Zobecnéné linedrni modely

Pokud nase data neodpovidaji predpokladiim metod uvedenych v predchozich cvicenich a ani
nejsme schopni je rozumné transformovat a ani ndm nepomohou neparametrické metody je
feSenim pouziti nékteré z metod ze skupiny zobecnénych linedrnich modelt (GLIM). Tyto
modely mohou a také ve skutecnosti pracuji s daty, kde se napi. variance v datech méni
s prumérem, dale mizeme mit data o Cetnostech s nulovymi hodnotami, binarni zavislé
proménné. Detaily a tvod do GLIMu jsou uvedeny napt. v sylabech od T. Herbena. To Ze pro
analyzovana data pouziji model sdanym rozdélenim neznamend, Ze moje data z toto
rozdeleni maji, staci jen pokud jim mohu moje data aproximovat.

Zobecnéné linedrni modely maji dva dilezité parametry: transformaéni funkei (link
function), ktera ptevadi hodnoty prediktoru na smysluplné hodnoty zavislé proménné; typ
rozloZeni dané tak, aby postihlo vztah mezi rozptylem a ocekavanou hodnotou y (binomické,
Poissonovo, Gamma, exponencialni). To jak dany GLM model odpovida studovanym datim
se vyjadifuje pomoci tzv. deviance.

V S+ je analyza GLMu obdobnd jako jakakoli jina analyza (regrese, ANOVA). Jen pro
vypocet pouzijeme funkci glm a ddle musime specifikovat typ rozlozeni (stejné jako kdyz
jsme pocitali frekvencéni tabulku ¢i logistickou regresi). Diilezité je u testovaného modelu brat
v potaz, ze ziskané p hodnoty nemusi byt pfesné a také sledovat, zda model neptekrocil tzv.
»overdispersion®. Pokud spocteme minimalni adekvatni model, pak by rezidualni Skalovana
deviance méla zhruba odpovidat rezidudlnim stupiiim volnosti. Pokud je vyrazné vyssi, pak
je bud’ $patné definovany model, ¢i pravdépodobnost p neni konstantni. ReSeni je mozné, a
pouzijeme pak misto testovaci statistiky Chi-kvadrat pro srovnani modelt, F statistiku. Déle
overdispersion ovlivituje odhady chyb, kdy ve skutecnosti jsou vétsi a signifikance parametrii
muze byt pfecenéna.

Vliv vzdalenosti od zdroje na pocty udalosti

V nésledujicim ptikladu chceme zjistit, zda mé na pocet pacientl s rakovinou prostaty v dané
nemocnici vliv jak je daleko od jaderné elektrarny. To je analogie napf. poctu potomkl ve
vzdalenosti od matefské rostliny, poctu odchycenych jedinct... V naSem piipad¢ je tedy
vzdalenost od elektrarny kontinualni vysvétlujici proménna a vysvétlujeme pocet piipadi, kdy
pocty jsou vzdy celoCiselné. Dale je zde pii velké vzdalenosti od zdroje také velky pocet
nulovych hodnot a nejvyssi hodnoty mame v blizkosti zdroje. Pro tyto typy dat pouzivame
Poissonovské rozdéleni chyb stejné jako v piikladu s kontingenéni tabulkou. V datovém
souboru (clusters; Crawley) mame dvé proménné: pocet ptipadi a vzdalenost.
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Po vizudlni kontrole dat pro vypoCet volame v S+ jednoduSe: model<-
glm (Cancers~Distance, poisson).

Coefficients:
Value Std. Error t value
(Intercept) 0.186933539 0.18777172 0.9955362
Distance -0.006139087 0.00365356 -1.6803029

(Dispersion Parameter for Poisson family taken to be 1 )
Null Deviance: 149.4839 on 93 degrees of freedom

Residual Deviance: 146.6431 on 92 degrees of freedom

Z hodnoty koeficientu u proménné Distance vidime, Ze zavislost je negativni, avSak pokud
zkontrolujeme hodnotu overdisperze, pak musime fici, ze pomér mezi rezidualni devianci a
stupni volnosti je vyrazné vyssi nez 1 (testovat tedy budeme pomoci F statistiky, normalné
bychom pouzili Chi-kvadrat). Pokracujeme tedy v testu zda distance je vyznamna pomoci
zjednoduseni modelu (fce update) a poté srovnani pomoci funkce anova s testovaci statistikou
F: anova (model, model.l, test=“F%“).

> anova (model, model.l, test="F")

Analysis of Deviance Table

Response: Cancers

Terms Resid. Df Resid. Dev Test Df Deviance F Value Pr (F)
1 Distance 92 146.6431
2 1 93 149.4839 -1 -2.840826 1.841963 0.1780414

F hodnota a pravdépodobnost, kterd ji odpovida, neukazuji na vyrazné rozdily mezi modely,
takZe jsme neprokazali, Ze vzdalenost jakkoli ovliviiuje pocet vyskytl rakoviny prostaty.



Pomérova data

V dals$im ptikladu nas zajima, zda se lisi riizné genotypy néjakého druhu hmyzu v tom, jaky je
podil pohlavi jejich potomkii. Pouzijeme data ,,Sexratio” (Crawley). Naimportujeme datovy
soubor, pfipojime (attach) a nésledné si data vizualizujeme. Znazornime si napf. poméry
sam¢ich potomkt pro jednotlivé genotypy; volame tedy: plot (genotype,male/total).
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Z grafu vidime, Ze tam ziejmé néjaké rozdily budou a také, ze velmi kolisa variabilita v ramci
genotypl. Pro analyzu tohoto typu dat (poméry mezi dvéma hladinami) si musime vytvorit
pomocnou zavislou proménnou, kterd obsahuje jak hodnoty pro pocty samct tak i samic.
Pouzijeme funkci cbind, ta spoji v jeden objekt né€kolik jinych objektl. V nasem ptipadé
vytvofime proménnou y, ktera se sklada ze dvou ,,sloupct®, kazdy s pocty pro dané pohlavi.
Volame tedy y<-cbind (male, total-male).
Proménna y vypada takto:
>y
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Vytvotime tedy model g. typy<-glm(y~genotype, binomial).
Vypiseme si model: summary (g.typy)

Residual Deviance: 14.5101 on 10 degrees of freedom

Nejdiive zkontrolujeme pomér mezi hodnotou rezidudlni deviance a poctem odpovidajicich
stupiii volnosti (overdispersion). V tomto piipadé se jednad o 14.51 ku 10, coz znamena, Ze
bychom radéji méli pouzit pro testovani F statistiku.

Pokud odebereme z modelu vliv genotypt, ziistane nam tzv. nulovy model. S+ ndm umoziuje
testovat na§ model oproti nulovému jednoduse. V minulém piiklad€ jsme jej vytvofili tak, ze
jsme odebrali jedinou nezavislou proménnou. Pokud zadame do funkce anova jméno jen



jednoho modelu, testuje S+ zadany model oproti nulovému modelu. Takze volame:
anova (g.typy, test=“"F"“).

> anova (g.typy, test ="F")
Analysis of Deviance Table

Binomial model
Response: y

Terms added sequentially (first to last)

Df Deviance Resid. Df Resid. Dev F Value Pr (F)
NULL 13 32.24692
genotype 3 17.73682 10 14.51010 4.668026 0.02741896

Vysledek ukazuje prikkazny vliv efektu genotypt na pomér mezi pohlavim potomkd.
Pokud bychom chtéli spocist poméry pohlavi pro jednotlivé hladiny genotypl, volame:
fitted (g.typy). TakZe pro genotyp A je pomér 0.237, atd.

> fitted (g.typy)
1 2 3 4 5 6
0.2372881 0.2372881 0.2372881 0.2372881 0.1612903 0.1612903
7 8 9 10 11 12
0.4693878 0.4693878 0.4693878 0.1311475 0.1311475 0.1311475
13 14
0.1311475 0.1311475



