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LiSi se prumeérna
hmotnost téla mezi
druhy tucnaku?

Kdyz prediktor neni ¢islo: od dvou primérd k analyze
rozptylu

llustrace vytvorena pomoci Al. Anatomicka reference: Allison Horst, CCO.
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LiSi se prumérna hmotnost mezi druhy
tucnaku?

ADELIgy .
4 BIOLOGICKA OTAZKA

Je rozdil mezi druhy vetsi, nez
bychom cekali od variability
jednotlivych tuénaka?

N
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llustrace: Allison Horst - Data: Palmer Station LTER / palmerpenguins 2/73



Co si pamatujete z minulé lekce?

Odpovezte samostatne na tri kratke otazky. Potom spolecné projdeme
spravné odpovedi.
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Ktera véeta spravné cte malou p-hodnotu?

0.4+
© 0.31
O
o 02
)
T 0.11
0.01 = , : , —
-4 0 4
t-statistika v nulovém svété
[ Nulova hypotéza ma malou [ Pokud plati nulovy model, vysledek
pravdépodobnost, Ze je pravdiva. alespon tak extrémni jako nas by byl
velmi neobvykly.
' Biologicky efekt musi byt velky. : Studie dokazala pfic¢inny vztah.

SPRAVNA ODPOVED
: Pokud plati nulovy model, vysledek alespon tak extrémni jako nas by byl velmi neobvykly.
P-hodnota je podminéna nulovym modelem. Neudava pravdépodobnost hypotézy ani velikost €i biologicky vyznam efektu.
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o v /

Test oznaci efekt, ackoli ve skutecnosti zadny
systematicky efekt neni. Jaky typ chyby
nastal?

:Chyba l. typu :Chyba Il. typu
r Bezchybny zavér rV;’/bérové\ variabilita nem(ze takovy
‘ L vysledek vytvorit

: Chyba I. typu

SPRAVNA ODPOVED
Chyba I. typu je falesné pozitivni rozhodnuti: zamitneme nulovou hypotézu, pfestoze v popsaném svété plati.
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VOVI?

Ktery zaver je vedecky nejuplnéjsi:

Vysledek pro biologa

Efekt: +0,49 mm na 1° severnéji

95% interval: [0,315; 0,664] mm/®

[ P-hodnota je mala, proto je vztah  Nulova hypotéza je nepravdiva s
biologicky dllezity. pravdépodobnosti odpovidajici p-
‘ hodnoté.
Ve sledovanych lokalitach se Sirka ' Nevyznamny vysledek by dokazoval, ze
krunyrfe smérem k severu zvétSovala; zadny efekt neexistuje.
uvedeme odhad s intervalem a
‘ pfipomeneme observacni omezeni. ‘

SPRAVNA ODPOVED

: Ve sledovanych lokalitach se Sifka krunyfe smérem k severu zvétSovala; uvedeme odhad s intervalem a pfipomeneme
observacni omezeni.
Zavér zacina efektem v biologickych jednotkach, doplni nejistotu a dlikaz a respektuje rozsah observacnich dat.
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Vysledky uceni

Po absolvovani této prednasky budete schopni:

o fitovat Im(y ~ skupina) pro dve i vice skupin a precist jeho koeficienty;

e interpretovat [IEEEISELCNIUINMEIN G CIERAIELCTI)\ a dalsSi
koeficienty jako rozdily vuci ni;

o vysveétlit dvouvybérovy t-test a ANOVA jako otazky polozené linearnimu
modelu;

o rozliSit (I OVARGCE od [post-hoc porovnani dvojic a rozhodnout, kdy
parova porovnani davaji smysl;

e napsat zaver v biologicky smysluplnych jednotkach: rozdil, nejistota,
test a omezeni studie.
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Stejna logika, jiny typ prediktoru

Efekt, nejistotu a dlikaz ¢teme stejné jako u pfimky. Méni se jen prediktor: misto ¢isla
je to skupina.
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Jak tézci jsou tucnaci?

—

2 6000+
©
2 5000-
1
S 4000+
s
£ 3000-

Co by mohlo vytvaret tak Siroky rozsah hodnot?
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Barva odkryje skupiny

S 6000-

©

Q  5000-

+
S 40009 i
O Qo
% 3000 - :

Ad'élie Chin'strap Ger;too

I Vidime rozdily mezi skupinami i variabilitu uvnitr skupin.
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Co by predpovidala nulova hypotéza?

HLASOVANI
Kdyby druh s hmotnosti nesouvisel, jaky vzorec bychom cekali?

CON U CT—

Stejny priimeér, Zzadna Stejny prlmeér, Jiny priimér pro kazdy
variabilita. variabilita zUstava. druh.
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Prumér nerika cely pribéh

)

2 6000-

3000 -

L1

QO

e

8 4
2 4000- T
o g "g»"-. .fr
g %’rﬁ

Adélie Chin'strap Gentoo

Bily bod: primér druhu - bild usecka: pridmér = 1 SD

Rozdil priimérd hodnotime vUc¢i variabilité jednotlivych pozorovani.
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Rozdil mezi dvéema skupinami

k8 18l



Dvé vzdalenosti na jedneé kre

llustrace vytvorena pomoci Al.

uvnitr skupin: jak daleko jsou : jak daleko jsou
jedinci od vlastniho prdmeéru skupinové primeéry od sebe
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Stejny rozdil primérd, jiny vnitrni rozptyl

f v s s

ODHAD BEZ POCITANI
Dvé vymyslené skupiny A a B. Rozdil priimért je vzdy 1000 g. Ve kterém panelu mame
nejvétsi Sanci zamitnout nulovou hypotézu?

L

S SD = 250 g SD=500g || SD=1000g
g 6000-

= 5000- PN *

£ 4000- FS *

€ 3000-

£ 2000-

B A B A B
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Linearni model
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Jak jsme minule zapisovali numericky
prediktor?

odhadnuta hodnota (7,;) = intercept (B\ 0)

AN

+ sklon (8;) x numericky prediktor (z;)

V lekci o linearnim modelu jsme stejné koeficienty psali jako a a b: BO — a, 31 —b.

KDYZ z = 0 KDYZ z = 1
?9:50 ?9:50‘|‘51

I Co kdyz 0 a 1 nejsou namérena Cisla, ale ,prfepinac” (vypnout / zapnout)?
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Jak dostaneme druh do rovnice?

DISKUZE VE DVOJICI — 90 SEKUND
Jak by se dal ,prepinac¢” (0/1) nastavit, aby vybral mezi dvéma druhy?

Druh  Prepinac ,je Gentoo?"

Adélie 0

Gentoo 1
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e ¢

Nula necha prumér Adélie, jednicka pricte
rozdil

odhadnuta hmotnost = priamér Adélie
+ prepinag ,,je Gentoo?
x rozdil Gentoo minus Ad¢lie

Primér Adélie: 3 701 g - Prilmér Gentoo: 5 076 g - Rozdil Gentoo - Adélie: 1375 g

3701g+0x1375g=3701g 3701g+1x1375¢=5076g

I Nula rozdil vypne. Jedni¢ka ho zapne.
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Jedna rovnice popise oba druhy

Y; = Bo + B1zi

Symbol Vyznam v nasich datech

Y, odhadnuta hmotnost tu¢naka s

BO pramér referencniho druhu Adélie
Bl rozdil Gentoo minus Adélie

o prepinac: 0 pro Adelie, 1 pro Gentoo

Stejna rovnice jako pro numericky prediktor, jen interpretace
koeficientt se lisi.
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Referencni druh

-
e JT
e Agllin i S
P # o A,
- . 1 i ot
7 ! \l" T f Y ]
) ” 1 *
i [ i »
) % g:, \al SPheY

llustrace vytvorena pomoci Al.

I Model zapisuje jednu skupinu (druh) pfimo a ostatni jako rozdily vici ni.
21/73



Ktera skupina je referencni?

1 # Ponechame dva druhy a odstranime nevyuzitou uroven Chinstrap

2 data_penguins_two <-

3 data_penguins[data_penguins$druh %in% c("Adelie", "Gentoo"), ]
4 data_penguins_two$druh <- droplevels(data_penguins_two$druh)
5
6
7

# Prvni uroven faktoru je reference
levels(x = data_penguins_two$druh)

[1] "Adelie" "Gentoo"

PRVNi UROVEN VYSLEDEK
Adelie je reference. R vytvori koeficient druhGentoo.

Poradi urovni faktoru je soucast interpretace modelu.
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Stejna funkce Lm(), novy prediktor

1 # Stejna formule jako u primky, jen prediktorem je druh
2 mod_dva <-

3 Im(

4 formula = hmotnost_tela g ~ druh,

5 data = data_penguins_two

6 )

7

8 # Intercept a rozdil Gentoo minus Adélie

9 coef(object = mod_dva)

(Intercept) druhGentoo
3700.662 1375.354
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Dva koeficienty

Parametr Odhad Jednotka

Primér Adélie 3701 ¢
Gentoo - Adelie 1375 ¢

37019 +13759
Primérna hmotnost druhu Adélie. Rozdil Gentoo - Adélie.

I Gentoo: 5 076 g = reference + rozdil.

24 /73



N oNs /S

Reference neni nejdulezitejsi“ skupina

HLASOVANI
Zmenime referenci z Adélie na Gentoo. Co se musi zmeénit?

C O CT—

Odhadnuté hodnoty Hodnota interceptu a Residua.
(prméry druhd). nazev i znaménko
rozdilu.

Reference méni soufadny systém popisu — ne data ani odhadnuté hodnoty modelu.

25/73



U kontrolnich studii je reference zasadni

Skupina Koeficient Vyznam

kontrola Bo pramér kontroly
lék A B, A - kontrola
lék B B, B - kontrola

Je-li kontrola referenci, kazdy koeficient odpovida prirozené otazce
,oproti kontrole".
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V'L 4

Ale reference nevytvari kontrolu

p
POZOR NA INTERPRETACI

Prikaz relevel() pouze zmeéni, kterou skupinu model pouziva jako vychozi.

Nevytvafi randomizaci, kontrolni podminky ani kauzalni dikaz.
L

1 data_pokus «<-
2 data.frame(
3 skupina = factor(c("kontrola", "1lék A", "1lék B"))
4 )

5

6 data_pokus$skupina <-
7 relevel(
8 x = data_pokus$skupina,
9 ref = "kontrola"
10 )

Kontrolni skupinu vytvari design studie. Reference pouze zprehledni otazku.

27173
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Kazdy tucnak dostane prumeér svého druhu

=, 6000-

5000-

4000+

Hmotnost (

3000-

Gentclao (1)

I Odhadnuta hodnota kazdého tu¢naka je prlimér jeho druhu.
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Residuum je stale vzdalenost od odhadu

@ 6000-
(qV]
;o 5000-
= ®
17 -
g 4000+ I.F o
O Il ) 4
£ 3000- !
Adeélie Gentoo

Pro prehlednost 18 nahodné vybranych tué¢nakl z kazdého druhu.

Jiny tvar prediktoru, stejna definice residua.
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Jak presné jsme odhadli rozdil?

Gentoo - Adeéelie o

0 750 1500
Rozdil hmotnosti (g)

Odhad: [EEYEE:
95% Cl: 12613z 1490'g
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Je rozdil slucitelny s nulou?

Hy: pramér Gentoo - primér Adélie = 0 g (5 = 0)
H 4: primér Gentoo - prumér Adélie # 0 g (8; # 0)

[ 7 ; B
t-STATISTIKA: VZDALENOST OD NULY VE STANDARDNICH CHYBACH

odhad rozdilu — 0 1375 -0
standardni chyba rozdilu - 582

— 23,61

Pro dvé skupiny dava tento model stejnou testovou otazku jako klasicky
dvouvybérovy t-test se spolecnym rozptylem.
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Kde lezi nase ¢ v nulovem rozdeleni?

Tvar nulovéeho t-rozdeéleni

Pozorovane t na celé ose

pozorované |t| = 23,61
0 <0,001

L

25 0.0 25

220 10 0 10 20

Hodnota t pri platnosti nulové hypotezy

I p-hodnota <0,001 je plocha v obou ocasech jesté dal od nuly nez pozorovane t.
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Rozdil, nejistota a test v jedné tabulce

Srovnani Odhad (g) Std. chyba (g) t o

Gentoo - Adélie 1375 58,2 23,61 <0,001

I Odhad rozdilu ¢teme spolu s jeho nejistotou a dikazem proti nulové hypotéze.
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Co muzeme rici biologicky?

REKNETE SOUSEDOVI JEDNOU VETOU
Co tento vysledek znamena pro tucnaky? Zacnéte gramy, ne p-hodnotou.

[ VYSLEDEK
V tomto souboru jsou tu¢naci Gentoo v prliméru o priblizné EXEX Y2 neZ tucnaci
| Adélie (95% CI1261az 1490 g).

.

Rozsah zaveru

Jde o0 asociaci v pozorovanych datech.

\
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Vice skupin
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Co se stane, kdyz pridame treti druh?

PREDPOVED
Kolik koeficientl potfebujeme pro tfi skupinové priiméry?

tfi priméry = jeden referencni (intercept) + dva rozdily
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Tri druhy, tri pruméry

—

2 6000-

d

2 5000+

3000 1

)

= 4000- 5 o
= & 3 5 8
= e
—

Adélie Chin'strap Gentoo

I Adélie a Chinstrap maiji podobné prliméry; Gentoo je zfetelné vyse.
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Tri prumeéry potrebuji dva prepinace

Druh Referenc¢ni priimér Adélie Je Chinstrap? Je Gentoo?
Adélie 1 0 0
Chinstrap 1 1 0)
Gentoo 1 0 1

Kazdy radek Fika, které rozdily se maji pficist k prliméru Adélie.

38/73



Tri prumeéry potrebuji dva prepinace

odhadnuta hmotnost = pramér Adélie
+ piepina¢ Chinstrap X rozdil Chinstrap minus Adélie
+ prepina¢ Gentoo x rozdil Gentoo minus Adélie

39/73



Tri koeficienty z jednoho modelu

1 # Stejnd formule jako u dvou druhli, jen na vSech trech druzich
2 mod_tri <-

3 Im(

4 formula = hmotnost_tela g ~ druh,
5 data = data_penguins

6 )

Parametr Odhad Jednotka

Pramér Adélie 3701 ¢
Chinstrap - Adélie 32 g
Gentoo - Adelie 1375 ¢

Jeden referencéni primér a dva rozdily popisuji vSechny tfi skupiny.
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Kazdy druh zapne jinou kombinaci

Zaklad: primér Adélie = 37019
Rozdily: Chinstrap - Adélie = 32 g; Gentoo - Adélie =1375 ¢
ADELIE
3701g+0x32g+0x%x1375g=3701¢g

CHINSTRAP
3701g+1%x32g+0x13759=3733¢g

GENTOO
3701g+0x32g+1x13759=5076¢g
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Jedna rovnice popise vsechny tri druhy

odhadnutd hmotnost = pramér Adélie
+ prepina¢ Chinstrap x rozdil Chinstrap minus Adélie
+ piepina¢ Gentoo x rozdil Gentoo minus Adélie

gi — ﬂo -+ 51wChinstrap,i =+ ﬁ2mGentoo,i

TChinstrap.i @ TGentoo; JSOU Prepinace 0/1 pro tucndka i. 8, je pramér Adélie; 8, a 3, jsou
rozdily vici Adélie.

I Pro tfi skupiny potfebujeme jeden referencni primér a dva rozdilové prepinace.
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Sedi model k datum?

>
oo/

Residuum (9)

-1500 .

2 0 2
Teoretické kvantily

Vidime systematicky vzorec, extrémni bod nebo vyrazné odlisny rozptyl skupin?

Pasy Adélie a Chinstrap splyvaji, protoze se jejich prliméry lisi jen o 32 g. Sifka past
je podobna a Q—-Q body sleduji pfimku: model mizeme pouzit k testlm.
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Jedna otazka pro tri druhy



Jedna otazka zustala otevrena

LiSi se EIE oD EIRRL ORI NINEIY od ostatnich?

Nechceme zatim tfi samostatné testy. Chceme jednu celkovou otazku.

Porovnhname model s jednim primérem (nulovy) a model se tfemi priiméry.
[ . _—
PREDPOVED
Ve kterém modelu budou vzdéalenosti tuénakd od préiméru (residua) kratsi? Staci
jakekoli zkraceni, nebo musi byt velké?
N
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Jeden nebo tri?

llustrace vytvorena pomoci Al.

U [aWAR L EI): jeden spoleCny S OTIRAAANLLEED: jeden prdmér
prdmeér pro kazdy druh
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Rozdily pruméru proti variabilité uvnitr
skupin

Testova statistika porovnava variabilitu mezi skupinovymi primeéry s
variabilitou jedincu uvnitf skupin.

variabilita mezi skupinovymi prameéry

variabilita jedinci uvniti skupin

Citatel roste, kdyz se vzdaluji priméry. Jmenovatel roste, kdyZ se vice
rozptyluji jedinci.
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Soucty ctvercu ve trech skupinach

soucet uvnitt skupin = ctverce vzdalenosti jedinct
od vlastniho skupinového priméru

B O SSagaie = (—300)2 + (—100)% + (400)? = 260 000
% 50001 mmimts SSehimstrap = (—400)2 + (100)2 + (300)% = 260 000
% 4600 “ SSGentoo = (—600)? + (200)% 4 (400)* = 560 000
£ 42004 — e SSmiti = 260 000 + 260 000 + 560 000

= ® — 1080000 g*

5 3800- .

o

% 3400+

=

Adélie Chinlstrap Gentoo

Maly vymysleny priklad: tfi tu¢naci na druh.
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A\l 4

Skupinové prumeéry méri rozdil mezi
skupinami

soucet mezi skupinami = velikosti skupin x ¢tverce vzdalenosti
skupinovych primeért od spole¢ného primeéru

S 5000- ®
= 45004 o _ I _
E 4000- I

= 3500-

Adélie Chin:s,trap Gentoo

3 x (—700)* + 3 x (100)* + 3 x (600)* = 2580000 g
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7y N’

Celkovy soucet ma dve viditelné casti

celkovy soucet ¢tvercli = soucet mezi skupinami + soucet uvniti skupin

mezi skupinami
2 580 000 g?

0 mil. 1 mil. 2 mil. 3 mil.
Soucet ¢tvercl (g?)
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Délenim stupni volnosti ziskame primeérné
ctverce

SS
MS = .
stupn¢ volnosti
( MEZI SKUPINAMI UVNITR SKUPIN
df =3—-1=2 df =9-3=6
2 580 000 1080000
M Smesi = ———— = 1290000 g’ MS, .. = ————— = 180000 g
N

Tri prliméry = jeden referenéni + dva rozdily; 9 tu¢ndkld minus 3 odhadnuté praméry.

Oba soucty ¢tvercl prepocitdme na variabilitu pfipadajici na jeden stupen volnosti.
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Pomér prumérnych ctvercu je F’

MSmesi 1290000

F = = = 7,17
MS, ... 180 000 !
;
MSmezi M S uvnitf
variabilita pripadajici na jeden stupen variabilita pripadajici na jeden stupen
volnosti mezi skupinami volnosti uvnitf skupin

N
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Analyza se jmenuje ANOVA

I\N[OMV/AN = analyza rozptylu

Nazev zdUraznuje mechanismus: rozdily mezi priiméry posuzujeme pomoci rozptylu
uvnitr skupin.

I Model je stale 1m() . ANOVA je test tohoto modelu.
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Stejny vnitrni rozptyl, jiny rozdil

PORADI PANELU
Sefadte panely od nejslabsiho po nejsilnéjsi dikaz proti shodnym prémérdim.

Rozdil = 250 g | | Rozdil =500 g | |Rozdil =1000¢g

2, %

5000-
$

4000- + +

3000+

£ 3
<
mEsmasm

A B A B A B

4

llustracni hmotnost (g)
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Celkova otazkavR

1 # Celkovy F-test pro mod_tri: jsou vSechny tri priméry stejné?
2 anova(object = mod_tri)

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: @ '***' @.001 '**' 9.01 '*' ©0.05 '.' 0.1 ' ' 1

F(2,339) = 343,6, p-hodnota < 0,001: data jsou obtizné slucCitelna se shodou vSech ftrfi
pramérd.
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Kde lezi nase F' v nulovém rozdeleni?

Tvar nulovéeho F-rozdeéleni

Pozorované F na celé ose

velké hodnoty F
lezi v pravém ocasu

pozorované F = 343,6
p < 0,007

O 2 4 6 8 0 100 200 300
Hodnota F pri platnosti nulové hypotezy

p-hodnota je plocha napravo od pozorovaného F'; zde je tak mala, ze ji v grafu témer

nevidime.
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Co nam mala p-hodnota rika?

HLASOVANI
Ktery zavér plyne pfimo z celkovéeho F-testu?

(D O C.

Vsechny dvojice se lisi. Alespon jeden priimér Gentoo je pricinou
se lisi. rozdilu.

I Celkovy test nerika, které konkrétni dvojice se lisi.
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Stejné F', jiny biologicky rozdil

— Rozdil 500 g Rozdil 1000 g Rozdil 1500 g
= SD 250 g SD500¢g SD750g

é) 6000 A

g 50001

£ 4000-

< 3000-

>Q

g 2000- || || || Il || |
E A B A B A B

VSechny panely maji F' = 20. Jsou biologické zavéry stejné?
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Sila dukazu neni velikost efektu

[ STEJNE JINE
e pomeér rozdilu k Sumu; e rozdil v gramech;
e F'-statistika; e biologicka relevance;
e p-hodnota. e prakticky zaver.

N

Vzdy uvadéjte odhad efektu a jeho interval — ne pouze p-hodnotu.
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Které dvojice se lisi?
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Od celkové otazky ke dvojicim

llustrace vytvorena pomoci Al.

ANOVA: ,je nékde rozdil?" - post-hoc porovnani: ,mezi kterymi dvojicemi?"
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Ze stejného modelu

I Post-hoc otazky Cteme ze stejného fitovaného modelu. Nefitujeme tfi nové modely.

1. MODEL 2. ODHADNUTE PRUMERY 3. PAROVE ROZDiLY

mod_tri emmeans () pro kazdy druh contrast() s Tukeyho
upravou
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Kdy davaji parova porovnani smysil?

DVE RUZNE OTAZKY POLOZENE STEJNEMU MODELU

e Celkovy F-test: jsou NS AJNINENASCREY?

e Post-hoc porovnani: které dvojice se liSi a o kolik gram@?

e Smysl maji u tri a vice skupin; u dvou skupin odpovida koeficient
modelu.

e Tukeyho uprava sama zohledni, ze porovnavame vice dvojic;
nepotrebuje predchozi ,vyznamny" F-test.

o Malé rozdily a nevyrazny F-test? Poctivy zaver je ,nerozliSeno od nuly”,
ne loveni jedné zajimave dvojice.
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Post-h

OCVR

1 # Odhadnuté priméry druhll ze stejného modelu
2 prumery_emm <-

3 emmeans : : emmeans (

4 object = mod_tri,

5 specs = ~druh

6 )

7

8 # Rozdily v3ech tri dvojic s Tukeyho upravou
9 post _hoc_tri <-
10 emmeans: :contrast(
11 object = prumery_emm,
12 method = "revpairwise",
13 adjust = "tukey"
14 )

specs Vybird skupinové priiméry; adjust fikd, Ze tfi navazujici otazky hodnotime

spolecné.
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Vysledek post-hoc testu

1 summary(object = post_hoc_tri)

contrast estimate SE df t.ratio p.value
Chinstrap - Adelie 32.4 67.5 339 0.480 0.8807
Gentoo - Adelie 1375.4 56.1 339 24.495 <0.0001

Gentoo - Chinstrap 1342.9 69.9 339 19.224 <0.0001

P value adjustment: tukey method for comparing a family of 3 estimates
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Tri rozdily na jedné ose

|
Chinstrap - Adelie - ®
Gentoo - Chinstrap - @

Gentoo - Adelie- @

500 0 750 1500
Rozdil hmotnosti (g)

Tukeyho simultanni 95% intervaly: vsechna tri porovnani jsou vyhodnocena spolecne.

DISKUSE VE DVOJICI
Ktery interval obsahuje nulu? ProC to neodporuje vysledku celkového F-testu?
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Co jsme zjistili?

[ GENTOO " ADELIE VS. CHINSTRAP
Je v priméru asi 0 1343-1375 g tézsi Odhad rozdilu je jen asi 32 g a interval
| nez Adélie i Chinstrap. | obsahuje nulu.

Vyznamna (signifikantni) ANOVA neznamena, ze se liSi kazda dvojice.
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Zaver
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Druh neni cely pribéh

S 5500-
~ 5000-
0 4500-
£ 4000-
= 3500-

Adélie Chin'strap Gentoo

® samice @ samci

Bod: primér - Usecka: 95% interval priméru

Model s jedinym prediktorem odpovida jedné otazce. Hmotnost souvisi s pohlavim a
druh je navic propojeny s ostrovem: Chinstrap byli méreni jen na ostrové Dream,

Gentoo jen na Biscoe.
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Co kdybychom pridali pohlavi nebo ostrov?

( , ..
TATO LEKCE NASLEDUJICi LEKCE
Jeden kategorialni prediktor: druh. Vice prediktorl v jednom modelu:
Efekt: rozdil pramérid vici referenci. napriklad druh a pohlavi.

X Efekt: rozdil pFi zohlednéni ostatnich

prediktord.

Zmeéni se odhad rozdilu mezi druhy, kdyz budeme porovnavat tucnaky stejného
pohlavi?
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Shrnuti

o Kategoridlni prediktor vstupuje do 1m() pomoci [JE=JIEIAVEeTAN.
e Intercept je primér JEEEIBI AN, ostatni koeficienty jsou rozdily vUcéi ni.
e Dvouvybérovy t-test je test koeficientu dvouskupinového modelu.

e ANOVA porovnava variabilitu s variabilitou juvnitr nich ; celkovy F-
test nefika, ktera dvojice se lisi.

e Post-hoc porovnani odpovidaji ha otazky o konkrétnich dvojicich a Tukeyho uprava
zohledni, ze jich je vice.

Rozdil v gramech - interval - test - omezeni studie
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Co potrebujete védét, nez napisete druh

urcuje hmotnost tucnaka“?

Jake tri otazky polozite autorovi, ktery vam ukaze jen
tuto vetu a malou p-hodnotu ANOVA?

REKNETE SOUSEDOVI JEDNOU VETOU
Kterou z otazek byste polozili jako prvni, a proc?
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Materialy

e Zdrojovy repozitar
e Online prezentace
e Moodle

Data: Palmer Station LTER a palmerpenguins. Druhova ilustrace: Allison Horst. Ostatni
ilustrace byly vytvoreny pomoci Al pro tuto lekci.
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