostiky, co jsme zkouseli pfi jednoduché regresi (s pouzitim funkce plot).
Takeé je tfeba se podivat na korelace regresnich odhadu pro koeficienty jednotlivych nezavislych proménnych —

k tomu Ize pouZit parametru corr=T pfi voldni funkce summary: to nam pfida k vystupu tuto matici:
Correlation of Coefficients:

(Intercept) vitr
vitr -0.12
temp -0.73 -0.51

Korelaci mezi odhadem absolutniho ¢lenu (Intercept) a parametry pro nezavislé proménné vitr a temp se
muZeme zbavit centrovanim obou téchto proménnych (tak aby mély nulovy pramér), korelace mezi parametry pro
nezavislé proménné je ale dana vzajemnou korelaci mezi témito proménnymi.
transpi$vitr.cen<-scale (transpi$vitr, scale=F)
transpi$temp.cen<-scale (transpi$temp, scale=F)
summary (1lm (transpi~vitr.cen+temp.cen,data=transpi), corr=T)

Correlation of Coefficients:
(Intercept) vitr.cen

vitr.cen 0.00

temp.cen 0.00 -0.51

cor (transpi$vitr, transpi$temp)

[1] 0.5059396

2. Polynomialni regrese

V pfipadé, Ze potfebujete spocitat polynomidini regresi, Ize to nejprimitivnéji (a nejpracnéji ©) udélat tak, ze
v mnohonasobné regresi zaddme za jednotlivé vysvétlujici proménné x, xé, X3 ... atd. (podle poZadovaného stupné
polynomu). Pozor! Ve vzorci modelu je potfeba zaddvat mocniny uzaviené ve funkcil, protoZe operator» ma ve
vzorcich specidlni vyznam (plné interakce mezi proménnymi), tedy napf. ~ X + |(x"2)+(x"3).

Méné pracné se to da udélat s pouZitim funkce poly. Ta navic fesi problém, Ze vys$i mocniny proménné jsou
korelovany s mocninami nizsimi (véetné pavodni proménné x), a to tzv. ortogonalizaci jednotlivych ¢lent polynomd.
Zadani pak vypada tfeba takto: ~poly(x, 3).

3. Postupna (stepwise) regrese

Vybira soubor nejlepsich vysvétlujicich proménnych. Pozor na interpretaci, kdyZ mame hodné vysvétlujicich
proménnych, skoro vZdycky nam néjaka vyjde prikazna (‘statistical fishing’). V programu R je vybér zaloZen na
kritériu uspornosti (parsimony), konkrétné AIC statistice, kterou pfi vybéru pouziva funkce step. Nejprve je tfeba
zadat vychozi (nejcastéji nulovy) model. Mozné nezavislé proménné zadame pomoci parametru scope.

Zkuste v prikladu s transpiraci zadat vsechny kvantitativni proménné (VITR, TEMP, VLHKOST) a vybrat
Z nich ty nejlepsi:

Ilm.0<-1m(transpi~+1,data=transpi)

Im.result<-step(lm.0, scope=~vitr+temp+vlhkost)

Start: AIC= 21.54
transpi ~ +1
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Df Sum of Sg RSS ATIC

+ vitr 1 67.342 11.547 6.243
+ temp 1 39.205 39.684 17.353
<none> 78.889 21.537
+ vlhkost 1 5.383 73.506 22.901
Step: AIC= 6.24
transpi ~ vitr
Df Sum of Sg RSS AIC
+ temp 1 5.981 5.566 1.674
<none> 11.547 6.243
+ vlhkost 1 1.761 9.785 6.753
- vitr 1 67.342 78.889 21.537

Step: AIC= 1.67
transpi ~ vitr + temp

Df Sum of Sg RSS AIC
<none> 5.566 1.674
+ vlhkost 1 0.904 4.662 2.079
- temp 1 5.981 11.547 6.243
- vitr 1 34.118 39.684 17.353

Vysledny model je zvyraznén — dalsi testované kroky (pfidani proménné vihkost nebo odebrani proménné
temp nebo proménné vitr) jiz nevedly k snizeni hodnoty AIC kritéria, tedy ke zvyseni uspornosti modelu. Vybér sice
probiha na zakladé AIC statistiky, ale pokud bychom chtéli pro kaZdou zvaZzovanou zménu modelu vidét hodnotu F
statistiky a odpovidajici hladinu signifikance, miZeme pouzit parametr test="F").

Mize se i stét, Ze se do modelu dostane proménnd, kterd sama o sobé prikaznd neni, ale ve spojeni s ostatnimi
vysvétluje v modelu signifikantni mnoZstvi informace.

Analyza kovariance

Analyzu kovariance (ANCOVA) pouZivame tehdy, kdyZ chceme posoudit viiv néjakeého faktoru, ale zaroven
vime, ze na odpovéd ma vliv i néjaka dalsi SPOJITA proménna.

Opét se vratime k pfikladu s transpiraci. Chceme porovnat, zda se lisi transpirace, kdyz sviti a nesvit
slunce. Ale protoZe vime, Ze transpirace je zavisla i na rychlosti vétru, uZijeme ji jako kovariatu - covariable. R mezi
regresi a analyzou kovariance (a analyzou variance) nerozlisuje tak striktné jako tfeba program Statistica. MiZeme
tedy opét pouzit funkce Im a vysledek shrnout pomoci funkci anova (nebo summary):
lm.ancova<-1lm(transpi~vitr+slunce,data=transpi)
anova (lm.ancova)

Analysis of Variance Table

Response: transpi

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
vitr 1 67.342 67.342 36.0944 0.000958 ***
slunce 1 0.352 0.352 0.1889 0.679028
Residuals 6 11.194 1.866

Vycteme zde, Ze viiv SLUNCE je neprukazny, prikazny vsak je viiv vétru.

Otdzkou vsak je, zda je zavislost transpirace na vétru totoZna pfi slunecnim svitu nebo bez néj. Tuto
hypotézu muZeme testovat nasledujicim zptsobem (zadani odpovida postupu uvedenému pro program Statistica):
1m.ancova.2<-1lm(transpi~vitr*slunce,data=transpi)
anova (lm.ancova. 2)

Analysis of Variance Table
Response: transpi

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
vitr 1 67.342 67.342 31.2050 0.002536 **
slunce 1 0.352 0.352 0.1633 0.702830
vitr:slunce 1 0.404 0.404 0.1872 0.683263
Residuals 5 10.790 2.158
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nebo spise (protoze jsme jiZ zjistili, Ze hlavni efekt faktoru slunce neni prikazny) takto:
1m.ancova.3<-1lm(transpi~vitr/slunce,data=transpi)
anova (lm.ancova. 3)
Analysis of Variance Table
Response: transpi
Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)

vitr 1 67.342 67.342 35.0616 0.001034 =*~*
vitr:slunce 1 0.023 0.023 0.0118 0.916992
Residuals 6 11.524 1.921

Efekt slunecniho svitu je zde "vnofen" do efektu vétru, takZe v modelu vystupuje jen jako interakce mezi
obéma proménnymi.

Oba postupy shodné ukazuji, Ze nemdzeme zamitnou hypotézu, Ze zavislost transpirace na vétru je totozna
pfi slunecnim svitu i bez néj.

V pfipadé, Ze mame faktory s nahodnym efektem zadavame je uzaviené do volani funkce Error a misto
funkce Im musime pro fitovani modelu pouZit funkci aov.

Priklady:

1. V kultivaCnim pokusu byla zjistovana zavislost vysky rostliny na (v pokusu fizené) hladiné podzemni vody (Ize
udélat pomoci zvlastniho zafizeni) a na mnozstvi pfidaného dusiku. Byly zjistény nésleduijici vysledky.

hladina podz. vody pfidavek dusiku vyska rostliny
[cm pod povrchem] [nas. zakl. davky] [cm]
5 1 15
5 2 17
5 3 20
5 4 21
5 5 26
10 1 13
10 2 16
10 3 17
10 4 19
10 5 21
15 1 10
15 2 12
15 3 15
15 4 15
15 5 18
20 1 10
20 2 12
20 3 13
20 4 14
20 5 17

Vyhodnotte pokus. Spoctéte mnohonasobnou regresi. Spoctéte matici korelacnich koeficientd vSech tfi proménnych.
Nakreslete zavislost trojrozmérnym grafem.
vyska<—-data.frame( voda=rep(c(5,10,15,20),rep(5,4)),
dusik=rep(1:5,4), vyska=c(15,17,20,21,26, 13,16,17,19,21,
10,12,15,15,18, 10,12,13,14,17))
Im.vyska<-1lm(vyska~vodat+dusik, data=vyska)
summary (1m.vyska)

Coefficients:

Estimate Std. Error t wvalue Pr(>|t])
(Intercept) 15.80000 0.75993 20.79 1.59e—-13 ***
voda -0.46000 0.04195 -10.97 3.95e-09 *=*~*
dusik 2.00000 0.16583 12.06 9.32e-10 **%*
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Residual standard error: 1.049 on 17 degrees of freedom
Multiple R-Squared: 0.9399, Adjusted R-squared: 0.9328
F-statistic: 132.8 on 2 and 17 DF, p-value: 4.196e-11
anova (1lm.vyska)

Analysis of Variance Table

Response: vyska

Df Sum Sgq Mean Sgq F value Pr (>F)
voda 1 132.25 132.25 120.23 3.949e-09 #***
dusik 1 160.00 160.00 145.45 9.317e-10 =*x**
Residuals 17 18.70 1.10
cor (vyska)

voda dusik vyska

voda 1.0000000 0.0000000 -0.6521576
dusik 0.0000000 1.0000000 0.7173229
vyska -0.6521576 0.7173229 1.0000000
summary (vyska)

voda dusik vyska
Min. : 5.00 Min. 01 Min. :10.00
1st Qu.: 8.75 1st Qu.:2 1st Qu.:13.00
Median :12.50 Median :3 Median :15.50
Mean :12.50 Mean :3 Mean :16.05
3rd Qu.:16.25 3rd Qu.:4 3rd Qu.:18.25
Max. :20.00 Max. :5 Max. :26.00

vyska.marg<-1list (voda=seq(5,20,by=1) ,dusik=seq(1l,5,by=0.2))

vyska.fit<-predict (1m.vyska, expand.grid(vyska.marqg))

res<-persp (vyska.marg$voda, vyska.marg$dusik, matrix (vyska.fit, 16),
xlab="voda", ylab="dusik", zlab="vyska", theta=60)

points (trans3d(vyska$voda, vyska$dusik, vyska$vyska, res))

2. Bylo zjistovano, zda nadmérné piti piva (ANO, NE) ma vliv na vahu osoby. Pfitom se zjistovala i vySka osoby.

Vaha vy$ka pije
80 180 0
60 170 0
70 165 1
90 185 0
95 182 1
105 185 1
90 195 0
111 190 1
70 180 0
100 205 0

Ma nadmémé piti piva vliv na vahu osoby? Je sklon zavislosti vahy na vySce stejny v obou skupinach?

pivo<-data. frame (vaha=c (80, 60,70, 90, 95,105, 90,111, 70,100),
vyska=c(180,170,165,185,182,185,195,190,180,205),
pije=factor(e(0,0,1,0,1,1,0,1,0,0)))

anova (1lm(vaha~vyska+pije, data=pivo))

Analysis of Variance Table

Response: vaha

Df Sum Sg Mean Sg F value Pr (>F)
vyska 1 1315.54 1315.54 36.219 0.0005325 **x*
pije 1 937.11 937.11 25.801 0.0014320 **

Residuals 7 254.25 36.32
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Jak spocitdme v programu R

Porovnani dat s Poissonovou ditribuci

Porovnani dat s jakoukoliv distribuci miZzeme provést pomoci Kolmogorov-Smirnovova testu, tak jak jsem si
Jej ukazali jiz pfi porovnavani s normalni distribuci. Pro srovnana s Poissonovou distribuci ale musime nejprve
odhadnou jeji parametr — 1. stfedni hodnotu. Testujeme-li tedy napfiklad hodnoty uloZené v proménné x, muZe
zadani testu vypadat takto:
ks.test (x, "ppois",mean (x))

Pokud mame data tabelovana, tj. jako seznam hodnot val a jejich Cetnostinval, Ize vyslednou proménnou
vytvorit pomoci funkce rep (jako rep(val,nval)).

Pri porovnani s Poissonovou distribuci se ale nejprve podivame na spoctené hodnoty priméru a variance
(v Poissonové distribuci by mély byt stejné). Poté muZeme provést test pomoci kriteria:

2 Sz(n_l)

a porovname s kritickou hodnotou pfi n-1 stupnich volnosti. V R bychom tedy zadali takto:
poiss.crit<-var (x) * (length (x)-1) /mean (x)

a otestovali takto:

l-pchisqg(poiss.crit, length(x)-1)

Obdobné muzZeme spocitat také Lloydiv index shlukovitosti. POZOR, Lloyduv index je spravné

-1

s
L=%X_+1
X

(ve skriptech starsich versi chybi +1). Takto hodnoty vétsi nez jedna znaci shlukovitost, hodnoty mensi nez 1
pravidelnost. Tak jak je ve skriptech Ize uZit téz, ale pak pozitivni hodnoty znaci shlukovitost, negativni pravidelnost.

Definici Lloydova indexu tedy odpovida tato funkce:
lloyd.index<-function (x)
{ ((var(x)/mean(x))-1)/mean(x)+1 }

Konfidencni interval pro parametr p binomického rozdéleni:

Konfidencni interval (implicitné s pokrytim 0.95, ale Ize zménit pomoci parametru conf.level) spocita funkce
binom.test, kterou Ize uZit i pro test shody s teoretickou pravaépodobnosti. Prvnim parametrem funkce je pocet
pfipadi (x), kdy néjaky jev nastal, druhym je celkovy pocet "pokusi” (n), tfetim pak teoreticka pravdépodobnost, se
kterou srovndavame (p). Pomoci parametru alternative (s implicitni hodnotou "two.sided") Ize provést i jednostranné
testy (pfi uziti hodnoty "less" nebo "greater”).

Stfedni chybu odhadu pravdépodobnosti pro binomické rozaéleni mizeme spocitat pomoci vzorce:

Pa
n—1
kde p je odhad pravdépodobnosti, q je jeho doplnék do jednicky a n je celkovy pocet nezavislych pozorovani.

Sp:

Pfiklady:

1. Ve vylovu bylo odebrano 86 kapru a na kazdém spocten pocet ektoparaziti Caprozhroutus magnus. Co mizeme
o jejich distribuci fici? (Porovnejte s Poissonovym rozdélenim, otestujte pomoci vzorce (1), spoctéte Lloydav index.
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PocCet kapru, ktefi méli x parazitQ

25 0
15 1
11 2
13 3
10 4
6 5
2 6
1 8
1 12
1 15
1 18

ncarps<-c(25,15,11,13,10,6,2,1,1,1,1)
npar<-c(0:6,8,12,15,18)
x<-rep (npar, ncarps)
ks.test (x, "ppois",mean (x))

One-sample Kolmogorov-Smirnov test
data: x
D = 0.2047, p-value = 0.001482
alternative hypothesis: two.sided

poiss.crit<-var (x) * (length (x)-1) /mean (x)
poiss.crit

[1] 324.9716

l-pchisqg(poiss.crit, length(x)-1)

(11 O

lloyd. index (x)

[1] 2.150686

2. Ze 120 nahodné vybranych jablek bylo 56 Cervivych. Odhadnéte procento Cervivych v populaci, s konf. limitem..
binom.test (56, 120)
Exact binomial test
data: 56 and 120
number of successes = 56, number of trials = 120, p-value = 0.523
alternative hypothesis: true probability of success is not equal to 0.5
95 percent confidence interval:
0.3750729 0.5599445

sample estimates:
probability of success

0.4666667

3. Pocty sasanek ve ¢tvercich byly: 0,2,5,10,2,0,5,6,1,6,2,4,5,6,1,2,3,2,3,2,0,0,0, 2, 3. Otestujte
nahodnost rozmisténi, riznymi zpusoby.

4, 7500 lidi, nahodné vybranych, mélo 160 protilatky na boreliozu. Odhadnéte (s pfislusnym konfidenénim
intervalem) procento v celé populaci.

5. Byla zjiStovana pokryvnost populace metodou point quadrat (tj. jako procento jehel, které zasahne dany druh).
Ze sto jehel zasahlo 40. Odhadnéte pokryvnost a stiedni chybu odhadu. Kolik jehel bychom potfebovali, aby byla
stfedni chyba odhadu 2%?

sqrt (0.4*0.6/99)

[1] 0.0492366
0.4*0.6/(0.0272)+1
[1] 601
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