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1 Uvod

Hlavni biologicka otazka

Lisi se prumérna hmotnost téla mezi druhy tu¢naka?

V predchozi lekci jsme prevadéli biologické tvrzeni na nulovou hypotézu o koeficientu znamého
modelu. Prediktorem byla numerickd proménna (zemépisna sifka) a otazka znéla, zda je sklon
slucitelny s nulou. V této lekci bude prediktorem kategorialni proménna: druh tu¢naka.

Zpusob uvazovani zustava stejny. Vysledek zacina jednotlivymi pozorovanimi, pokracuje rozdi-
lem v gramech a jeho nejistotou a testova otazka jej pouze dopliuje.

2 Vysledky uceni

Po prostudovani této lekce dokazete:

. fitovat Im(y ~ skupina) pro dvé i vice skupin a pfecist jeho koeficienty;

« interpretovat intercept jako priamér referenéni skupiny a ostatni koeficienty jako rozdily vaci
této skupiné;

« vysvétlit dvouvybérovy t-test a analyzu rozptylu (ANOVA) jako otazky poloZené linearnimu
modelu;

« rozlisit celkovy F-test od post-hoc porovnani dvojic a rozhodnout, kdy parova porovnani davaji
smysl;

« napsat zaveér v biologicky smysluplnych jednotkach: rozdil, jeho nejistota, test a omezeni studie.

3 Data: jeden radek je jeden zméreny tucnak

Data obsahuji télesna méreni dospélych tucnaki tfi druhii z Palmerova souostrovi v Antarktideé.
Jeden radek piedstavuje jednoho zméfeného jedince. NaSe odezva je hmotnost téla v gramech a
kategorialnim prediktorem je druh.



Obrazek 1: Druhy tu¢naki v datasetu Palmer Penguins a barvy, které pro né budeme pouzivat.
Ilustrace: Allison Horst.

Stejné jako v lekci o grafech a typech proménnych budeme tuc¢naka krouzkového (Adélie) zobra-
zovat oranzové, tucnaka uzdickového (Chinstrap) fialové a tu¢naka osliho (Gentoo) modrozelené.

Tabulku nacteme a zndmymi funkcemi zjistime, jaké hodnoty a datové typy obsahuje. str()
ukaze strukturu tabulky a typ kazdé proménné, summary() zakladni souhrny sloupct a
colSums(is.na()) pocet chybéjicich hodnot v kazdém sloupci.

# NacCteme pripravenou tabulku s jednim radkem na tucnaka
data tucnaci <-
read.csv(
file = "data/palmer_penguins.csv',
na.strings = c("", "NA")

# Zkontrolujeme strukturu a datové typy
str(data_tucnaci)

‘data.frame’: 344 obs. of 8 variables:

$ druh : chr "Adelie" "Adelie" "Adelie" "Adelie"

$ ostrov : chr "Torgersen" "Torgersen" "Torgersen" "Torgersen"

$ delka zobaku mm : num 39.1 39.5 40.3 NA 36.7 39.3 38.9 39.2 34.1 42 ...

$ hloubka zobaku mm: num 18.7 17.4 18 NA 19.3 20.6 17.8 19.6 18.1 20.2 ...

$ delka kridla mm : int 181 186 195 NA 193 190 181 195 193 190 ...

$ hmotnost tela g : int 3750 3800 3250 NA 3450 3650 3625 4675 3475 4250 ...



$ pohlavi : chr "male" "female" "female" NA ...
$ rok : int 2007 2007 2007 2007 2007 2007 2007 2007 2007 2007 ...

# Prohlédneme si souhrny hodnot
summary (data_tucnaci)

druh ostrov delka zobaku mm hloubka zobaku mm
Length:344 Length:344 Min. :32.10  Min. :13.10
Class :character Class :character 1st Qu.:39.23 1st Qu.:15.60
Mode :character Mode :character Median :44.45 Median :17.30

Mean 143.92 Mean :17.15
3rd Qu.:48.50 3rd Qu.:18.70

Max . :59.60  Max. :21.50
NA's 12 NA's :2
delka kridla mm hmotnost tela g pohlavi rok
Min. :172.0  Min. 12700 Length:344 Min. 12007
1st Qu.:190.0 1st Qu.:3550 Class :character 1st Qu.:2007
Median :197.0 Median :4050 Mode :character Median :2008
Mean :200.9  Mean 14202 Mean 12008
3rd Qu.:213.0 3rd Qu.:4750 3rd Qu.:2009
Max. :231.0  Max. 16300 Max. 12009
NA's :2 NA's 12

# Spocitdame chybéjici hodnoty v kazdém sloupci
colSums(x = is.na(x = data_tucnaci))

druh ostrov  delka zobaku mm hloubka zobaku mm

0 0 2 2

delka kridla mm  hmotnost tela g pohlavi rok
2 2 11 0

Tabulka ma 344 fadku. Sloupec druh je zatim text (chr) a u 2 tu¢nakt chybi hmotnost. Hmotnost
se pohybuje od 2 700 do 6 300 g, coZ jsou u dospélych tu¢nakn téchto druht vérohodné hodnoty.

Model hmotnosti nemaze pouzit fadek, ve kterém hmotnost chybi: bez namérené odezvy nelze
spocitat residuum. Ponechame proto jen tu¢naky se zméfenou hmotnosti. Ostatni chybéjici po-
lozky (naptiklad pohlavi) zatim nevadi, protoze je v modelu nepouzivame. Sloupec druh zaroven
prevedeme na faktor, tedy kategorialni proménnou s pevné danym potfadim urovni. Toto pofadi
bude pozdéji dilezité pro ¢teni koeficientt.



# Ponechdme jen tucnaky se zmérenou hmotnosti
data tucnaci <-
data tucnacil
lis.na(data tucnaci$hmotnost tela g),

# Druh prevedeme na faktor s pevnym poradim Urovni
data tucnaci$druh <-
factor(
x = data_tucnaci$druh,
levels = c("Adelie", "Chinstrap", "Gentoo")

# Ovérime pocet ponechanych radkl a Grovné druhu
nrow(x = data_tucnaci)

[1] 342

levels(x = data_tucnaci$druh)

[1] "Adelie" "Chinstrap" "Gentoo"

Druh | Ostrov Hmotnost téla (g) Pohlavi = Rok

Adelie | Torgersen 3750 | male 2007
Adelie | Torgersen 3800 | female 2007
Adelie | Torgersen 3250 | female 2007
Adelie | Torgersen NA | NA 2007
Adelie | Torgersen 3450 | female 2007
Adelie | Torgersen 3650 | male 2007




Doplnujici: ziskani a priprava dat

Pro priichod lekei staci pripraveny soubor data/palmer_penguins.csv. Ten zamérné zacho-
vava vsech 344 radku, aby byly chybéjici hodnoty pfi prvnim prohlédnuti viditelné. Pokud
si ale chcete cely postup zopakovat, nasledujici kod provede cely sled kroki: ziska data —
vybere a prejmenuje sloupce — pripravi je pro model hmotnosti — ulozi vlastni
pracovni kopii.

Kéd vynecha radky bez hmotnosti hned po stazeni, takze vlastni kopie bude mit jen 342 fadku.
Druh v ni rovnou uloZi jako faktor se stejnym poradim Grovni jako vyse. Tento blok mutizete
preskocit; dalsi priklady pouzivaji tabulku data_tucnaci pfipravenou vyse.

# Tento prikaz staci spustit pouze jednou
# install.packages("palmerpenguins")

# Ziskame data a prohlédneme chybéjici hmotnosti

data puvodni <- palmerpenguins::penguins

sum(is.na(data puvodni$body mass g))

data puvodni <- data puvodni[!is.na(data _puvodni$body mass g), ]

# Vybereme, prejmenujeme a upravime sloupce pro lekci
data tucnaci <-
data. frame(
druh = factor(
x = data_puvodni$species,
levels = c("Adelie", "Chinstrap", "Gentoo")
D
ostrov = as.character(data puvodni$island),
delka zobaku mm = data puvodni$bill length mm,
hloubka zobaku mm = data puvodni$bill depth mm,
delka kridla mm = data puvodni$flipper length mm,
hmotnost tela g = data puvodni$body mass g,
pohlavi = as.character(data puvodni$sex),
rok = data puvodni$year

# Ulozime si zpracovanou tabulku pro dalsi praci
write.csv(
x = data_tucnaci,
file = "data/palmer penguins vlastni kopie.csv",
row.names = FALSE,

na =




Balicek palmerpenguins obsahuje kopii ptivodnich tabulek z Environmental Data Initiative.
Dokumentace bali¢ku palmerpenguins uvadi také cestu k neupravenym archivnim souboriim.
Méfeni pochazeji z vyzkumu tu¢nakt rodu Pygoscelis v letech 2007-2009. Data shromazdila
Kristen Gorman ve spolupraci s Palmer Station Long Term Ecological Research a byla zvefejnéna
pod licenci CCO. Ptipraveny soubor a jeho pfesna provenance jsou popsany v data/README.md;
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biologickou studii uvadéji Gorman, Williams a Fraser (2014), DOI: 10.1371/journal.pone.0090081.

4 Hmotnosti tu¢naka krouzkovych a oslich

Pro prvni srovnani ponechame jen dva druhy: tucnaka krouzkového (Adélie) a tu¢naka osliho
(Gentoo). V prvnim grafu jsou jejich hmotnosti smichané dohromady. Kazdy bod predstavuje
jedno pozorovani, tedy jednoho zméfeného jedince.
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Obrazek 2: Hmotnosti tué¢nakt dvou druhti pfedtim, nez pouzijeme informaci o druhu. Vechny
body jsou zamérné sedé.

Bez dalsi proménné umime popsat jen tento spole¢ny soubor. V lekei o popisu jedné proménné
jsme k tomu pouzivali pocet pozorovani, minimum, maximum, pramér, median a mezikvartilové
rozpéti (IQR). Stejné souhrny nyni spocitime v R:

# Pro prvni pohled vybereme dva druhy, ale zatim je nesrovnavame
data dva druhy <-
data tucnaci|
data_tucnaci$druh %in% c("Adelie", "Gentoo"),
]
data dva druhy$druh <- droplevels(data dva druhy$druh)


https://allisonhorst.github.io/palmerpenguins/articles/download.html
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0090081

# Pripomeneme si zndmé souhrny pro vsechny hmotnosti dohromady
c(

pocet = length(data_dva druhy$hmotnost tela g),

prumer mean(data dva druhy$hmotnost tela g),

median = median(data_dva_druhy$hmotnost tela g),

minimum = min(data_dva_druhy$hmotnost tela g),

maximum = max(data dva druhy$hmotnost tela g),

IQR = IQR(data_dva druhy$hmotnost tela g)

pocet prumer median minimum maximum IQR
274.000 4318.066 4262.500 2850.000 6300.000 1350.000

Spole¢ny pramér 4 318,1 g shrnuje stied sedého oblaku, ale zakryva moznost, Ze se v ném misi
odlisné skupiny. Tuto moznost provéii proménna druh.

Proménna druh je kategorialni: jeji hodnoty nejsou méfeni na ¢iselné skale, ale nazvy kategorii.
Funkce table() ukaze, kolik radku (jedincii) patii do kazdé kategorie:

table(data tucnaci$druh)

Adelie Chinstrap Gentoo
151 68 123

V celé tabulce jsou tfi druhy. Pro prvni model ponechavame pouze Adélie a Gentoo, které jsme
vybrali do objektu data_dva_druhy.

V predchozi lekei jsme testovali nulovou hypotézu o koeficientu modelu. Zkuste vyslovit
nulovou hypotézu pro primérnou hmotnost Adélie a Gentoo. Jak by podle ni vypadal graf,
ve kterém body obarvime podle druhu?

Mozna odpoveéd

Nulova hypotéza tvrdi, ze primérna hmotnost obou druhii je v $irsi populaci stejna: rozdil
praméra je 0 g. Body obou druha by pak lezely kolem stejné vysky. Jednotlivci by se stale
lisili, ale Zadny druh by systematicky nelezel vys3e.
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Obrazek 3: Stejna méfeni po pridani kategorialni proménné druh. Barva i vodorovna poloha nyni
ukazuji prislusnost ke skupiné.

Po rozdéleni vidime silny posun: body tuc¢naku oslich lezi pfevazné vyse. Zaroven se hodnoty

uvniti kazdého druhu lisi a oba soubory se ¢astecné prekryvaji. Druh nam tedy pomohl odhalit

strukturu, kterou sedy graf skryval.

4.1 Pramér a smérodatna odchylka kazdého druhu

Pocet jedinca | Pramér (g) | SD (g)

tucnak krouzkovy (Adélie) 151 3700,7 458,6

tuénak osli (Gentoo) 123 5076,0 | 504,1

Pramér shrnuje polohu jedné skupiny, ale nefika, jak se lisi jednotlivci uvnitf ni. Proto vedle néj
zobrazime smérodatnou odchylku (SD) i vSechny body. Svisla usecka kolem priméru saha od
praméru minus jedna SD po pramér plus jedna SD.
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Obrazek 4: Body jsou jednotlivi tucnaci, silné vodorovné usecky jsou prumeéry a tenké svislé
usecky ukazuji primér + 1 SD.

Prameér tucnaku oslich je o 1 375,4 g vy$si nez pramér tu¢nakt krouzkovych. To je hlavni vécny
rozdil, ktery bude nas model popisovat.

5 Rozdil praméru

Dva praméry se mohou liSit o stejnou hodnotu, ale sila informace zavisi také na variabilité
uvnitf skupin. Nasledujici graf proto skryva jednotlivé body a ponechava pouze tfi soucasti: dva
praméry, jejich rozdil a SD kazdé skupiny.
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Obrazek 5: Silné vodorovné usecky jsou priimeéry, svislé usecky ukazuji + 1 SD a zavorka vpravo
méfi rozdil mezi prameéry. Celkovy rozsah dat zde zamérné nezobrazujeme.

Svisla zavorka méii systematicky rozdil, ktery chceme vysvétlit druhem. Usecky SD ptipominaji,
ze kazdy prumér zastupuje cely oblak riznych jedinct. Rozdil primért proto nikdy nebudeme
Cist bez informace o variabilité kolem nich.

5.1 Stejny rozdil, jina variabilita

Nasledujici obrazek neni dalsi vybér tuénakd. Je to zamérné zjednoduseny myslenkovy pokus se
dvéma vymyslenymi skupinami A a B po deseti jedincich. Ve vsech tfech panelech se pruméry
skupin lisi o stejnych 1 000 g; panely se lisi jen tim, jak daleko jsou jedinci rozptyleni kolem
praméru své skupiny.
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Obrazek 6: Myslenkovy pokus se dvéma vymyslenymi skupinami A a B: rozdil mezi prameéry
(vodorovné usecky) je ve vSech tfech panelech stejny, smérodatna odchylka uvnitf skupin zleva

doprava roste.

Rozdil pramérta je ve vSech panelech stejny. Ve kterém panelu bychom nejsnaze odlisili
systematicky rozdil mezi skupinami od béznych rozdil mezi jedinci? A ve kterém nejhure?

Mozna odpoved

Nejsnaze v levém panelu: skupiny se témér neprekryvaji a rozdil primért je mnohem vétsi
nez typicka odchylka jedince od primeéru jeho skupiny. Nejhtufe v pravém panelu: rozdil
pramért je zde stejné velky jako smérodatna odchylka uvniti skupin a skupiny se vyrazné
prekryvaji. Stejny rozdil pruméra tak muze byt presvédcivy i sotva rozeznatelny.

Rozdil praméru tedy necteme izolované. Posuzujeme jej vzhledem k variabilité, ktera
zustava kolem skupinovych priméri. Z tohoto porovnani vychazi také nazev metody analyza
rozptylu, ke které se v této lekci dostaneme: porovnava variabilitu zachycenou rozdilnymi skupi-

novymi pruméry s residualni variabilitou uvnitf skupin.

Rozdil hmotnosti zatim pouze popisujeme. Abychom k nému mohli pfipojit nejistotu a test,
fitujeme linearni model: odezvou bude hmotnost téla a prediktorem druh. Pfed vloZenim
kategorialni proménné do znamé formule si pfipomeneme, jak model pracoval s numerickym

prediktorem.
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6 Stejny linearni model, jiny prediktor

6.1 Pfipomenuti: pfimka pro délku ploutve a hmotnost

V lekci o vztazich dvou proménnych jsme u tu¢naka kreslili bodovy graf délky ploutve a télesné
hmotnosti; v lekei o linedrnim modelu jsme podobny vztah popsali pfimkou. Pfimku si pfipome-
neme pravé na tucnacich: délka ploutve (sloupec delka_kridla_mm)bude prediktorem a hmotnost
téla odezvou.

Kazdy bod je jeden tu¢nak. Délka ploutve urcuje jeho vodorovnou polohu a fialova primka
ukazuje, jakou hmotnost model pro tuto délku odhaduje.
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Obrazek 7: Pozorované délky ploutve a hmotnosti tu¢nakt s odhadnutou pfimkou. Kazda hodnota
numerického prediktoru vybira jedno misto na pfimece.
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6.2 Kde je intercept?

V lekci o linearnim modelu jsme intercept a sklon psali jako a a b. V lekcich o nejistoté a testovani
hypotéz jsme pro stejné koeficienty pouzivali fecké pismeno [ (beta): 3, je intercept a 3; sklon v
$irsi populaci. Stfiska oznacuje odhad z nasich dat, takze £, je totéz co diivéjsi a a B, totéz co b.

Intercept ﬁo je odhadnuta hmotnost tué¢naka s ploutvi dlouhou 0 mm. Nula leZi daleko mimo
pozorované délky ploutvi (172-231 mm), proto plnou pfimku prodlouzime ¢arkované az k nule.
Vychazi Bo = —5 781 g, tedy zaporna hmotnost. Intercept umime v rovnici vypocitat, ale tady
nema biologicky smysl: je to extrapolace daleko za nase data.
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Obrazek 8: Intercept je vyska ptimky pti hodnoté prediktoru 0. Carkovana ¢ast upozoriiuje, Ze

mezi nulou a nejkratsi pozorovanou ploutvi nemame zadna data.
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6.3 Kde je sklon?

Sklon ,31 je zména odhadnuté hmotnosti pfi prodlouzeni ploutve o 1 mm. Jeden milimetr by byl
v grafu téméf neviditelny, proto zvyraznime prodlouzeni o 10 mm. Odpovidajici zména vysky
pfimky je 10 - 8, = 497 g.

6000 1

Hmotnost téla (g)

3000 1

5000 1

4000 {

(10-p;=497g]

{zména x = 10 mm

e

170

180 190 200 210 220 230
Délka ploutve (mm)

Obrazek 9: Sklon pievadi zménu prediktoru na zménu odhadnuté hodnoty. Kvuli ¢itelnosti je

zobrazena zména pfi prodlouZeni ploutve o 10 mm.
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6.4 Kde je residuum?

Residuum je svisla vzdalenost namérené hodnoty od hodnoty na ptimce. U zvyraznéného tucnaka

s ploutvi dlouhou 202 mm porovname naméfenou hmotnost 3 400 g s odhadem modelu 4 256 g.
Residuum je jejich rozdil, -856 g.
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Obrazek 10: Residuum jednoho pozorovani je svisla vzdalenost mezi naméfenou hodnotou (plny
oranzovy bod) a odhadnutou hodnotou na pfimce (prazdny fialovy bod).
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6.5 Stejné koeficienty ve vystupu R

Funkce lm() vrati stejné dva koeficienty, které jsme v grafech hledali oddélené.

# 0dhadneme primku pro hmotnost podle délky ploutve
mod ploutev <-
Tm(
formula = hmotnost tela g ~ delka kridla mm,
data = data_tucnaci

# Zobrazime odhadnuty intercept a sklon
coef(object = mod ploutev)

(Intercept) delka kridla mm
-5780.83136 49.68557

Radek (Intercept) je intercept, tedy vyska ptimky pti délce ploutve 0 mm. Radek
delka kridla_mm je sklon, tedy zména odhadnuté hmotnosti pfi prodlouzeni ploutve o 1 mm.
Slovy:

odhadnuta hmotnost = intercept + sklon - délka ploutve .

Pro tu¢néka s ploutvi dlouhou 190 mm:

odhadnutd hmotnost = —5 780,8 + 49,69 - 190 = 3 659,4 g .
Obecné, kde z; je délka ploutve tuciiaka i, §j; jeho odhadnutd hmotnost, 3, intercept a 3, sklon:
U = Bo + lei'

Residuum dal méfi svislou vzdalenost konkrétniho pozorovani od této pfimky. U numerického
prediktoru jsme tedy naméienou hodnotu rozdélili na hodnotu odhadnutou modelem a residuum:

namérend hodnota = odhadnutéd hodnota + residuum,
Yi = Ui T € = B + bz, +ey

Cislo x; uré¢ovalo polohu pozorovani na vodorovné ose a vyraz Bo + lei vybral odpovidajici
vysku na pfimce. Prediktor druh ale obsahuje nazvy, ne ¢isla. Aby mohl vstoupit do stejného
vypoctu, model si z néj vytvoii ¢iselnou proménnou.

7 Linearni model s kategorialni proménnou

Vratme se k hlavni biologické otazce: 1isi se priimérna hmotnost Adélie a Gentoo? Odezvou
je stale hmotnost téla v gramech. Misto numerické délky ploutve ale modelu pfedavame nazev
druhu.
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Linearni model potfebuje zptisob, jak dvé kategorie vlozit do rovnice. Pro dva druhy staci binarni
proménna ,je Gentoo?“: hodnota 0 znamena ,ne", tedy Adélie, a hodnota 1 znamena ,ano*, tedy
Gentoo. Protoze takovou proménnou zapindme a vypiname, budeme ji fikat prepina¢. Nejde
o nové biologické meéfeni ani poradi druhi. Je to pouze Ciselny zapis prislusnosti ke skupiné.
Tabulka jej ukazuje jako novy sloupec vedle dvou skute¢nych pozorovani.

Druh Nameérena hmotnost (g) | je Gentoo?

tucnak krouzkovy (Adélie) 3750 0
tucnak osli (Gentoo) 4500 1
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V nésledujicim grafu tvofi stejna proménna vodorovnou osu. Model stale dostava pfesné hodnotu
0 nebo 1. Jednotlivé body v kazdé skupiné pouze nepatrné posuneme doleva a doprava, aby se
navzajem nepfekryvaly; tento zobrazovaci posun nevytvari nové hodnoty prediktoru. Vodorovné
usecky jsou dvé odhadnuté hodnoty a teckované svislice jsou vzdalenosti jednotlivych méfeni od
téchto odhadu.
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Obrazek 11: Kategorie druhu zapsana binarni proménnou 0/1. Model ptfifadi vSem jedinctim s
hodnotou 0 pramér Adélie a vSem jedinciim s hodnotou 1 pramér Gentoo. Body jsou jen kvuli
prekryvu mirné posunuty do stran; teckované tusecky jsou residua.

Nula a jednicka nejsou dalsi biologicka méfeni a neftikaji, ze jeden druh je ,vy$si“ nebo ,lepsi®
Jsou jen jazykem, kterym modelu sdélime pfislusnost ke skupiné. Stejné jako u numerického
prediktoru zustava odhadnuta hodnota ve tvaru intercept plus koeficient krat hodnota prediktoru.

7.1 Rovnice se dvéma hodnotami prepinace

Intercept je v tomto modelu primérna hmotnost referen¢niho druhu Adélie. Druhy koeficient
je rozdil mezi praimérem Gentoo a pramérem Adélie. U numerického prediktoru byl druhy koefi-
cient sklon; zde ma novy vyznam skupinového rozdilu. Slovy:

odhadnutd hmotnost téla = primérnd hmotnost druhu Adélie

+ rozdil Gentoo vici Adélie - ,je Gentoo?* .

Pro Adélie ma prepina¢ hodnotu 0:

19



odhadnutd hmotnost Adélie =3 700,7 + 1 375,4-0
=3700,7g .
Pro Gentoo ma pfepina¢ hodnotu 1:
odhadnutda hmotnost Gentoo = 3 700,7+ 1 3754 -1
=5076,0g .

Obecné zapiSeme stejny vztah se symboly, které uz zname. Symbol z; je nyni pfepinac ,je
Gentoo?* pro tuciidka i (0 nebo 1), §, odhadnuty primér Adélie a 3; odhadnuty rozdil Gentoo
minus Adélie:

9; = By + B1;,
Y; = Bo + Bﬂi +e;.

Zapis se od numerického prediktoru nezménil. Zménil se vyznam x; a tim i vyznam koeficientu
B1:uz nepopisuje zménu pfi zvyseni prediktoru o jednu mérnou jednotku, ale rozdil jedné skupiny
vuci referencni skupiné.

Nula a jednicka nejsou poradi druhti

Kdybychom vyménili referen¢ni druh, zménil by se prepinac, intercept i znaménko koefi-
cientu. Skupinové pruméry a biologicky obsah dat by vsak zustaly stejné. Kédovani je jazyk
modelu, ne vlastnost tu¢naku.

8 Dvouskupinovy model v R

V R ztstava funkce m() stejna. Do pravé strany formule vloZime druh. R ale musi rozhodnout,
vuéi kterému druhu bude zapisovat rozdil. Proto zvoli jednu uroven faktoru jako referencni
skupinu.

Ve vychozim kédovani pouziva R jako referenci prvni droven faktoru. Pfi pfipravé dat jsme
pofadi nastavili na Adelie, Chinstrap, Gentoo; po ponechani dvou druhii proto zlstane prvni
Adélie. Volba reference je nutna, protoze informace ,je Adélie?“ a ,,je Gentoo?“ jsou u dvou druhti
navzajem dokonale propojené: zname-li jednu odpovéd, druhou uZ dopocitime. Model proto
pouZije jeden spole¢ny zaklad — intercept reference — a jeden rozdil druhé skupiny viéi nému.

# Ponechdme dva druhy a odstranime nevyuzitou treti Groven
data_dva druhy <-
data tucnacil
data tucnaci$druh %in% c("Adelie", "Gentoo"),
]
data dva druhy$druh <- droplevels(data dva druhy$druh)
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# Zkontrolujeme poradi Grovni; prvni je reference

levels(data dva druhy$druh)

[1] "Adelie" "Gentoo"

# Fitujeme znamy linedrni model s kategorialnim prediktorem

mod dva_druhy <-
Tm(
formula = hmotnost tela g ~ druh,
data = data_dva_druhy

# Prohlédneme si cely zndmy vystup modelu

summary (mod_dva _druhy)

Call:

Im(formula = hmotnost tela g ~ druh, data

Residuals:
Min 1Q Median 3Q

Coefficients:

Estimate Std. Error t value
(Intercept) 3700.66 39.02 94.83
druhGentoo 1375.35 58.24 23.61

Signif. codes: 0 '***' 0.001 '**' 0.01

Max
-1126.02 -369.50 -26.02 343.00 1223.98

data dva druhy)

Pr(>|t])
<2e-16 ***
<2e-16 ***

11

0.05 '.

0.1

Residual standard error: 479.5 on 272 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.6721, Adjusted R-squared:

0.6709

F-statistic: 557.6 on 1 and 272 DF, p-value: < 2.2e-16

21

1



Radek Biologicky vyznam Kde ¢islo vidime v grafu

vystupu

(Intercept) | 3700,7 | prumérna hmotnost Adélie vzdalenost pramérové usecky Adélie
od nuly

druhGen- | 1375,4 | prumér Gentoo minus primér | svisla vzdalenost mezi dvéma praméry

too Adélie

Tabulka preklada radky vystupu do slov. V nasledujicim grafu jsou stejna dvé ¢isla umisténa pfimo
k datim: intercept je vyska priméru Adélie od nuly a koeficient druhGentoo je vzdalenost od
pruméru Adélie k praméru Gentoo.

Bo+B1=5076,09g
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Obrazek 12: Dva koeficienty dvouskupinového modelu ptimo v datech. Intercept f3, je vzdalenost
priamérové usecky Adélie od nuly; koeficient f3; je rozdil Gentoo minus Adélie.

Intercept 3 700,7 g je pramér referen¢ni skupiny Adélie. Koeficient druhGentoo 1 375,4 g je rozdil
Gentoo minus Adélie. Soucet obou koeficientti dava 5 076,0 g, tedy primér Gentoo.

Dopliujici: co se zméni, kdyz zvolime jinou referenci?

Referenci mizeme zménit funkei relevel(). Kdyz jako zaklad zvolime Gentoo, intercept se
stane prumérem Gentoo a rozdilovy koeficient bude Adélie minus Gentoo. Odhadnuté skupi-
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nové prumeéry, residua i biologicky obsah modelu zistanou stejné; zméni se pouze zpuisob
jejich zapisu.

data reference gentoo <- data dva druhy
data _reference gentoo$druh <-
relevel(
x = data_reference gentoo$druh,
ref = "Gentoo"

levels(data_reference gentoo$druh)
[1] "Gentoo" "Adelie"

mod _reference _gentoo <-
Tm(
formula = hmotnost tela g ~ druh,
data = data_reference _gentoo

coef(mod_reference_gentoo)

(Intercept) druhAdelie
5076.016 -1375.354

Pfi referenci Gentoo je intercept 5 076,0 g a koeficient druhAdelie je -1 375,4 g. Soucet opét
vrati prameér Adélie 3 700,7 g.

Ve studii s kontrolou nastavte referenci zamérné

Pokud ma studie skutecnou kontrolni skupinu, je obvykle nejcitelnéjsi nastavit ji jako refe-
renci. Intercept potom vyjadfuje prameér kontroly a kazdy lé¢ebny koeficient odpovida ptimo
otazce oSetfeni minus kontrola.

data _studie$skupina <-
relevel(
x = data_studie$skupina,
ref = "kontrola"
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levels(data_studie$skupina)

Tato volba pouze zpiehledni koeficienty. Nevytvari randomizaci, kontrolni podminku ani
kauzalni dikaz — ty zaviseji na designu studie. Zména reference také neméni odhadnuté
skupinové praméry, residua ani celkovy test modelu.

Co netestuje fadek interceptu

P-hodnota v fadku interceptu porovnava prumér Adélie s nulovou hmotnosti. Nulova hmot-
nost neni nase biologicka otazka. Otazku rozdilu druht ve dvouskupinovém modelu najdeme
v fadku druhGentoo.

9 Odhadnuté hodnoty a residua nezmizely

V modelu s ¢iselnym prediktorem méla kazda délka ploutve vlastni hodnotu na pfimce. V modelu
se dvéma skupinami existuji jen dvé odhadnuté hodnoty: pramér Adélie a pramér Gentoo. Kazdy
jedinec stejného druhu dostane stejnou odhadnutou hmotnost, ale vlastni residuum.
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Obrazek 13: Kazdy jedinec sdili odhadnutou hodnotu svého druhu. Body jsou kvili pfekryvu
mirné posunuty do stran. Tenké svislé usecky spojuji skute¢né body s odhadem a jsou tedy residui;
jedno residuum je zvyraznéno.

Pro zvyraznéného tuénaka krouzkového (jeho residuum je ze vsech Adélie nejvétsi) plati slovy:
residuum = nameéfend hmotnost — odhadnutd hmotnost .
Po dosazeni ¢isel ze stejného fadku dat a z vysky pramérové usecky:

residuum = 4 775,0 — 3 700,7
=1074,3¢g .

Obecny zapis pouziva stejné symboly jako u pfimky:

e =Y; — Y
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# Z modelu ziskame odhadnutou hmotnost kazdého jedince
data dva druhy$odhadnuta hmotnost g <-
fitted(mod dva druhy)

# Residuum je méreni minus odhadnuta hodnota
data_dva_druhy$residuum g <-

resid(mod _dva_ druhy)

# Zkontrolujeme prvni radky obou novych sloupcl

head (
data dva druhy|[
» €
"druh",

"hmotnost tela g",
"odhadnuta hmotnost g",
"residuum _g"

druh hmotnost tela g odhadnuta hmotnost g residuum g

1 Adelie 3750 3700.662  49.33775
2 Adelie 3800 3700.662  99.33775
3 Adelie 3250 3700.662 -450.66225
5 Adelie 3450 3700.662 -250.66225
6 Adelie 3650 3700.662 -50.66225
7 Adelie 3625 3700.662 -75.66225

Co zustalo stejné

Linearni model stale rozdéluje kazdou naméfenou hodnotu na systematickou ¢ast a residuum.
U ¢iselného prediktoru byla systematickou ¢asti pfimka; u kategorialniho prediktoru jsou ji
skupinové praméry.
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10 Jak velky a presny je rozdil dvou druha?

Z dlouhého vystupu summary() vytahneme jen dva odhadnuté koeficienty. Funkce coef() je
uzite¢na pravé ve chvili, kdy vime, na které hodnoty se chceme zaméftit:

coef(mod dva druhy)

(Intercept) druhGentoo
3700.662 1375.354

Koeficient druhGentoo odhaduje rozdil 1 375,4 g. Podobné jako v pfedchozich dvou lekcich odhad
doplnime standardni chybou a 95% intervalem spolehlivosti.

Interval nevznika jako dalsi nezavislé Cislo. Pfipomenme si z lekce o nejistoté, jak se vypocita ze
stejného odhadu a standardni chyby. Slovy:

95% interval = odhad rozdilu + kritickd hodnota - standardni chyba rozdilu .

Po dosazeni odhadu, kritické hodnoty (vysvétlené nize) a standardni chyby z fadku druhGentoo:

95% interval = 1 375,4 4 1,969 - 58,24 = 1 260,7 az 1 490,0 g .

A

Se symboly, kde Bl je odhadnuty rozdil Gentoo minus Adélie a SE (3, ) jeho standardni chyba:

1
95% interval = Bl + t07975,df -SE (Bl)
N — e’
kritickd hodnota

Pro 95% interval nechavame 2,5 % t-rozdéleni v kazdém krajnim chvostu. Kriticka hodnota proto
zavisi na zvolené hladiné 95 % a na 272 residualnich stupnich volnosti; zde je 1,969.
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# Vezmeme odhad a standardni chybu z radku druhGentoo
tabulka koeficientu <- coef(summary(mod dva druhy))
odhad rozdilu <- tabulka koeficientu["druhGentoo", "Estimate"]

standardni _chyba <- tabulka koeficientu["druhGentoo", "Std. Error"]

# Kritickd hodnota pro 95% interval a residudlni stupné volnosti
kriticka hodnota <-
qt(
p = 0.975,
df = df.residual(mod dva_ druhy)

dolni mez <- odhad rozdilu - kriticka hodnota * standardni chyba
horni mez <- odhad rozdilu + kriticka hodnota * standardni_ chyba

c(dolni mez = dolni_mez, horni mez = horni_mez)

dolni mez horni_mez
1260.687 1490.021

# Stejny vypocet pohodlné provede confint()
confint(mod dva druhy)["druhGentoo", ]

2.5% 97.5 %
1260.687 1490.021

Gentoo minus Adélie 4

o — — — — — - — ——— - —_— ]

500 1000
Rozdil prdmérné hmotnosti (g)

1500

Obrazek 14: Odhad rozdilu praimérné hmotnosti Gentoo minus Adélie a jeho 95% interval

spolehlivosti. Nula znamena stejné praméry.
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Interval saha od 1 260,7 do 1 490,0 g. Cely lezi nad nulou, ale jeho hlavnim sdélenim neni pouze
,nula uvnitt / nula vné“. Ukazuje také, jak velky rozdil je s daty a modelem slucitelny.

10.1 Je rozdil slucitelny s nulou?

Nulova hypotéza a alternativa mluvi o rozdilu prumérnych hmotnosti obou druhti v $irsi populaci,
ze které zméreni tucnaci pochazeji:

H, : primér Gentoo — prumér Adélie = 0,
H , : prumér Gentoo — prumér Adélie # 0.

Se symboly jde o tvrzeni o popula¢nim koeficientu: H, : 8, =0 a H, : B, # 0. Pro vypocet si
znovu zobrazime cely vystup modelu. V fadku druhGentoo stoji vedle sebe vSechny tfi hodnoty,
které potfebujeme: odhad rozdilu, jeho standardni chyba a vypoctena t-statistika.
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summary (mod_dva_druhy)

Call:
Im(formula = hmotnost tela g ~ druh, data = data dva druhy)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-1126.02 -369.50 -26.02 343.00 1223.98

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 3700.66 39.02 94.83 <2e-16 ***
druhGentoo  1375.35 58.24 23.61 <2e-16 ***
Signif. codes: 0 '***' 9.001 '**' 0.01 '*' 0.05 '.' 0.1 ' ' 1

Residual standard error: 479.5 on 272 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.6721, Adjusted R-squared: 0.6709
F-statistic: 557.6 on 1 and 272 DF, p-value: < 2.2e-16

V radku druhGentoo tedy ¢teme Estimate = 1 375,35, Std. Error = 58,24 a t value = 23,61.
Nasledujici rovnice pouze ukazuje, jak R ze dvou prvnich sloupct ziskalo tfeti.

Z predchozi lekce zname vztah mezi odhadem, nulovou hodnotou a jeho nejistotou. Slovy:

. odhadnuty rozdil — nulovy rozdil
t-statistika =

standardni chyba rozdilu

Po dosazeni ¢isel z fadku druhGentoo:
~13754-0
582
= 23,61 .

Obecné:

By —0

SE (81)

Stejné jako v predchozi lekci mizZzeme vysledek umistit do t-rozdéleni ocekavaného pfi nulové
hypotéze. Musime ale rozlisit dvé rizna ¢isla:

+ kritické hranice jsou zde — 1,969 a + 1,969. Oddéluji prostfednich 95 % nulového t-rozdéleni
od krajnich 5 %: v kazdém chvostu zustava 2,5 %. Stejnou kladnou kritickou hodnotu jsme
pouzili uz pii vypoctu 95% intervalu spolehlivosti;
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» pozorovana t-statistika je + 23,61. Tu jsme pravé vypocitali z fadku druhGentoo v
summary ().

Kritické hranice tedy nejsou vysledkem naseho testu. Vymezuji pfedem zvolené rozhodovaci
oblasti pro a = 0, 05. Na§ vysledek ¢ = + 23,61 lezi mnohem dale od nuly. Protoze testujeme
oboustrannou otazku, sledujeme také stejné vzdalenou zrcadlovou hranici — 23,61. P-hodnota
je soucet ploch nulového t-rozdéleni za témito dvéma hranicemi, nikoli plocha za kritickymi
hodnotami.

Nasledujici graf proto pouziva dva panely: prvni zvétsi kritické hranice a oblasti o celkové plose
a = 0, 05; druhy ukaze skute¢né pozorované ¢ a jeho zrcadlovou hranici na celé ose.

kritické hranice a alfa ‘ | pozorované t a zrcadlova hranice

:

0,41

0,31 kritické hranice = +1,969

0,24

Hustota

0,11

)\

6 3 0 3 6 20 -10 0 10 20
t-statistika oCekavana pfi nulové hypotéze

0,01

Obrazek 15: T-rozdéleni pfi nulové hypotéze. Levy panel ukazuje kritické hranice a fialové

chvosty o celkové plose alfa = 0,05. V pravém panelu fialové ¢ary tyto hranice pfipominaji, zatimco

oranzové pasy oznacuji oblasti za pozorovanym t = 23,61 a zrcadlovou hranici -23,61. P-hodnota
je plocha pod t-kfivkou uvnitf téchto oranzovych oblasti.

Pozorovany rozdil lezi 23,61 standardnich chyb nad nulou, takze skute¢né pozorovana t-statistika
je + 23,61. Zaporna hodnota — 23,61 nebyla pozorovana; je to zrcadlova hranice potfebna pro
oboustrannou otazku. Pfi 272 residualnich stupnich volnosti je soucet ploch za obéma hranicemi,
tedy p-hodnota, < 0,001. Za predpokladit modelu jsou data velmi obtizné slulitelna s presné
nulovym rozdilem mezi témito dvéma druhy. Slovo ,za pfedpokladi” je dulezité: residua tohoto
modelu kontrolujeme stejné jako u pfimky. Jak to vypada u kategorialniho prediktoru, ukazeme
nize na modelu se tfemi druhy; stejné grafy plati i pro dva druhy.

10.2 Historicka poznamka: dvouvybérovy t-test v literature

Statistické metody se historicky vyucovaly jako soubor samostatné pojmenovanych testtt pro
rizné situace: jeden test pro dva pruméry, jiny pro vice primért, dalsi pro vztah dvou nume-
rickych proménnych. Takové nazvy byly praktické v dobé ruénich vypocta a tabulek, a proto
zustavaji v ucebnicich, ¢lancich i nabidkach statistickych programi dodnes.
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Mnoho téchto klasickych postupt ale mizeme zapsat jako specialni pfipady jednoho regresniho
modelu. Dvouskupinovy t-test se spoleénym rozptylem pouziva za stejnych predpokladi tentyz
odhad rozdilu, standardni chybu, t-statistiku a p-hodnotu jako koeficient druhGentoo v nasem
dvouskupinovém linearnim modelu. Nemusime se tedy ucit novy zptisob uvazovani: biologickou
otazku, odhad, nejistotu i test stale ¢teme z jednoho modelového ramce.

Nazev dvouvybérovy t-test vsak budeme potkavat v dalsi literatute. Nasledujici ptiklad proto
ukazuje, jak zndmy modelovy vysledek pfelozit do historického nazvu testu a zpét. Nejde o
dalsi nesouvisejici analyzu. Aby znaménko odpovidalo nasemu koeficientu, odecteme Adélie od
Gentoo.

Proc¢ tento historicky nazev uvadime

Kdyz v knize uvidite dvouvybérovy t-test se spolecnym rozptylem, mtzete si jej predstavit
jako linearni model y ~ skupina se dvéma drovnémi. Pfi ¢teni vysledku se znovu ptejte na
rozdil praméru, jeho standardni chybu, t-statistiku a p-hodnotu.
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# Pripravime hmotnosti obou skupin ve sméru Gentoo minus Adélie
vec gentoo <-
data_dva druhy$hmotnost tela g[
data_dva druhy$druh == "Gentoo"
]
vec_adelie <-
data_dva druhy$hmotnost tela g[
data dva druhy$druh == "Adelie"

# Test se spolecnym rozptylem odpovidd dvouskupinovému 1m()
t.test(

X = vec_gentoo,

y = vec_adelie,

var.equal = TRUE

Two Sample t-test

data: vec gentoo and vec adelie
t = 23.614, df = 272, p-value < 2.2e-16
alternative hypothesis: true difference in means is not equal to ©
95 percent confidence interval:
1260.687 1490.021
sample estimates:
mean of x mean of y
5076.016 3700.662

Rozdil Gentoo - Adélie (g) t-statistika | df

koeficient v Im() 1375,4 23,61 |272

t-test se spoleénym rozptylem 1375,4 23,61 (272

Vychozi t.test() v R je Welchav test

Bez argumentu var.equal = TRUE pouziva R Welchiv t-test, ktery nevyzaduje spole¢ny
rozptyl skupin a mize mit jiné stupné volnosti i mirné jiny interval. Neni proto pravda, ze
kazdy vystup t.test() musi byt ¢iselné totozny s obycejnym 1m(). Totoznost v tabulce plati
pro stejnou otazku a stejné predpoklady.
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11 Tti druhy, stejna formule

Do dat se vraci tu¢nak uzdickovy (Chinstrap). Do lm() nemusime pfidavat novy druh ruéné:
faktor druh uz obsahuje vSechny tfi trovné.
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tugnak krouzkovy (Adélie) tuéiak uzdickovy (Chinstrap) tugnak osli (Gentoo)

Obrazek 16: Tti druhy s primérem + 1 SD. Svislé zavorky ukazuji oba rozdily, které model pfimo
vyjadfuje viuci referenénimu druhu Adélie.

Pruméry Adélie a Chinstrap lezi blizko sebe, zatimco prumér Gentoo je mnohem vyse. To je pfesné
situace, ve které potfebujeme odlisit tfi otazky: jak se jednotlivé skupiny lisi od reference, zda
jsou vSechny tfi pruméry celkové stejné a které konkrétni dvojice chceme porovnat.
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# Fitujeme stejnou formuli na vSech trech druzich
mod tri druhy <-
m(
formula = hmotnost tela g ~ druh,
data = data tucnaci

# Koeficienty stdle cteme vzhledem k referencnimu druhu Adélie
coef(mod_tri druhy)

(Intercept) druhChinstrap druhGentoo
3700.66225 32.42598 1375.35401

confint(mod tri druhy)

2.5 % 97.5 %
(Intercept) 3626.6655 3774.6590
druhChinstrap -100.3686 165.2206
druhGentoo 1264.9117 1485.7963

11.1 Tti skupiny potrebuji dva prepinace

Adélie zstava referenci. Model proto vytvori pfepinaé¢ pro Chinstrap a druhy pro Gentoo.

je Chinstrap? | je Gentoo? | Odhadnuta hmot-

nost
tuénak krouzkovy (Adélie) 0 0| Bo
tucnak uzdickovy (Chinstrap) 1 0| Bo+ P
tucnak osli (Gentoo) 0 1| Bo+P
Slovy:

odhadnutéd hmotnost téla = prumér Adélie
+ rozdil Chinstrap vuci Adélie - ,,je Chinstrap?*

+ rozdil Gentoo viuci Adélie - ,je Gentoo?* .

Po dosazeni skutecnych koeficientt a obou prepinact z tabulky skon¢i kazdy rfadek pravé na

praméru daného druhu:
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hmotnost g, = 3 700,7 + 32,40+ 1 375,4- 0 = 3 700,7 g,
hMOtNoSt cyierap = 3 700,7 +32,4-1+1 375,40 =3 733,1 g,
hmotnost ., = 3 700,7+32,4-0+13754-1=5076,0g .

Obecné: symbol Zcpiystrap i j€ Ciselnad odpovéd na otazku ,je pozorovani ChinstrAap?“ a ZGentoo,i
na otazku ,je pozorovani i Gentoo?“. Oba nabyvaji hodnoty 0 nebo 1. Koeficient f3 je odhadnuty
prumér Adélie, 5; rozdil Chinstrap minus Adélie a 3, rozdil Gentoo minus Adélie:

gi = /80 + ﬂGChinstrap,i + BZxGentoo,i'

Radek vystupu | Odhad (g) | Vyznam pii referenci Adélie

(Intercept) 3700,7 | prumér Adélie
druhChinstrap 32,4 | Chinstrap minus Adélie
druhGentoo 1375,4 | Gentoo minus Adélie

Koeficienty neobsahuji vS§echny dvojice

Tabulka s referenci Adélie pfimo odpovida na otazky Chinstrap minus Adélie a Gentoo minus
Adélie. Rozdil Gentoo minus Chinstrap v ni neni samostatny radek, i kdyz jej 1ze ze stejného
modelu odvodit.

12 Popisuje model data rozumné?

Nez tfiskupinovy model pouZijeme k testim, zkontrolujeme stejné jako u pfimky diagnostiku
modelu. U kategorialniho prediktoru ma graf residui proti odhadnutym hodnotam zvlastni, ale
ocekavany tvar: model odhaduje jen tfi skupinové pruméry, takze body tvofi svislé pasy, jeden
pro kazdy druh. Praméry Adélie a Chinstrap se lisi jen o 32 g, proto jejich pasy na vodorovné ose
témeér splyvaji a v grafu vidime zdanlivé jen dva.

Co od diagnostiky potfebujeme

Test predpoklada nezavisla pozorovani, pfiblizné srovnatelnou variabilitu residui ve skupi-
nach a piiblizné normalni tvar residui. Graf residui proti odhadnutym hodnotam pomaha
posoudit srovnatelnost rozptylu; Q-Q graf pomaha posoudit tvar rozdéleni. Nezavislost vsak
z téchto grafti nepozname — musime ji zdvodnit zptisobem, jakym byla pozorovani ziskana.

Dopliujici: co kdyz se skupiny lisi variabilitou?

Rozdilny rozptyl residui neznamena, zZe rozdil praméra zmizel. Znamena, Ze bézZny model se
spole¢nym residualnim rozptylem nemusi spravné vyjadrit nejistotu tohoto rozdilu. Napové-
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dou muize byt vyrazné Sirsi pas residui u jednoho druhu nebo skupinové rozdéleni s velmi
odlisnou sirkou.

Pro dvé skupiny uz jsme vidéli Welchtv t-test, ktery spole¢ny rozptyl nevyzaduje. Pro vice
skupin existuje Welchova ANOVA a v modelovém rameci také dalsi zpiisoby vypoctu odolnéjsi

nejistoty. Volba feSeni zavisi na otazce, velikosti skupin a tvaru dat; diagnosticky graf proto
nema slouzit jako automaticky prikaz k transformaci nebo mazani pozorovani.
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Obrazek 17: Residua proti odhadnutym hodnotam. Svislé pasy odpovidaji skupinovym primeérim
a jsou vlastnosti tohoto modelu, ne samy o sobé zavadou. Pasy Adélie a Chinstrap témér splyvaji,
protoze jejich praméry jsou skoro stejné.

Ve vsech pasech jsou residua rozptylena kolem nuly. Rozsah neni dokonale totozny, ale zadna
skupina nevytvari dramaticky odlisny véjif a zadny jednotlivy bod zjevné neurcuje cely vysledek.

Stejné dva grafy nakreslite v zdkladnim R. Graf residui proti odhadnutym hodnotam vznikne
funkei plot (), vodorovnou ¢aru v nule pfida abline (). Q-Q graf nakresli qgnorm() a referen¢ni
pfimku qqline(). Na rozdil od grafii vyse nebudou body obarvené podle druhu.

# Residua proti hodnotdm odhadnutym modelem
plot(

x = fitted(object = mod tri druhy),

y = resid(object = mod_tri druhy),

xlab = "Odhadnutd hmotnost (g)",
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ylab = "Residuum (g)

# PrerusSovana c¢ara v nule
abline(h = 0, lty = 2)

# Q-Q graf residui s referencni primkou
qgqgnorm(y = resid(object = mod tri druhy))
gqline(y = resid(object = mod tri_druhy))
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1000+ O
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Kvantily residui
o

-500 1

-1000 1 o ®

-1500 1

-2 0 2
Teoretické kvantily normalniho rozdéleni
Obrazek 18: Q-Q graf residui. Body prevazneé sleduji referencni pfimku; mensi odchylky na
koncich jsou u realnych dat bézné.

Q-Q graf porovnava sefazena residua s hodnotami ocekavanymi pii pfiblizné normalnim tvaru.
Body vétsinou sleduji pfimku. Model proto pro srovnani skupin nevykazuje problém, ktery by
prevzal hlavni biologicky pfibéh, a mizeme jej pouzit k testim. To neznamena, Ze jsou piedpo-
klady ,dokazané; znamena to, Ze grafy neukazuji zsadni rozpor.

13 Jedna celkova otazka: analyza rozptylu

U dvou skupin stacil jediny koeficient: Gentoo minus Adélie. U tii skupin uz model obsahuje dva
rozdilové koeficienty a jejich samostatné radky neodpovidaji pfimo na jednu spole¢nou otazku.
Celkova otazka zni, zda pfidani proménné druh zlepsi popis dat jako celek:
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H, : vSechny tfi primérné hmotnosti jsou stejné .

Alternativa nefika, ktera dvojice se lii. Rika pouze, Ze alespori jeden priimér neni stejny jako
ostatni.

13.1 Jeden spole¢ny priameér proti trem skupinovym priméram

Nulova hypotéza odpovida jednodussimu modelu bez prediktoru: vSem tu¢naktm piiradi jeden
spole¢ny prumeér. Model s druhem je slozitéjsi a prifadi kazdému jedinci prameér jeho druhu.
Otazku analyzy rozptylu proto mizeme pieformulovat: zkrati tii skupinové prameéry residua

natolik, aby pridana slozitost modelu stala za to?

jeden spoleény priimér ‘ | tfi skupinové priméry

soucet &tvercl residui = 219 307 697 g°) [souget Etverct residui = 72 443 483 g?]
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Obrazek 19: Stejna pozorovani popsana jednim spole¢nym primérem a tfemi skupinovymi
pruméry. Body jsou kvuli prekryvu mirné posunuty do stran. Teckované svislice jsou vSechna
residua; $ipky v levém panelu ukazuji posun od spole¢ného priméru k primértm druha.

V levém panelu jsou residua vzdalenosti od jednoho spole¢ného priméru. V pravém panelu jsou
vzdalenosti od praméru vlastniho druhu. Soucet ¢tverct residui klesne z 219 307 697 na 72 443
483 g? Rozdilné skupinové pruméry tedy vysvétli ¢ast variability, ktera v jednodussim modelu
zustavala v residuich.

Pro¢ residua umocniujeme? Kdybychom pouze secetli kladné a zaporné vzdalenosti od pruméru,
navzajem by se vyrusily. Ctverce jsou vidy nezaporné a velkym odchylkam davaji vétsi vahu.
Stejnou myslenku souctu Ctverct residui uz zname z fitovani primky:.

Pokles souctu ¢tvercti mizeme zobrazit jako rozdéleni ptivodni chyby jednodussiho modelu na
dvé casti:
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SSE jednoho pruméru = SS zachyceny druhem + SSE tii prameéra.

219 307 697 146 864 214 72 443 483
Obecné: SSE.

jeden pramér — Ssdruh + SSE
modelu a SS;,;, ¢ast, kterou zachytily rozdily prameért druhi.

tii primery> Kd€ SSE je soucet ¢tverct residui daného

jeden spolec¢ny priimér - druh: 146 864 214 g* residua: 72 443 483 g*

0 mil. 50 mil. 100 mil. 150 mil. 200 mil.
Soucet &tvercl (g?)

. z(stava uvnitf druhd . zachyceno rozdily druhti

Obréazek 20: Pivodni soucet ¢tverct residui se po pfidani druhu rozdéli na ¢ast zachycenou rozdily
skupinovych primért a ¢ast, ktera stale zustava uvnitt druht.

13.2 Co porovnava F-statistika

Samotny pokles souctu ¢tverci nestaci. Slozitéjsi model témér vzdy residua alespon trochu zkrati,
protoze dostal vice koeficientii. Potfebujeme proto porovnat dvé veli¢iny na férovém méfitku:

1. kolik variability zachytil kazdy pfidany rozdil mezi skupinami;
2. jak velky ¢tverec residua typicky ztistava uvnitt skupin.

F-statistika je pomér pravé téchto dvou mnozstvi. ProtoZze porovnava dvé variability, jmenuje se
metoda analyza rozptylu, i kdyZ biologicka otazka mluvi o prameérech.

Slovy:

L. variabilita pripadajici na rozdily mezi skupinami
F-statistika =

residualni variabilita uvnitf skupin

Cisla uz jsme vidéli ve dvou konkrétnich grafech. V grafu jeden spoleény priimér proti tfem
skupinovym prameérim byl soucet ¢tverct residui jednoho priméru 219 307 697 g* a soucet
¢tverct residui tii prameéra 72 443 483 g®. Jejich rozdil 146 864 214 g’ tvori fialovou cast grafu
rozkladu souctu ¢tverct - ¢ast zachycenou druhem.

Soucty ¢tverct pievedeme na srovnatelné priimérné ¢tverce délenim pfislusnymi stupni volno-
sti. Model pridal 2 rozdilové koeficienty; uvniti skupin zbyva 339 residualnich stupnt volnosti:

219 307 697 — 72 443 483 146 864 214
2 a 2

prumérny ¢tverec mezi skupinami = =73 432 107,

72 443 483
primérny ¢tverec uvnitt skupin = 339 213 698 .
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Kdyby druh nepomahal, zlepseni pfipadajici na jeden novy koeficient by bylo podobné velké jako
bézny étverec residua a F' by bylo kolem 1. Cim je ¢itatel vétsi vii¢i jmenovateli, tim vice skupinové
rozdily vy¢nivaji nad variabilitu jedinct uvnitf skupin. V nasich datech jejich pomér dava:

73 432 107
= —— = 343,63 .
213 698 ’
Obecné:
F= MS mezi skupinami
MS )

uvnit¥ skupin

Symbol M S oznacuje prumérny ¢tverec (mean square): soucet ¢tverct déleny prislusnymi stupni
volnosti. F-statistika tak spojuje vSechny pfedchozi kroky: rozdily pramért méni odhadnuté
hodnoty, tim zkracuji residua, z residui pocitame soucty ¢tverct a jejich férové prepocteny pomeér
testuje spolec¢nou nulovou hypotézu.

# Polozime celkovou otdzku stejnému triskupinovému modelu
anova(mod tri druhy)

Analysis of Variance Table

Response: hmotnost tela g

Df Sum Sq Mean Sq F value Pr(>F)
druh 2 146864214 73432107 343.63 < 2.2e-16 ***
Residuals 339 72443483 213698

Signif. codes: 0 '***' 0.001 '**' 0.01 '*' 0.65 '.' 0.1 ' ' 1
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13.3 Jak cist tabulku anova() radek po radku

Tabulka je kompaktni, ale kazdy udaj odpovida kroku, ktery jsme uz vidéli v rovnici nebo grafu:

1.

Radek druh popisuje ¢ast variability zachycenou pifidanim tii skupinovych priimérti misto
jednoho spole¢ného priméru. Radek Residuals popisuje variabilitu, ktera ziistava kolem
skupinovych praméra.

Df pro druh je 2. Tti skupinové pruméry vyjadiime jednim referen¢nim primérem a dvéma
rozdily, takze druh pfidava 3 — 1 = 2 stupné volnosti. Df pro residua je 339. Mame 342
pozorovani a odhadujeme tfi skupinové prameéry, proto zbyva 342 — 3 = 339 residualnich
stupnti volnosti.

. Sum Sq pro druh je 146 864 214 g>. Je to pfesné rozdil mezi SSE jednoho a tfi praméru a fialova

¢ast predchoziho rozkladového grafu. Sum Sq pro Residuals je 72 443 483 g?, tedy Seda cast,
ktera zustava uvnitf druhd.

Mean Sq vznikne vydélenim kazdého Sum Sq jeho Df: 73 432 107 g* mezi skupinami a 213 698
g? uvnitt skupin.

. F value je 343,63. Je to pomér téchto dvou pramérnych ¢tverctt. Hodnota mnohem vétsi nez

1 znamena, ze rozdily skupinovych praméra jsou velké vici bézné variabilité jedinc kolem
téchto praméru.

. Pr(>F) je p-hodnota. Nejde o dalsi nezavisly vypocet z dat; vznika umisténim pozorovaného

F do nulového F-rozdéleni s 2 stupni volnosti pro ¢itatele a 339 pro jmenovatele.

13.4 Jak se z F-statistiky stane p-hodnota
Pokud by vSechny tfi populaéni priméry byly stejné a platily pfedpoklady modelu, opakované

vybéry by vytvafely hodnoty z F-rozdéleni F'(2,339). P-hodnota je plocha napravo od nasi
pozorované hodnoty 343,63:

D :(61’*’2’339 > 343,63 | HO).

# F a stupné volnosti vezmeme z tabulky anova()
tabulka anova <- anova(object = mod tri druhy)

f druh <- tabulka anova["druh", "F value"]
df druh <- tabulka anova["druh", "Df"]
df residua <- tabulka anova["Residuals", "Df"]

# Plocha F-rozdéleni napravo od pozorovaného F

pf(
q = f druh,
dfl = df _druh,

df2 = df_residua,
lower.tail = FALSE
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[1] 2.892368e-82

Argument lower.tail = FALSE iika R, Ze chceme pravy chvost: pravdépodobnost hodnot stejné
velkych nebo vétsich nez pozorované F'. U naseho modelu je tato plocha tak mala, ze ji v grafu

prakticky neuvidime.

nulové F-rozdéleni pod lupou ‘ ‘ pozorované F na celé ose ‘

1,00

0,50

Hustota

0,25

1 L

0 2 2 6 8 0 100 200 300
F-statistika o€ekavana pfi nulové hypotéze

0,00

Obréazek 21: F-rozdéleni ocekavané pti nulové hypotéze. Levy panel ukazuje bézné hodnoty blizko
jedné; pravy panel umistuje pozorovanou F-statistiku na skute¢nou osu. P-hodnota je plocha
napravo od oranzové ¢ary a je zde prilis mala, aby byla viditelna.

Pro tu¢naky tedy vychazi F'(2,339) = 343,63 a p-hodnota je < 0,001. Za predpokladds modelu
jsou data velmi obtizné slucitelnd s hypotézou, Ze vSechny tii druhy maji stejnou primérnou

hmotnost.

Celkovy vysledek netika, Ze se lisi kazda dvojice

Mala p-hodnota analyzy rozptylu podporuje tvrzeni, Ze alespon jeden pramér se lisi. Neurcuje
vsak, které dvojice se lisi, ani zda jsou vSechny rozdily biologicky dulezité.

14 Post-hoc: které dvojice se 1isi?

F-test odpovédél na celkovou otazku: data jsou obtizné slucitelna s hypotézou tii stejnych pru-
méru. Nefika ale, které druhy se lisi. Na to se ptaji navazujici otazky o konkrétnich dvojicich. U tii
druht existuji tfi pary: Chinstrap minus Adélie, Gentoo minus Adélie a Gentoo minus Chinstrap.

Kdybychom kazdy par testovali jako izolovanou novou studii, s rostoucim poctem testt by rostla
Sance na alespon jeden ndhodné extrémni vysledek. Tukeyho post-hoc metoda proto vyhodnoti
celou rodinu parovych otazek spolecné. Ziskame simultanni intervaly a p-hodnoty upravené pro

vsechna tfi porovnani.
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Dveé rizné otazky poloZzené stejnému modelu

+ Celkovy F-test se pt4, zda jsou vSechny skupinové praméry stejné. Odpovida jednim
¢islem pro vsechny skupiny.

« Post-hoc porovnani se ptaji, které konkrétni dvojice se lisi a o kolik gramt. Tukeyho
uprava sama zohledni, ze se divame na vice dvojic soucasné, a nepotfebuje proto predchozi
,vyznamny" F-test jako vstupenku.

Parova porovnani davaji smysl, kdyz mame tfi a vice skupin a biologicka otazka se tyka
konkrétnich dvojic. U dvou skupin je jedina dvojice a odpovéd uz dava koeficient modelu.
Kdyz jsou parové rozdily malé a jejich intervaly obsahuji nulu, poctivy zavér zni, Ze data
rozdily neodli$uji od nuly. Problémem by bylo vybrat si dodate¢né jednu ,zajimavou® dvojici
a uvést jeji neupravenou p-hodnotu, jako by slo o jedinou pfedem poloZenou otazku.

Doplnujici: pro¢ jsou Tukeyho intervaly $irsi

Obycejny pétadevadesatiprocentni interval chrani dlouhodobé pokryti jedné pfredem vybrané
veli¢iny. Zde ale chceme soucasné cist tfi rozdily. Kdyby mél kazdy neopraveny interval
pétiprocentni riziko minuti, $ance, Ze alespon jeden z celé sady mine svou skute¢nou hodnotu,
by byla vétsi nez pét procent.

Tukeyho metoda proto nastavi jednotlivé intervaly opatrnéji tak, aby priblizné devadesat
pét procent opakovanych celych sad tfi intervala pokrylo vsechny tfi skutecné rozdily
soucasné. Za tuto spole¢nou ochranu obvykle platime Sir§imi intervaly a vétsimi upravenymi

p-hodnotami nez pfi izolovaném ¢teni jediné dvojice.

Dopliujici: planované kontrasty a post-hoc porovnani nejsou stejna otazka

V této lekci klademe celkovou otazku a k ni systematicky prohlizime vSechny tfi dvojice.
To je post-hoc postup. Vyzkumnik vSak nékdy jesté pred sbérem dat urci jeden biologicky
motivovany kontrast, napfiklad ,potapécsky druh proti pruméru dvou pobfeznich druha
Takova otazka neni dodatecnym hledanim nejzajimavé;jsi dvojice.

Prfedem planovany kontrast mize byt vécné presnéjsi nez vSechna parova srovnani a stejné
jako Tukeyho porovnani nemusi cekat na vysledek celkového F-testu. Stale vSak musime
transparentné uvést vSechny planované otazky a pfi vice kontrastech zvazit jejich spole¢nou
chybovost. Vypocet kontrastl patii do pokrocilejsi prace s modely.

Funkce emmeans() pochazi z balicku emmeans; pokud jej neméte, nainstalujte jej jednou
prikazem install.packages("emmeans") v Console. Pracuje pfimo s jiz fitovanym objektem
mod_tri druhy. Nefitujeme novy model. Pouze z téhoZ linearniho modelu ziskdme pramérnou
hmotnost odhadnutou pro kazdy druh. V tomto jednoduchém modelu s jedinym kategorialnim
prediktorem jsou tyto hodnoty stejné jako skupinové praméry, které uz zname z grafu.
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# Ze stejného modelu ziskdme odhadnuty prdmér kazdého druhu
prumery druhu <-
emmeans: :emmeans (
object = mod tri druhy,
specs = ~ druh

prumery druhu

druh emmean SE df lower.CL upper.CL
Adelie 3701 37.6 339 3627 3775
Chinstrap 3733 56.1 339 3623 3843
Gentoo 5076 41.7 339 4994 5158

Confidence level used: 0.95

Vystup objektu prumery_druhu ukazuje vSechny tfi priméry odhadnuté modelem. Sloupec
emmean obsahuje primérnou hmotnost: 3 700,7 g pro Adélie, 3 733,1 g pro Chinstrap a 5 076,0 g pro
Gentoo. Sloupec SE je standardni chyba kazdého prameéru, df udava residualni stupné volnosti a
lower.CL s upper.CL vymezuji 95% interval pro kazdy skupinovy prameér zvlast.

Tyto intervaly popisuji nejistotu jednotlivych primért; samy jesté nejsou intervaly jejich
vzajemnych rozdilt. Ty vzniknou az porovnanim odhadnutych primért mezi sebou. Metoda
revpairwise zachova smér, ktery jsme pouzivali v grafech: Chinstrap minus Adélie, Gentoo
minus Adélie a Gentoo minus Chinstrap. Argument adjust = "tukey" fika, Ze intervaly a p-
-hodnoty maji zohlednit celou rodinu tii porovnani.
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# Ze stejnych odhadnutych primérd vytvorime tri parové rozdily
post hoc druhy <-
emmeans: :contrast(
object = prumery druhu,
method = "revpairwise",
adjust = "tukey"

summary (
object = post_hoc_druhy,
# Prvni TRUE zobrazi intervaly, druhé t-testy a p-hodnoty
infer = c(TRUE, TRUE)

contrast estimate SE df lower.CL upper.CL t.ratio p.value
Chinstrap - Adelie 32.4 67.5 339 -127 191 0.480 0.8807
Gentoo - Adelie 1375.4 56.1 339 1243 1508 24.495 <0.0001
Gentoo - Chinstrap 1342.9 69.9 339 1178 1507 19.224 <0.0001

Confidence level used: 0.95
Conf-level adjustment: tukey method for comparing a family of 3 estimates
P value adjustment: tukey method for comparing a family of 3 estimates

Ve vystupu sledujeme fadky jednotlivych dvojic. Sloupec estimate je odhadnuty rozdil praméru,
lower.CL a upper.CL jsou meze simultanniho intervalu a p.value je p-hodnota upravena pro
spole¢nou rodinu porovnani. Poznamky pod vystupem potvrzuji, ze Tukeyho korekce byla
pouzita pro intervaly i p-hodnoty. Pfehlednéji si stejné hodnoty usporadame do tabulky.

Porovnani Rozdil(g) | Dolni mez Horni mez | Upravena p-hod-
(&) (g) nota

Chinstrap minus Adélie 32,4 -126.,5 1914 | 0,881

Gentoo minus Adélie 1375,4 1243,2 1507,5 | < 0,001

Gentoo minus Chinstrap 1342,9 1178,5 1507,4 | < 0,001

Tabulka zachovava hlavni ¢isla z vystupu summary (post_hoc_druhy). Graf je ukazuje na jedné
ose: bod ukaze odhad rozdilu, vodorovna usecka jeho simultanni interval a svisla ¢ara nulu.
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Gentoo minus Chinstrap

Gentoo minus Adélie A

Chinstrap minus Adélie @

500 1000 1500
Rozdil primérné hmotnosti (g)
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Obrazek 22: Tti Tukeyho post-hoc rozdily a simultanni 95% intervaly. Nula znamena stejné
pruméry dané dvojice.

Rozdil Chinstrap minus Adélie je 32,4 g a simultanni interval od -126,5 do 191,4 g protina nulu.
Data tedy tento maly rozdil neodlisuji od nuly. Oba rozdily zahrnujici Gentoo jsou pfiblizné 1 343
az 1375 g a jejich intervaly lezi celé nad nulou.

Celkova a parova otazka davaji rizné informace

Analyza rozptylu ukazala, Ze vSechny tfi primeéry nejsou stejné. Parova porovnani upiesnila
pro¢: Gentoo se zfetelné lisi od obou dalsich druhd, zatimco Adélie a Chinstrap maji v tomto
vybéru velmi podobné primérné hmotnosti.

15 Co jednoduchy model neoddélil

Rozdily mezi druhy jsou v téchto datech asociace. Jedinci nebyli ndhodné pfifazeni ke druhtim
a druhy nebyly na ostrovech zastoupeny stejné.

Druh Biscoe | Dream | Torgersen
tucnak krouzkovy (Adélie) 44 56 51
tucnak uzdickovy (Chinstrap) 0 68 0
tu¢nak osli (Gentoo) 123 0 0

Vsichni tu¢naci uzdi¢kovi v tomto vybéru pochazeji z ostrova Dream a vsichni tuénaci osli z
ostrova Biscoe. Adélie byli méfeni na vSech tfech ostrovech. Jednoduchy model proto neumi
oddélit druh od prostfedi ostrova.
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Pohlavi také souvisi s hmotnosti. Nasledujici graf tuto strukturu pouze zviditeliiuje; stale nefitu-
jeme model s vice prediktory.
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Pohlavi nezaznamenano 4 samec samice

Obrézek 23: Hmotnosti ti{ druht rozlisené podle zaznamenaného pohlavi. Sedé body maji pohlavi
nezaznamenaneé.

16 Co tedy mizZeme rict o tucnacich?
Spravny zavér nezac¢ina p-hodnotou. Jeho jadrem je velikost rozdilti v gramech a jejich nejistota;
testova informace a omezeni studie je dopluji.

Napiste kratky odstavec v poradi: biologicka otazka — rozdily v gramech — intervaly —
celkovy a parovy test — omezeni zobecnéni a kauzality.

Priklad opatrného zavéru

Ptali jsme se, zda se lisi primérna hmotnost tfi druht tuc¢naku. V souboru 342 dospélych

tucnaki z Palmerova souostrovi byli tu¢naci osli (Gentoo) v priméru priblizné o 1 375 g tézsi
nez tuénaci krouzkovi (Adélie) a o 1 343 g tézsi nez tucnaci uzdickovi (Chinstrap); simultanni
95% intervaly obou rozdilti lezely celé nad nulou (od 1 243 do 1 508 g a od 1 178 do 1
507 g). Priméry Adélie a Chinstrap se lisily jen o 32 g a jejich interval od -127 do 191 g

zahrnoval nulu, takze data tento maly rozdil neodlisuji od nuly. Celkova analyza rozptylu
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byla s hypotézou tii stejnych pramért obtizné slucitelna (F'(2, 339) = 343,63; p-hodnota <
0,001). Jde o observa¢ni data: druh je v souboru propojeny s ostrovem a hmotnost souvisi také
s pohlavim, proto rozdily nelze vykladat jako pfimy tc¢inek druhu a zavér plati pro sledované
kolonie.

17 Co bude nasledovat dal

Model s jedinym kategorialnim prediktorem odpovida na jednu otazku: jak se lisi priméry druha.
Neumi ale oddélit druh od ostrova nebo pohlavi. Zménil by se odhad rozdilu mezi druhy, kdyby-
chom porovnavali jedince stejného pohlavi nebo soucasné zohlednili ostrov? Na to potfebujeme
model s vice prediktory, kterym se zabyva nasledujici lekce.

18 Shrnuti

« Kategorialni prediktor neméni linearni model v Gplné jinou metodu; méni zpisob, jakym model
vytvari odhadnuté hodnoty.

+ Ve dvouskupinovém modelu je intercept prameér referencni skupiny a druhy koeficient rozdil
druhé skupiny viici referenci.

« Odhadnuté hodnoty jsou skupinové praméry a residua jsou vzdalenosti jednotlivych pozoro-
vani od jejich skupinového praméru.

+ Dvouvybérovy t-test se spolecnym rozptylem je test koeficientu dvouskupinového linearniho
modelu.

« Rozdil mezi praméry posuzujeme vzhledem k variabilité uvnitf skupin. Na tomto porovnani
stoji analyza rozptylu: celkovy F-test fika, zda jsou vSechny primeéry slucitelné se stejnou
hodnotou, ale ne, ktera dvojice se lisi.

« Post-hoc porovnani odpovidaji na navazujici otazky o konkrétnich dvojicich a s Tukeyho
upravou zohlednuji, ze zkoumame vice dvojic soucasné.

« Biologicky zavér zacina rozdily v gramech a jejich nejistotou a konci pfedpoklady a omezenimi
studie.

18.1 Jak lekce navazuje na predchozi

Jak se objevila v této lekci

Typ proménné urcuje vhodny popis Numerickou hmotnost jsme vysvétlovali ka-
tegorialnim druhem.

Graf predchazi modelu Jednotlivei, prekryv a variabilita byli vidét
dfive nez pruméry a koeficienty:.

Y =U; +e Odhadnuté hodnoty se zménily z bodu na
pfimce na skupinové prameéry; residua ztstala
vzdalenostmi od odhadu.
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Jak se objevila v této lekci

Efekt a jeho nejistota jsou dvé informace Rozdily v gramech jsme doplnili intervaly
spolehlivosti.
Test je otazka o parametru Dvouvybérovy t-test se stal testem koeficien-

tu a analyza rozptylu celkovou otazkou o
v$ech skupinovych pramérech.

Zavér neni jen p-hodnota Vysledek spojil velikost rozdilt, intervaly, te-
sty, diagnostiku a omezeni studie.

18.2 Zavérecéna otazka

Predstavte si, Ze vam nékdo ukaze jen tuto vétu a malou p-hodnotu analyzy rozptylu. Jaké tfi

otazky mu polozite?

Mozna odpoveéd

O kolik gramu se druhy lisi a jak Siroké jsou intervaly téchto rozdila? Které konkrétni dvojice
se lisi, a které ne (Adélie a Chinstrap jsou si velmi podobné)? Sedi model k dattm, tedy jak
vypadaji residua? A je mozné rozdil pfipsat druhu, kdyZ jsou druhy v souboru propojené
s ostrovy a hmotnost souvisi i s pohlavim? Slovo ,ur¢uje” navic naznac¢uje pfi¢inu, kterou
observacni data sama neprokazou.

Slovnicek pojmi
Pojmy pouzité v téchto materialech a jejich definice. Uplny priibézné aktualizovany slovnicek je
dostupny také online.

Interaktivni slovnicek je dostupny online: https://cuni-natur-biostatistics.github.io/slovnik/
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