@ BIOSTATISTIKA

Jak pozname, ze je
model dobry?

Porovnani kandidatnich modell: R?, adjustované R? a AIC

cuni-natur-biostatistics.github.io/materialy.html

llustrace vytvorena pomoci Al.


https://cuni-natur-biostatistics.github.io/materialy.html

AV 4 7

Co vlastne na strome merime?

.
U kazdého jehlichanu zname

e druh stromu — tfi
severoamerickeé jehlicnany;

e primér kmene ve vysce 1,3
m (cm);

e vysSku stromu (m).

L

llustrace vytvorena pomoci Al.

Maiji stejné silné stromy ruznych druht stejnou
vysku?
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Co si pamatujete z minulé lekce?

Odpovezte samostatne na tri kratke otazky. Spolecnhe odpovedi projdeme
po hlasovani.
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Jaky je podle modelu s interakci rozdil zadni

sirky samec — samice pri délce krunyre
30 mm?

Koeficienty modelu s interakci: modfi krabi
zadni_sirka_mm ~ delka_krunyre_mm * pohlavi - referencni skupina: samice

Koeficient Odhad (mm, mm/mm)
(Intercept) 0,7077
delka krunyre mm 0,4067
pohlavisamec 1,9731
delka krunyre mm:pohlavisamec -0,1245
[ +1,97 mm [ —-0,12 mm
[ +5,71 mm [-1,76 mm

SPRAVNA ODPOVED

:=1,76 mm
Koeficient pohlavisamec plati jen pfi délce 0 mm. Pfi 30 mm k nému pfi¢teme 30 x interak¢ni koeficient: 1,973 + 30 x

(-0,1245) = -1,76 mm. Samec ma tedy pfi 30 mm uzsi zadni ¢ast krunyre.
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Jakou hodnotu ma v modelu forma * pohlavi
koeficient formaoranzova:pohlavisamec?

Pramérna délka krunyie ve ¢tyrech skupinach
50 krabt v kazdé skupiné - kosoctverec = prumér skupiny

—_ modra forma oranzova forma
&
£
© 40 ‘
= X 34,62 mm & ¢ 33.69 mm
c ' ¢ 32,01 mm ’ ’
_g %0 28,10 mm 0/
g 20
NG)
o samice samec samice samec
( -4,84 mm [ -0,93 mm
[ +3,91 mm [ +6,52 mm

SPRAVNA ODPOVED

:—4,84 mm
Interakce je rozdil dvou rozdild: (33,69 - 34,62) - (32,01 - 28,10) = -0,93 - 3,91 = -4,84 mm. O tolik je rozdil samec -

samice u oranzové formy mensi nez u modré.
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Co plati o prirustku objemu na 1 cm prumeéru
u stromu vysokéeho 35 m?

Koeficienty modelu objemu dieva

objem_m3 ~ prumer_cm * vyska_m - 31 strom(
zmérené praméry 21,1-52,3 cm, vysky 19,2-26,5 m

Koeficient Odhad (m?, m3*cm, m3/m)
(Intercept) 1,96508
prumer cm -0,06528
vyska m -0,12050
prumer cm:vyska m 0,00493

4 4
Je +0,107 m*® na 1 cm; vzorec plati pro Je —0,065 m® na 1cm; to je koeficient
kazdou vysku. prumer_cm.

3 .

r . . ' v s v 4
Vyjde +0,107 m®* na 1cm; 35 m je ale Nelze ho spocitat; u dvou Ciselnych
mimo data. prediktort sklon nema smysl.

. A

SPRAVNA ODPOVED

: Vyjde +0,107 m® na 1cm; 35 m je ale mimo data.

Vzorec -0,065 + 35 x 0,00493 da +0,107 m® na 1 cm, ale zméfrené stromy byly vysoké jen 19-27 m. Mimo tento rozsah data
tvar vztahu nepodporuiji, takZe Cislo je extrapolace, odhad mimo pozorované vysky. Uvnitf dat je sklon napf. +0,038 (21 m) a
+0,058 (25 m) m®*na 1cm.
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Vysledky uceni

Po absolvovani teto prednasky budete schopni:

vypocitat [fF z celkového souétu &tverct a souétu &tvercil residui a
vysvetlit, co popisuje;

vysvétlit, pro¢ nejvyssi R®* automaticky neznamena nejlepsi model;

rozlisSit, jak R*, ELINRYEREIRS 2 zachdzeji se shodou a slozitosti, a

pouzivat AIC jen k relativnimu porovnani;

sestavit malou sadu biologicky zdlvodnénych kandidatnich modell se
stejnou odezvou a stejnymi pozorovanimi;

obhajit volbu modelu pomoci biologicke otazky, slozitosti, diagnostiky
a interpretovatelnosti a pojmenovat jeji omezeni.
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Jedna primka pro vsechny
stromy?



Jeden radek tabulky predstavuje jeden

strom

c("druh_stromu", "prumer_kmene_cm", "vyska stromu_m")

1 data_stromy <-
2 read.csv(file = "data/allometrie_stromu.csv")
3
4 data_stromy$druh_stromu <-
5 factor(x = data_stromy$druh_stromu)
6
7 vec_promenne <-
8
9
10 head(
11 x = data_stromy[, vec_promenne],
12 n =4
13 )

druh_stromu prumer_kmene cm vyska stromu m

1 Pseudotsuga menziesii
2 Pseudotsuga menziesii
3 Pseudotsuga menziesii
4 Pseudotsuga menziesii

Jiné stromy nez minule: tfi druhy jehlicnanl a WV CBERCIISE-1Nele [FYAE].

54.61
34.80
24.89
28.70

27.04
27.42
21.23
24.96

63 stromU

Pinus monticola: 19 strom
Pinus ponderosa: 22 strom(

Pseudotsuga menziesii: 22
stromd

chybéjici hodnoty: 0
prdmér kmene: 4,8-73,7 cm
vyska: 3,6-45,0 m

Data: J. Marshall, University of Idaho - balicek lgrdata 0.1.1 ( allometry ) - CCO
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Jak se vyska méni s prumérem kmene?

o ®
40 & L e A®
é ° % £ Aa
[ |

2 30 . LR _w A -
& A :‘ m n
o Aam o
4(7; .. AIA. o A
o 20- . 4
-~
:g ® o
> 10' ]

F s

20 40 60

Primér kmene ve vysce 1,3 m (cm)

e Pinus monticola A~ Pinus ponderosa ® Pseudotsuga menziesii

Ve dvojici: Jaky vzorec v datech prevlada? Co by mohlo vadit jedné primce pro

vSechny stromy?
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Jedna spolecna primka pro vsechny druhy

1 mod_spolecny <-
2 Im(

3 formula = vyska stromu m ~
4 prumer_kmene_cm,

5 data = data_stromy

6 )

7

8

coef(object = mod_spolecny)

(Intercept) prumer_kmene_cm
7.5967386 0.5179077

m)

Vyska stromu (

IS
o

w
o

N
o

—_
(@)

20 40 60
Primér kmene ve vysce 1,3 m (cm)

® Pinus monticola ®™ Pseudotsuga menziesii
A Pinus ponderosa

Sklon: o [OYAIRWAII] odhadovana vyska na kazdy centimetr praméru —

stejné pro vSechny druhy .
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"4 \' @ 4

Co uz umime precist ze summary() ?

1 summary(object = mod_spolecny)

Call:
Im(formula = vyska stromu_m ~ prumer_kmene_cm, data = data_stromy)

Residuals:
Min 1Q Median 3Q Max
-12.4226 -5.3191 0.7425 4.6637 10.5197

O 00 NOWUT b WIN BR

Coefficients:

=
Q9]

Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) 7.59674 1.47310 5.157 2.88e-06 ***
prumer_kmene_cm ©0.51791 0.03647 14.201 < 2e-16 ***

Signif. codes: @ '***' @,001 '**' 0.01 '*' ©.05 '.' 0.1 ' ' 1

B R R R R R
Qo U wWwN R

Residual standard error: 5.548 on 61 degrees of freedom
Multiple R-squared: ©0.7678, Adjusted R-squared: 0.764
F-statistic: 201.7 on 1 and 61 DF, p-value: < 2.2e-16

B
0 N

VAREINEH volani modelu - residua - koeficienty s nejistotou
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Zustava v residuich rozdil mezi druhy?

10 - s
° ® o -
° A A ) &
— 5 .A.A. [ | A. °
= A
E oloo__o____ Al e ot T e ___
= = — Tk T —
.('% . . A A \°
()] - |
o :ﬁ: 1; u .
|
_’IO-
"
10 20 30 40

Odhadnuta vyska stromu (m)

< Pinus monticola = Pseudotsuga menziesii
- Pinus ponderosa

Lezi residua nékterého
druhu pfevazné nad nulou,
nebo pod ni?

Primérné residuum P.
monticola: ' +2,7 m
Spolecna primka
prehlizi rozdily mezi
druhy .
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Tri predstavy o rustu stromu
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Jake jiné primky by mohly stromy popsat?

Vyska stromu (m)

B
o
1

w
o
1

N
o
1

—_—
o
1

AN : 'A: a Ve dvojici: Nacrtnéte dvé
) 4:. s ua A jiné moznosti nez jednu
S 4= 4 . spolecnou primku.
. uf:'.'A A Co by kazda z nich tvrdila o
u stromech?
S Pom(icka: modely z

~~ £ minulé lekce — [+] a [*]

20 40 60
Primér kmene ve vysce 1,3 m (cm)

e Pinus monticola ® Pseudotsuga menziesii
A Pinus ponderosa
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Tri modely vyjadruiji tri biologické predstavy

Spolec¢na primka Posun mezi druhy Rlzné sklony
vyska ~ prumer vyska ~ prumer + vyska ~ prumer *
Vechny druhy sdileji  druh druh

stejny intercept i Pfi stejném priméru  Vztah priméru a vysky
sklon § se druhy mohou li§it  se mlze
, sklon sdileji. .

I Tuto sadu kandidatl ur¢ime predem — z biologické otazky, ne z vysledkd.
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Vsechny tri modely odhadneme ze stejnych
63 stromu

1 # VSechny tri kandidaty zapiSeme vedle sebe

2 mod_spolecny <-

3 Im(

4 formula = vyska stromu_m ~ prumer_kmene_cm,

5 data = data_stromy

6 )

7

8 mod_aditivni <-

9 Im(
10 formula = vyska stromu_m ~ prumer_kmene_cm + druh_stromu,
11 data = data_stromy
12 )
13
14 mod_interakce <-
15 Im(
16 formula = vyska stromu_m ~ prumer_kmene_cm * druh_stromu,
17 data = data_stromy
18 )

( Stejna odezva [vyska_stromu_m] - stejnych stromu v kazdém modelu

17 /55
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Ktery model prochazi nejblize pozorovanym
stromum?

Spolecna primka Posun mezi druhy Rizné sklony

Vyska stromu (m)

Prdmér kmene (cm)

= Pinus monticola = Pinus ponderosa = Pseudotsuga menziesii

A - Spole¢na pfimka B - Posun mezi druhy C - Rizné sklony
18 / 55



Nejblize prochazeji primky s ruznymi sklony

Vyska stromu (m)

Spolecna primka
RSS = 1877 m?

Posun mezi druhy
RSS = 1675 m?

Rdzné sklony
RSS = 1644 m?

Y N w 1N an
o O O O O
1 1 1 1 1

= Pinus monticola = Pinus ponderosa = Pseudotsuga menziesii

Prdmér kmene (cm)

Je proto nejlepsi?

19 /55



Podle ceho pozname lepsi model?

Podle ceho byste mezi modely vybirali?

e jak tésné model odpovida [olerLelfe\Ela i1 ReE1tu]at];
kolik potrebuje;

zda v residuich nezlstava systematicky vzorec;

e zda odpovida biologicke otazce;

zda jeho vysledek dokazeme smysluplné interpretovat.

Zadné jediné &islo neodpovi na véechny tyto otazky.
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Jak zmérit shodu modelu s daty?



Co uz vime o souctu ctvercu residui?

Kandidatni primky jsme Stejnou veli¢inu jsme Skupinové primeéry RSS

porovnavali oznacili RSS (residual

sum of squares).

zmenSily oproti jednomu
spoleénému praméru.

(Co se stane s RSS, kdyz pfimka prochazi blize pozorovanym bodim?

Kratsi residua - mensi &tverce - [mensi RSS = t&sn&jsi shoda s daty.

22 1) 615



Je primka lepsi nez predpovéd priimérem?

*®  Sest skute&nych stromd z

. tabulky.
. B® Predpoved bez
A® prediktoru: kazdéemu

prdmér 25,3 m

De stromu JJUInEIgalelV
20 1 e
T® vysku |

10 A

m)

Vyska stromu (

E® Prosla by pfimka podle
. , , praméru kmene body blize
20 - e 80 | nez prlmér?

Prumer kmene (cm)

28 || 615



Jak velké jsou rozdily vysek kolem prumeéru?

Strom Odchylka Ctverec

F§
A 1,7 2,9
40 -
B 6,5 42,0
= B
£ 391 . I C -6,0 35,5
o | _ _prumér253m | __A®_____._ L
G Dil D -2.0 4,0
=< 20 - c
< E -19.5  380,2
101 F 19,3 372,2
El
Soucet ¢tvercl: BRI KNG
20 40 60 80

Prlimér kmene (cm)

Tomuto souctu fikame [LEOVYEI NI RaAE o (fotal sum of squares).
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Kolik rozdilu ziistane po odhadnuti primky?

Strom Residuum Ctverec

A -6,6 43,9

40 -
_ B 3,6 12,8
£
2 30; o C 1,7 3,0
o | __pimer253m 7 AS_ .
iz Do D 6,4 41,4
ffc’ 20 -
< E -6,6 441

104 F 1,5 2,3

E©
RSS: 11476 m? - celkovy: 836,8 m?

20 40 60 80
Prlimér kmene (cm)

Ktery strom lezi nejvyse nad primkou ? A ktery \nejvice prispiva k RSS ?
Strom D; k RSS nejvice E (rozhoduje velikost, ne znaménko).
25/ 55



Jakou cast rozdilu primka zachytila?

soucdet ¢tvercu residui

zachyceny podil = 1 — ——— -
celkovy soucet Ctverct

Jaka ¢ast rozdill ve vysce |zlstala a jakou ¢ast pfimka p£lWallEY)? Dosad'te RSS 147,6
m? a celkovy soucet ¢tvercl 836,8 m?.

147,6
836,8

zachyceny podil = 1 —

zachyceny podil = 0,824
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Zachyceny podil se jmenuje R?

p
KOEFICIENT DETERMINACE R? (COEFFICIENT OF DETERMINATION)

S Stes

R*=1-—
SStotal

e SS.s — [SOuUCet Ctvercu residui (RSS) od odhadnuté pfimky;

e SSiotal — [AOAEI A= XeaEgVl odchylek od pruméru;

u Sesti stromU: R? = 0,824.

2l 1] 615



VAR & 4

Jak se méni RSS a R?, kdyz primku natacime?

sklon pfimky: 0,00 m/cm R?=0,000
Fo

40
E celkovy A 837
2 30- B¢
O pridmér 25,3 m A®
™ Do
220 ceo
N
S>>
= RSS 837

10 4

EO
20 40 60 80 | | . .
Pridmér kmene (cm) Soucet &tvercl (m?)

Sledujte oranzové Usecky a sloupec RSS: kdy je R? nulové a kdy nejvétsi?

28 /55



Stejnych Sest stromu, Ctyri natoceni primky

RSS 837 - R20,00 RSS 454 - R20,46 RSS 224 - R?0,73 RSS 148 - R? 0,82
0
40 -
o
30 -+
Ly

¢
20 - o
10

() () @ e
2I0 4IO 610 8I0 2ID 4ID GIO 8I0 2I0 4l0 6|0 8ID 2IO 4IO 6|0 8I0

Vodorovna pfimka = predpovéd fdfinlElEm): R = 0. Odhadnuta primka:
nejmensi RSS, a proto ENVEEILS.
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Dava summary () stejné R* pro vSech 63
stromu?

1877 4

R?=1-
8084,6

= 0,768

1 summary(object = mod_spolecny)$r.squared

[1] ©.7677804

Multiple R-squared ve vypisu je [E8ZAA Jel#=1d — nic hoveho.
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y oy

Spole¢na primka ma R*> = 0,768. Co to znamena?

A B C

Model spravnée Model zachytil 76,8 % S pravdéepodobnosti
predpovédél 76,8 % variability vysky kolem 0,768 je model pravdivy.
stromdl. prdméru v téchto datech.

( Presvédcte souseda, proc jste vybrali svoji moznost.

Obhaijitelna je B: R? popisuje podil zachycené variability v datech, ze
kterych byl model odhadnut.
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Co R? popisuje a na co nestaci?

[ RZ POPISUJE R2 NERIKA
o podil NEIEEIeINAAeIe[-¥AA zachyceny e zda model spliuje predpoklady;
modelem; e zda je vztah pric¢inny;
* ve QCIDYSIRCEICIH), na kterych byl e jak dobfe model poslouZi pro nové

model odhadnut. stromy;

e zda je to nejlepsi z nasich
kandidatd?

32 /55



Pomaha kazdy koeficient navic?
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Co udéla R? po pridani druhu a interakce?

prumer = prumer + druh = prumer * druh

Co se stane s R?, kdyz prfidame druh a interakci?

A - R? poroste B - R> mlze klesnout C - R? zlistane stejné

34 /55



R? po pridani clent neklesne

0,814

0,80 - 0,797 Model k RSS
0,793

Spolecna prfimka 2 1877

0,791
& - Posun mezi druhy 4 1675
RUzné sklony 6 1644
0,77 A
0,768
0,76 1 X

Slozitéjsi model umi

Spole&na Posun mezi Rizné zopakovat jednodussi EERELS

primka druhy sklony ey, Ov 0 o
R? nejhUr zlstane stejné;
klesnout nemuze.

Vys$sSi R? neni automatické vitézstvi. | témér zbytecny prediktor R? nesnizi.
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Které koeficienty jednotlivé modely
odhaduiji?

Ktery seznam patfi spolec¢né pfimce, ktery posunu mezi druhy a ktery rznym
sklondm?

A- POSUN MEZI DRUHY - K =4

B- SPOLECNA PRIMKA - K = 2

(Intercept)
prumer_kmene_cm

(Intercept)

prumer_kmene_cm

druh_stromuPinus ponderosa
druh_stromuPseudotsuga menziesii

C- RUZNE SKLONY - K = 6

(Intercept)

prumer_kmene_cm

druh_stromuPinus ponderosa
druh_stromuPseudotsuga menziesii
prumer_kmene_cm:druh_stromuPinus ponderosa
prumer_kmene_cm:druh_stromuPseudotsuga menziesii
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Jak R? opravit za pocet koeficient(?

adjustované R =1-— nezachyceny podil X uprava za pocet stromi a koeficientt

Posun mezi druhy: R? = 0,793, iG] stromd, koeficienty

63 — 1
R2
63 — 4

— 0,782

Adjustované R? (adjusted R-squared):
n—1
n—k

Rl =1—(1—R?) x

a
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Co udéla adjustované R? po pridani

interakce?

Posun mezi druhy - RUzné sklony: R? [OWAKIEROWAYA - K4 > 6 - n =63
A - adj

B - ad]

ustované R? vzroste

ustované R? klesne

38 /55



Adjustované R? po pridani interakce klesne

U o Dva sklony navic zlepSily R?
0,79- jen o [NejeL:y.
0,78
»
0,77 1 Zlomek vzrostl Vvic,
0,76 - nez se zmensn
L — —— nezachyceny podil =
Spolecna Posun mezi Ruzne ; g
pFimka druhy sklony uprava zvitezila .

\
— R? - adjustované R?
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Co uz o trech modelech vime?

Jak pozname, ze je model dobry?

[ UZ UMIME RicT ZATiM NEVIME
e R? méri [Hylolo[NEXEIVA a vZdy e Kdy se slozitost obecne vyplati ?
uprednostni nejpruznejsi model. e Vypadaiji residua vybraného modelu
e Adjustované R? upfrednostni [Jeiy v poradku?

mezi druhy |
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Kdy se slozitost vyplati?



Vyplati se model Sity na miru?

’

N

Ve dvojici: Posun mezi druhy a
rizné sklony popisuji stromy témér
stejné dobre (R* 0,793 a 0,797).
Prvni potrebuje 8 koeficienty,
druhy (@

Ktery byste uprednostnili? Co
byste chtéli védét, nez se
rozhodnete?

llustrace vytvorena pomoci Al.

Princip uspornosti (parsimony)

o v 7

Slozitéjsi model uprednostnime jen tehdy, kdyz dostatecnée zlepsi
shodu s daty.
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AIC vazi shodu i slozitost

' AKAIKEHO INFORMACNI KRITERIUM (AKAIKE 1 AIC(object = mod_spolecny)
INFORMATION CRITERION, AIC) e
* lepsi shoda AIC AT AIC ‘neni podil a nema stejnou
e kazda odhadovana veli¢ina navic AIC Skalu jako R2

zvysuje ;

e preferujeme .

N
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Model ma AIC 398,64. Je to dobry model?

A - Ano, AIC je nizke. B - Ne, AIC je vysoké. C - Z jedné hodnoty to
nepozname.

AlC je IEEIN. Porovnavame jen modely se [EI[aleliNele[cyaYel0N, KT\ AntINelerAelfel2Talin]l
a stejnym predpokladem o rozdéleni residui.
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O kolik je AIC kazdeho kandidata vyssi nez

(DA @4

nejnizsi?

AAIC = AIC kandidata — nejnizsi AIC v sadé

Spolecna primka: 398,64 — 395,44 = 3,20

Model AIC AAIC

Spolecna primka 398,64 3,20
Posun mezi druhy 395,44 0,00
R{zné sklony 398,27 2,83

IV W [=V4Re[f¥]s)4 Mma AAIC = O - univerzalni prah nepouzivame
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Ukazuji R?, adjustované R? a AIC na stejny
model?

Model k R*f adj.R*1™ AICV

Spolecna prfimka 2 0,768 0,764 398,64
Posun mezi druhy 4 0,793 0,782 395,44
RUzné sklony 6 0,797 0,779 398,27

Ve dvojici: Pro¢ R? uprednostni jiny model nez adjustované R? a AIC?

R? hodnoti [ELeeN]. Adjustované R? a AIC |penalizuji sloZitost — dva
sklony navic se nevyplatily. Nejsou to tri hlasy o pravde.
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Nejlépe podporovany kandidat nemusi byt
dobry model

Porovnani radi [jen modely, ktere jsme
do sady zaradili .

Nefrika, Ze je vitéz obecné dobry.
Model, ktery jsme vibec neposuzovali,
mUzZe stromy popsat lépe.

llustrace vytvorena pomoci Al.

Proto vybrany model jeste zkontrolujeme.
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Obstoji vybrany model?



Zustava v residuich modelu s posunem mezi
druhy nejaky vzorec?

Residua Q-Q graf
o A
— aY 5
& o Ao - "". N ° -g 10
= g®, m ¢ o o0 ©
E 0+----- a - — A BN &
= Ne > 0-
> A® AN, =
_9 -5 4 N/n o RE ® —
wn A7 A A - =
d A 1 . S -10- >
o ® Z o O
_10- o m
10 20 30 40 50 2 1 o0 1 2
Odhadnuta vyska (m) Teoretické kvantily

Ve dvojici: Lezi residua v celém rozsahu odhadnutych vySek nahodné kolem nuly?

Oranzova kfivka jen vyhlazuje pribéh bodU, aby byl vzor Iépe vidét: residua tvofi loblouk

- Q-Q graf 'neni primy . 49/ 55



Které stromy ovlivnuji model nejvic?

0,101

0,05 -

Cookova vzdalenost

0,00 A ‘I.ll-lllll I||I||I||| Hl‘”I”H

“..‘.lll.l‘” ||.||‘
0 20 40 60

Poradi stromu v tabulce

Cookova vzdalenost: o kolik by se odhadnuté hodnoty zmenily, kdyby
strom chybel. Nad orientacni carou 4/n: [4 stromy.

Dlvod stromy provérit — ne je automaticky odstranit.
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Obhajte model dvéma vetami

40 S SAMI - VE DVOJICI POROVNEJTE

,Ze tfi kandidatl vybirdme model , protoze M
,Omezenim tohoto zavéru je M

Oprete se aspon o [dva rlizné druhy dukazt : shodu, slozitost,
diagnostiku, biologicky smysl.
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Ktery model lze pro tyto stromy nejléepe
obhajit?

[ POSUN MEZI DRUHY OMEZENI
e zachyti rozdily mezi druhy, které e vybirali jsme jen ze tfi kandidat(;
spolecna primka prehlizi; e residua tvofi loblouk : pfimka
e nejvyssi adjustované R? () a nevystihuje tvar vztahu;
nejnizsi AIC. e 63 stromU, Q-Q graf neni pfimy;
N

e pozorovaci data: nejde o pfricinny
efekt druhu.

Dobry model nepozname podle jediného Cisla. Obhajoba propojuje Lelt-FA(IME:{sle]e [V}
slozitost, diagnostiku a interpretovatelnost |
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Jak porovnavat modely bez automatickeho

hledani?

1. Polozte biologickou otazku.
2. Prohlédnéte a zobrazte data.

3. UrCete malou sadu pde[s\¥elelsl=1g}¥elg
kandidatl

W el0Vd]I ] stejnou odezvu a stejna
pozorovani|

5. Porovnejte primky, residua, R?,
adjustované R? a AlC.

6. Zkontrolujte predpoklady a vlivna
pozorovani.

7. Obhajte zavér a [pojmenujte omezeni .

Automatické pridavani a odebirani
¢lenl vytvofi mnoho modeld, ale
neurci, které davaiji biologicky
smysl .
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Co si odnést

e R? = podil zachycené variability; pocita se z celkového souctu ¢tvercl a
RSS.

Po pridani ¢lenu R? , a proto samo model nevybira.
Adjustované R? a AIC [penalizuiji sloZitost, kazdé jinak; AIC je [N
Kandidaty urCujeme [predem : stejna odezva, stejna pozorovani.

e Obhajoba spojuje 'nékolik druht dikazt vcetné diagnostiky a omezeni.

Data: J. Marshall, University of Idaho - lgrdata::allometry - CCO 54 /55



Co kdyz zadna primka nestaci?

Vsechny tri
kandidaty jsme
kreslili jako primky
— a residua
presto tvori
oblouk.

llustrace vytvorena pomoci Al.

Jak popsat vztah, ktery neni primkovy?
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