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Partie 4 : Statistiques inférentielles
(tests)



Partie 4.1 : Variables quantitatives



TO DO

* Trouver la moyenne de C14



S L IEEgapEay §

R R Commander —
Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

Résumés Jeu de données actif
\Q Données : alldat . — —
] Tables de contingence P statistiques descniptives...
Script R R Markdown Moyennes » Distnibutions de fréquences...
Proportions » Dénombrer les observations manquantes
rownames (alldata) < yahances » Tableau de statistiques...
alldatafRow.names < ] R Matrice d ilati
MergedDataset <- me Tests non paramétriques atrice de corrélations...
rownames (MergedData  Analyse multivariée » Test de corrélation...
| [MergedDatasetSRow.n  Ajustement de modéles » Test de normalité...
alldata <- merge(al ’ ’ = Transformer vers la loi normale...
rownames (alldata) <- alldata$Row.names
alldataSRow.names <- NULL




R Statistiques générales W

Données Statistiques

Variables (une ou plusieurs)
A
C16.0

C16.1n.7

C16.1n.9

C165R

C18.0 v

Résumer par groupes... |

&) aide <y Réinitialiser o OK ¢ Annuler ¢V Appliquer

Rcmdr= library(abind, pos=17)

Rcmdr= T1library(eld71l, pos=1E8)

Rcmdr> numsummary(alldatal,"cl1l4.0", drop=FALSE], statistics=c("mean”, "sd", "IQR",
Romdr+ "quantiles"), quantiles=c{0,.25,.5,.75,1)]
mean =d IOR 0% 25% 50% F5% 100% n
0.763 0.8005677 0.2825 0.22 0.35 0.42 0.6325 3.24 40
=



Intervalle de confiance d’une variable quantitative

La moyenne de C14 est-elle significativement différente de 17

‘R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

Résumeés »
Tables de contingence »

ualiser Modeéle: X <Pas de modele>

@ Données: | T alldaf

Script R R Markdown t-test univané...

wicaiaiiuaca, Docpa  Proportions » t-test indépendant...

with(alldata, Dotpl  Vanances » t-test apparié...

with(alldata, Dotpl  Tests non paramétriques * AMNQOVA a un facteur... )

stripchart (C14.0 ~ Analyse multivariée » ANOVA a plusieurs facteurs... -0",
data=alldata)

_ o
stripchart (Cl4.0 ~ | Jwstement de modeles Lthcrd="jitter", ylab="C14.0",

data=alldata)
stripchart (Cle.0 ~ diet, wvertical=TRUE, method="jitter", vylab="Clec.0O",
data=alldata)




R test t univarie x>

Vanable (une)

BACT A
| Bcl3

BIEN

* BSEP

C14.0

| IC16.0 v

Hypothése alternative

(® Moyenne de la population != mu0  Hypothése nulle: mu= |1
(O Moyenne de la population < mu0  Niveau de confiance: |.95
(C) Moyenne de la population > mu0

@mde <) Réinitialiser & oK 3¢ Annuler ¢ Appliquer

—

}

rithialldata. Rarnlnt(dist. hv=menotuvne. atvle="divided™.

Rcmdr> with{alldata, {(t.test{Cl4.0, alternative="two.sided’, mu=1,
Romdr+ conf. level=.95)))

One Sample t-test

dara: c14.0 'intervalle de confiance a 95% contient la valeur
T = -1.8723, df = 39, p-value = 0.06867 1
alternative hypothesis: true mean is not equal to 1

i s o/ = :
95 percent confidence interval: P-value NS a 5% => on ne peut pas rejeter

0.506966 1.019034 I’hypothese nulle d’égalité de la moyenne de C14
sample estimates: 31
mean of x

0.763



Comparaison de moyenne pour 2
échantillons indépendants



Les moyennes de C14 different t-elles selon le genotype?

Test paramétrique : t-test

‘R R Commander

Fichier Edition Données  Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

- R v
(R Données: [ alidaf —oom k
Tables de contingence *

sciiptR RMarkdown | t-test univerié. ]

ualiser = Modéle: | X <Pas de modéle>

G Ca=aiigaTa] Proportions 4 t-test indépendant...

stripchart (C14.0 ~ Vanances ’ t-test apparié... 4.0",
data=alldata) Tests non paramétriques » |  ANOVA 3 un facteur...

stripchart (Cle.0 ~ Analyse multivariée v ANOVA 3 plusieurs facteurs... t2-9"»

data=alldata) . ‘
>
stripchart (C22.4n. Ajustement de modeéles

data=alldata)

—E, method="jitter”, vylab="C22.4n.¢6",




‘R testt indépendant *

Données Dptign g

Groupes (un) Variable réponse (une)
,.
C16.0
C16.1n.7
C16.1n.9
C165R
C18.0 v

‘ & Aide | ‘ 4) Reinitioliser | o OK ‘ ¢ Annuler ‘ ¢ Appliquer ‘

R test t indépendant *

Données Options

Différence: ppar - wt

Hypothése alternative  Miveau de confiance  Variances égales ?
@ Bilatéral 95 O Oui

() Différence <0 (® Non

O Différence > 0

‘ &) Aide | ‘ 4y Reinitisiser | of OK ‘ ¢ Annuler ‘ ¢ Appliquer ‘




Rcmdr>= t.test(Cld.ld~genotype, alternative="two.sided’, conf.level=.85,
Remdr+ var.equal=FALSE, data=alldata)

welch Two Sample t-test

data: C14.0 by genotype
T = 1.8126, df = 26.386, p-value = 0.08129

alternative hypothesis: true difference in means is not equal to O
95 percent confidence interval:

-0.05941223 0.953141223

sample estimates:

mean in group ppar mean in group wt

0.986 0. 340

P-value NS a 5% => on ne peut pas rejeter [’hypothese nulle d’égalité des moyennes de
C14 selon le genotype



Les médianes de C14 different t-elles selon le genotype?

Test non paramétrique : test de Wilcoxon bivarié

‘R R Commander

Fichier Edition Données

Statistiques Graphes Modeéles Distributions Outils Aide

JR Données:| | allds

Script R R Markdown

daLaTaLiuaca)
stripchart (Cl6.0 ~
data=alldata)
stripchart (C22.4n.6
data=alldata)

local ({

Résumés »
Tables de contingence *
Moyennes »
Proportions »
Variances »

Tests non paramétriques ?
Analyse multivariée >
Ajustement de modéles »

print (.Table)

.Table <- xtabs(~diet+genotype, data=a
cat ("\nFrequency table:\n")

sualiser

Modeéle : ] X <Pas de modéle>

gethod="5ittexr"™,

ylab="Cle.0",

Test Wilcoxon bivané...

Test de Wilcoxon univarié...

Test Wilcoxon apparié...
Test Kruskal-Wallis...
Test de somme des rangs de Friedman

mrar M\ nDAy mavycantamaos s L)




‘R Test de Wilcoxon bivarié X
Données Dptions !
Groupes (un) Variable réponse (une)
BACT ~
‘ &) Aide ‘ 4y Réinitialiser o oK 9 Annuler 7 Appliquer ‘
J ‘R Test de Wilcoxon bivarié *
g .
| Données Options
Différence: ppar-wt
Hypothése alternative Type de test
@ Bilatéral @ Par défaut
() Différence <0 () Exact
() Différence > 0 (O Approximation normale
Approximation normale avec
correction de continuité
‘ &) Aide ‘ 4y Réinitialiser o oK 3¢ Annuler # Appliquer ‘




Rcmdr= with(alldata, tapply(Ccld4.0, genotype, median, na.rm=TRUE)})

ppar wt

0.57 0. 35

Rcmdr= wilcox.test(Cld.0 ~ genotype, alternative="two.sided"”, data=alldata)
wWilcoxon rank sum test with continuity correction

data: C14.0 by genotype

W = 326, p-value = 0.0006808
alternative hypothesis: true location shift is not egual to O

P-value tres significative => on rejette I’'hypothese nulle d’égalité des 2 médianes

Les tests paramétrique et non paramétrique ne sont pas cohérent => on va tester
les conditions d’application du t-test



TO DO

* Représenter la distribution en fonction du génotype



R R Commander

Fichier Edition Données

Statistiques Graphes Modeles

Distributions Qutils

Ajide

alldata | |/

\@ Données:

Script R R Markdown

WO LOTO L LUAG -G
stripchart (C22.4n.6 ~ diet,
data=alldata)
local ({
.Table <- xtabs|(~diet+geno
cat ("\nFrequency table:\n"
print(.Table)
cat ("\nRow percentages:\n"
print (rowPercents(.Table))
})
with(alldata, Barplot (diet,
legend.pos="topright", xla
with(alldata, (t.test(Cl4.0,
conf.level=,.595)))
with(alldata, (t.test(Cl4.0,
conf.level=,595)))
t.test (Cl4.0~genotype, alter
var.equal=FALSE, data=alld
with(alldata, tapply(Cl4.0,
wilcox.test (Cl4.0 ~ genotype

Palette de couleurs...

Graphe indexé...

Graphe en points (dot plot)

Histogramme...

Graphe d'une variable numénque discréte...
Estimation de densite...

Graphe tiges et feuilles...

Boite de dispersion...

Graphe quantile-quantile...

Boite 8 moustaches pour symétrie...

Nuage de points...

Matrice de nuages de points...
Graphe en lignes...

Graphe XY conditionnel...
Graphe des moyennes...
Graphe en bande...

Graphe en barres...
Graphe en camembert...

Graphe 3D
Enregistrer le graphe dans un fichier...

t mﬂdéIE}|

pb="C22.4n.6

data)




4

!

(R Histogramme

Données Dptign;

Vanable (une)

Graphe par: diet

R Histogramme

Données Options

Options du graphe

Mombre de classes: | <auto>

Echelle des axes
() Fréquences
() Pourcentages

’ @ aice ‘ 4y Reinitioiser | f oK

‘R Groupes X
Varnable de regroupement (une)
diet
J oK ‘ s Annuler
Etiquettes du graphe

libellé de I'axe X |<auto>

libellé de I'axe ¥ |<auto>

Titre du graphe | <auto>




|B ' R Graphics: Device 2 (ACTIVE)

Fichier Historique Redimensionnement
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Normalité?



Test de normalité

‘R R Commander
Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modeéles Distributions Outils Aide

@ Données : Allda Résumés : Jeu Fie_données actnf
Tables de contingence Statistiques descriptives...
Script R R Markdown Moyennes » Distributions de fréquences...
tenie <= acaws  Proportions » Dénombrer les observations manquantes
cat ("\nFrequency Variances > Tableau de statistiques...
print(.Table) Tests non paramétriques * Matrice de corrélations...
cat ("\nRow PEXcen  anapce multivariée » | Test de corrélation...
} :'pr.lnt (rowPercents Ajustement de modeéles Test de normalité...
" (R Test de normalité
W:
Vanable (une)
w. BACT A
Bcl.3
© BIEN
o BSEP
C14.0
W:
w: €16.0 v
Test de normalité
" (@ Shapiro-Wilk (O Anderson-Darling
() Cramer-von Mises () Lilliefors (Kolmogorov-5mirnov) Nombre de classes
(O Shapiro-Francia () Khi-2 de Pearson pour le Khi-2 de Pearson | <auto>
Test by groups... |

‘ & Aide ‘ 4y Reinitioiser | oK

x Annuler

f'_'? Appliquer ‘




Rcmdr>= normalityTest(Cl4.0 ~ genotype, test="shapiro.test”, data=alldata)

genotype = ppar
Shapiro-wilk normality test

data: cCl14.0
W = 0.60338, p—wa]ue = 0.000003193

genotype = wt
Shapiro-wilk normality test

data: cCl14.0
W = 0.64591, p—wa]ue = 0.000009152

p-values adjusted by the Holm method:
unadjusted adjusted
ppar 0.0000031926 0.0000063852
wt 0. 0000091523 0. 0000091523

P-value tres significative => on rejette
I’"hypothese nulle de normalité



Test d’égalité des variances dans les 2 groupes compareés

R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modeles Distributions Outils Aide

Résumés »
@ Données: alldat N )
Tables de contingence

ualiser Modéle: X <Pas de modeéle>

Script R R Markdown Moyennes
Proportions

FPLLiilL | 1adi=)

cat ("\nRow percen Test F de deux vanances...
print (rowPercents  Tests non paramétriques » Test de Batlett
' Analyse multivariée » Test de Levene...

with(alldata, Barpl
legend.pos="topri ="Frequency”™))

with(alldata, (t.test(Cl4.0, alternative='two.sided', mu=0.0,
conf.level=,595)))

Ajustement de modéles »




‘R Test F de deux variances

Données Options

Groupes (un)

‘ &) aide

Variable réponse (une)

]

‘ % Réinitialiser

"R Test F de deux variances

Données Options

Ratio : ppar/wt
Hypothese alternative

(@ Bilatéral
(O Ratio < 1
() Ratio > 1

Miveau de confiance :

‘ &) aide

95

‘ 49 Réinitialiser

‘ ¥ Annuler

‘ f'"? Appliquer ‘




Rcmdr>= war.test(Cld.0 ~ genotype, alternative="two.sided’, conf.level=.853,
Remdr+ data=alldata)

F Test TOo Compare Two variances

data: C14.0 by genotype
F=4.9423, num df = 19, denom df = 19, p-value = 0.001043
alternative hypothesis: true ratio of variances is not equal to 1
95 percent confidence interwval:

1.95623 12.48652
sample estimates:
ratio of wvariances

4.942318

P-value significative => on rejette I’hypothese nulle d’égalité des 2 variances



Comparaison de moyenne pour 2
échantillons appariés



TO DO

* Quelles sont les moyennes de ACAT1 et ACAT2?
* Que signifie un test de comparaison de moyenne
pour échantillons appariés entre ces 2 variables?



R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

Résumés Jeu de données actif
R Données:| || alidaf M _ - —
Tables de contingence » Statistiques descriptives...
Script R R Markdown Moyennes » Distributions de fréquences...
segenu.pus— copra  Proportions » Dénombrer les observations manquantes
with(alldata, (t.te  Varnances » Tableau de statistiques...
conf.level=.83)))| Tests non paramétriques ¥ Matrice de corrélations...
with(alldata, (t.t8  Apsice multivariée »|  Test de corrélation...

conf.level=,585)))
t.testc (Cle.0~genoty,
var.equal=FALSE, data=alldata)

Ajustement de modéles P Test de normalité...
Transformer vers la loi normale...

with (alldata, tapply(Cl4.0, genotype, median, na.rm=TRUE))
wilcox.test(Cl4.0 ~ genotvpe, alternative="two.sided", data=alldata)




R Statistiques générales

Données Statistiques

Variables (une ou plusieurs)

ACATI A
ACAT2

ACBP

ACCT

ACC2

ACOTH v

Résumer par groupes... |

& aide 4 Réinitialiser oK ¢ Annuler @7 Appliquer
Rcmdr>= numsummary(alldatal,c{"acaTl”, "acaT2”™), drop=FALSE], statistics=c( 'mean”,
Remdr+ "sd”, "IQr", "guantiles"), quantiles=c(0,.25,.5,.75,1))
mean =d I0R 03 25% 50% F5%  100% n

ACAT1 -0.655325 0.0532525%4 0.070 -0.75 -0.69 -0.660 -0.620 -0.52 40
ACATZ -0.76675 0.17303309 0,235 -1.10 -0.88 -0.795 -0.645 -0.39 40

e



T test apparié (test paramétrique)

R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

—— é5|| » . p—— ——
\R) Données : alldaf e , ualiser Modéle: X <Pasde modéle>]
Tables de contingence ? ' : =

Script R R Markdown t-test univarié... [

” Proportions » t-test indépendant...

legend -pos="toprj Tests non paramétriques » |  ANOVA 3 un facteur...
with(alldata, (t.t Analyse multivariée » ANOVA a p'USiEUI’S facteurs...

conf.level=,95))) ; .
»
with(alldata, (t.t Ajustement de modeles 'two.sided', mu=l,

crmf_olevael=_45811)




‘R testt apparié

Données Options

Premiére vanable (une)
ACATI
ACAT2
ACBP
ACCT
ACC2
ACOTH

Seconde vanable (une)

M

‘R testt apparié

Données Options

Hypothese alternative

() Différence < 0
() Différence > 0

‘ &) Aide

MNiveau de confiance
93

‘ %Y Réinitialiser




Rcmdr> with(alldata, (t.test({ACATl, AcCAaTZ?, alternative="two.sided’, conf.levels
Romdr+ paired=TRUE))})

Paired t-test

data: ACAT1 and ACAT?Z
T = 3.769, df = 39, p-value = 0.0005427
alternative hypothesis: true difference in means is not eqgual to O
95 percent confidence interwval:
0.0516612 0.1713388
sample estimates:
mean of the differences
0.1115

Les 2 moyennes étaient proches (-065 et -0,77) et pourtant,
P-value significative => on rejette I’hypothese nulle d’égalité des 2 moyennes



Test de Wilcoxon apparié (non paramétrique)

‘R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

b
@ Données: | alldai BEmes

Modele: ﬁl <Pas de modéle>_

Tables de contingence *

Script R R Markdown Moyennes ’

conisasever=——5o75  Proportions »
with(alldata, (t.te  Variances » Brtwo.sided', mu=1l,

conf.level=,95))) Test Wilcoxon bivarié...

t.test (Cl4.0~genoty  Apalvce multivariée » Test de Wilcoxon univarié...

var.equal=FALSE, . ) 5 :
4 Test Wilcox
with(alldata . tapolll Ajustement de modeles est Wilcoxon apparnié

wilcox.test (Cl4.0 ~ genotype, alternativ Test Kruskal-Wallis...
with(alldata, Hist(Cl4.0, groups=genotyp  lestde somme des rangs de Friedman

breaks="Sturges", col="darkgray"))
with(alldata, Hist (Cl4.0, groups=genotype, scale="density",




‘R Test Wilcoxon apparié

Données Options

Premiéere variable (une) Seconde variable (une)
A
ACAT2

ACBP

ACCH

ACC2

WAMCOTH W

‘R Test Wilcoxon apparié

Données Options

Hypothése alternative  Type de test

(® Bilatéral (® Par défaut
() Différence < 0 () Exact
() Différence > 0 () Approximation normale

O Approximation normale avec
correction de continuité

‘ @Aide ‘ 4 Réinitialiser | o OK I Annuler @ Appliquer




Rcmdr> with{alldata, wilcox.test{ACATl, ACATZ2, alternative= two.sided’,
Romdr+ paired=TRUE) )

wilcoxon signed rank test with continuity correction

data: ACAT1l and ACAT2
Vv = 623, p-value = 0.001174
alternative hypothesis: true location shift is not equal to O

Les 2 moyennes étaient proches (-065 et -0,77) et pourtant, pour le test non
paramétrique également p-value significative => on rejette I’'hypothese nulle
d’égalité des 2 moyennes



TO DO

e Veérifier la normalité de ces 2 variables



Histogramme

‘R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques

R Données:| || alidata | /

Script R R Markdown

Graphes Modeles Distnbutions Outils  Aide

b LEDL |l T W TYTUULYLT, GllLTLi
var.equal=FALSE, data=alld
with(alldata, tapply(Cl4.0,
wilcox.test (Cl4.0 ~ genotype
with(alldata, Histc (Cl4.0, gr
breaks="5Sturges", col="dar
with(alldata, Hist (Cl4.0, gr

hreaks="Sturaoesa™ . cal="dar

Palette de couleurs... )
modele>

Graphe indexé...
Graphe en points (dot plot)

Histogramme...

Graphe d'une vanable numénque discrete...
Estimation de densité..,
Graphe tiges et feuilles...

data)

Boite de dispersion...
Graphe quantile-quantile...



[B ' R Graphics: Device 2 (ACTIVE) — O » miR Graphics: Device 2 (ACTIVE) — O

Fichier Historique Redimensionnement Fichier Historique Redimensionnement
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R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modeéles Distributions Outils Aide

=) Résumes Jeu de donnees actif
\R Données: alldaf : . -
Tables de contingence * Statistiques descriptives...

Script R R Markdown Moyennes » Distributions de fréquences...
sicnieiiusca, cappz  roportions » Dénombrer les observations manquantes
wilcox.test (Cl4.0 ~  Vanances 4 Tableau de statistiques...
with(alldata, Hist( Tests non paramétriques » Matrice de corrélations...

breaks="Sturges™,|  analyse multivariée »  Test de corrélation...

with(alldata, Hist |
breaks="5turges"”,
normalityTest (~Cl4.0, test="shapiro.test

Ajustement de modeles * Test de normalité...

Transformer vers la loi normale...

normalityTest (Cl4.0 ~ genotype, test="shapiro.test"™, data=alldata)
withl{alldata. tapplviCl4.0. genotvope. var. na.rm=IRUE))




R Test de normalité pd

Vanable (une)

.
WACATL

ACBP

ACCT

ACC2

ACOTH v

Test de normalité

(® Shapiro-Wilk (O Anderson-Darling

() Cramer-von Mises () Lilliefors (Kolmogorov-5mimov) Nombre de classes
() Shapiro-Francia () Khi-2 de Pearson pour le Khi-2 de Pearson |<auto>

Test by groups... |

Rcmdr> with({alldata, Hist(acaTl, scale="density”, breaks="5turges",
RCmdr+ col="darkgray"))

Rcmdr> normalityTest(~aACATl, test="shapiro.test”, data=alldata)
Shapiro-wilk normality test

data: AcaTl
W = 0.96444, p-value = 0.2368

p-value NS => on ne peut pas rejeter I’hypothese nulle de normalité de ACAT1



R Test de normalité >

Vanable (une)

ACATI A
ACAT2

ACBP

ACCT

ACC2

ACOTH W

Test de normalité
(® Shapiro-Wilk () Anderson-Darling

(O Cramer-von Mises () Lilliefors (Kolmogorov-5mirnov) Nombre de classes
(O Shapiro-Francia () Khi-2 de Pearson pour le Khi-2 de Pearson |<auto>

Test by groups... |

RCmdr>= normalityTest(~ACATZ, test="shapiro.test”, data=alldata)
Shapiro-wilk normality test

data: ACATZ
W = 0.97672, p-value = 0.5696

p-value NS => on ne peut pas rejeter I’hypothese nulle de normalité de ACAT1



Partie 4.2 : Variables qualitatives



Test d’'indépendance entre 2 variables qualitatives
Est-ce qu’étre au dessus ou au dessous de la médiane pour C14 est corrélé a diet?

Discrétisation de |la variable C14 par rapport a la médiane

R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

\ﬁ Données Nouveau Je‘.’ de donnée?... E Modéle: | X <Pas de modele>
Charger un jeu de données... :

Script R R Markd Fusionner des jeux de données...
WL ol |G LWlG Impnrtu des dnnnés b FELET WUTLSL LY

breaks=tat Données dans les paquets 4
normalityTe: ) ta=alldata)
normalityTe: Jeu de données actif YL w4 _ g} |
with (alldats Gérer les variables du jeu de données actif » Recoder des variables...
var.test (C14.0 ~ genotype, alternative='two, Calculer une nouvelle variable...

data=alldata) Ajouter les numéros d'observation au jeu de données...

with(alldata, (t.test (ACAT1, ACATZ, alternat
paired=TRUE))) ) ) )
numSummary (alldata[,c ("ACAT1™, "ACAT2"), drc Convertir des vaniables numériques en facteurs...
msd"™, "IQR"™, "gquantiles"), quantiles=c (0, . Découper une variable numérique en classes...
with(alldata, median (ACAT1 - ACATZ2, na.rm=TE Réordonner les niveaux d'un facteur...
with(alldata, wilcox.test (ACAT1l, ACATZ2, alts Retirer les niveaux de facteur non utilisés...
_pa1red=I‘RUE} ) ) _ Définir les contraste d'un facteur...
with(alldata, Hist (ACAT1l, scale="density", k& X
col="darkgray™)) Renommer des variables...
normalityTest (~ACAT1, test="shapiro.test", o Effacer des variables...

normalityTest (~ACATZ, test="shapiro.test", data=alldata)
rra R =211 Aas+= Ha m+= FfAMATD meam ]l a=TAarm o = Fraoslra=MCO+irwmra o mn

Standardiser des variables...




‘R Faire des classes

Variable a découper (une) Mom de la nouvelle variable
~ C14.0.bin

v
2

Nombre de classes:|__|_|
Noms de niveaux  Méthode de découpage

oms lasses de taille égale

ON Oc ég
omores S5E5 0 meme

O Nomb @® Classes de méme effectif

O itmdunsi O Coupures de classes

naturelles (avec k-means)

‘ &) aide | ‘ 4y Réinitialiser ‘

o OK




Test d’'indépendance du Chi-2

‘R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

Résumés

@ Données: | | alldaf

Tables de contingence

Script R R Markdown Moyennes ;
Proportions 4

UG iliILyiTouv | "viT,.

e T ‘ '=-'Ie>—]
2
Tri croisé de plusieurs variables...
Remplir et analyser un tri croisé...

normalityTest (C14.0  Variances » ipiro.test”
with(alldata, tappl  Tests non paramétriques *

var.test (C14.0 ~ ge Analyse multivariée >

data=alldata) . .
»
with(alldata, (t.te Ajustement de modeles

paired=TRUE)))

I :
fwo.sided’',

native='two.sided',

data=alldata)
3r, na.rm=TRUE))
conf.level=,95,

conf.level



R Table de contingence a double entrée

Données Statistiques

Variable en ligne (une) Variable en colonne (une)
diet

genotype

Expression de sélection

<tous les cas valides>

‘R Table de contingence & double entrée

Données Statistiques

Calculer les pourcentages

(O Pourcentages des lignes (® Pourcentage des colonnes

(O Pourcentages dutotal (O Pas de pourcentages
Test d'hypothéses

[~] Test Chi-deux d'indépendance

[ Imprimer les fréquences attendues || Test exact de Fisher

& aide ‘ <) Réinitialiser

o OK

[ Composants de la statistique du Chi-deux

I Annuler

f-‘-? Appliquer ‘




-

Freguency table:
diet
Cl4.0.bin coc Tish 1in ref sun
[0.22,0.42] 1] 7 4 3 4]
(0.42,3.24] 8 1 4 5 2

Column percentages:
diet
C14.0.bin coc Tish Tin ref sun
[0.22,0.42] o 87.5% 50 3I7.5 75
(0.42,3.24] 100 12.5 50 62.5 25
Total 100 100.0 100 100.0 100
Zount 8 8.0 a gE.0 B

Pearson's Chi-squared test

data: .Table
¥X-squared = 15, df = 4, p-value = 0.004701

Expected counts:
diet
C14.0.bin coc fish 1in ref sun
[0.22,0.42] 4 4 4 4 4
(0.42,3.24] 4 4 4 4 4

Chi-square components:
diet
cl4.0.bin coc Tfish T1in ref sun

(0 433 341 4 002 sz o 00 0 22 4 a0 Les conditions d’application du test

drmsg: [27] AvIS: . . ’
@d:m§g+ 10 les freguences attendues sont 1nfér1’eur95> du Chlz dllndependance ne Sont pas
remplies




Test exact de Fisher

'R Table de contingence a double entrée

Données Statistiques

Variable en ligne (une) Variable en colonne (une)
diet

genotype

Expression de sélection

|<tnus les cas valides>

| "R Table de contingence a double entrée

Données Statistiques

Calculer les pourcentages
(O Pourcentages des lignes (® Pourcentage des colonnes
() Pourcentages du total () Pas de pourcentages

Test d'hypotheses
[] Test Chi-deux d'indépendance [] Composants de la statistique du Chi-deux

[] Imprimer les fréquences attendues [ Test exact de Fisher

‘ @Aide ‘ <y Reéinitialiser o/ OK ¢ Annuler | #” Appliquer ‘




Freguency table:
diet
Cl4.0.bin coc Tish Tin ref sun
[0.22,0.42] ] i 4 3 ¥
{(0.42,3.24] 5 1 4 5 2

Column percentages:
diet
C14.0.bin coc Tish T1in ref sun
[0.22,0.42] O 87.5 50 37.5 75
{(0.42,3.24] 100 12.5 50 62.5 25
Total 100 100.0 100 100.0 100
Count ) 8.0 ) a8.0 8

Fisher's Exact Test for Count Data
data: .Table

p-value = 0.003737
alternative hypothesis: two.sided

P-value significative => on rejette I’hypothese nulle d’'indépendance des 2
distributions



Partie 5 : Modele linéaire



Partie 5.1 : Régression linéaire et
corrélation entre 2 variables
guantitatives



Matrice de corrélation

‘R R Commander

Fichier Edition Données “Statistiques- Graphes Modeéles Distributions Outils Aide

Résumés » Jeu de données actif

QR Données: [ o _Resumes > TR cti

Tables de contingence ? Statistiques descriptives...

Script R R Markdown Moyennes 4 Distributions de fréquences...
rauie <= acaus(-  Proportions 4 Dénombrer les observations manquantes
cat ("\nFrequency Variances 4 Tableau de statistiques...
print(.Table) Tests non paramétriques » Matrice de corrélations...

Ca? ( "\nci;m PEX  Analyse multivariée 4 Test de corrélation...
AR e;centj Ajustement de modéles » Test de normalité...

.ITest <- chisq.t )
print(.Test) Transformer vers la loi normale...
cat ("\nExpected counts:\n")

nrint({ _TearSsxwnasectad)




| R Matrice de corrélations Y

: Variables (deux ou plus)
| -
C16.0

C16.1n.7

C16.1n.9

C165R

C18.0 v

Type de corrélations

(® Coefficient de Pearson
() Coefficient de Spearman
() Coefficients partiels

| Observations a utiliser

(®) Observations complétes

(O Observations avec paires complétes

[] p-values par paires

(P nide [ . Riinitialicor | | A o | 9% Annuler &% Annliror

Rcmdr= cor(alldatal,c("C14.0","C16.1n.7" )], use="complete”)
cl4.0 Cl6.1n.7

C14.0 1. 000000 0, 971969

Cle.1n./7 0.971969 1. 000000



Test de corrélation

R R Commander

Fichier Edition Données

Statistiques  Graphes

Modeles Distnbutions QOutils Aide

@ Données: [T alldaf

Script R R Markdown

s = T | P R LT L —
print (colPercents
.Test <- chisg.te
print(.Test)
cat ("\nExpected c
print (.TestSexpec

cat ("\nChi-square components:\n")
print (round(.TestSresiduals~2, 2))

Résumeés

Tables de contingence

b
Moyennes »
Proportions »
Variances 4
Tests non paramétriques »
Analyse multivariée »

Ajustement de modeéles *

Jeu de données actif

Statistiques descriptives...

Distnbutions de fréquences...

Dénombrer les observations manquantes
Tableau de statistiques...

Matrice de corrélations...

Test de corrélation...

Test de normalité...
Transformer vers la loi normale...




rcmdr> with(alldata, cor.test{Cl4.0, Cl6.1n.7, alternative="two.sided"”,
rRemdr+ method="pearson"))

Pearson' s product-moment correlation

data: C1l4.0 and Cl6.1n.7
T = 25.484, df = 38, p-value < 2.2e-16
alternative hypothesis: true correlation is not equal to O
95 percent confidence interwval:
0.9472722 0.9851862
sample estimates:
cor
0.971969

P-value tres significative => on rejette I’hypothese nulle de corrélation =0



Régression linéaire

R R Commander

Fichier Edition Données = Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

R 3
@ Données : alldaf e

ualiser Modéle: X <Pas de modéle>

Tables de contingence !

Script R R Markdown Moyennes '
s 1oL = wiIliloy. o Prnpurl:luns ’ T )

print (.Test) Variances »

cat ("\nExpected ¢  Tests non paramétriques »

print(.Test$expec
cat["\nChi-squan
print (round(.Tes

Analyse multivariée »

Régression linéaire...

}) Modele linéaire...

local ({ Modéele linéaire généralisé...
.Table <- xtabs(~Cl4.0.bin+diet, data=s  Modéle Logit multinomial...
cat ("\nFrequency table:\n") Modéle de régression ordinale...

print(.Table)

cat ("\nColumn percentages:\n")
print (colPercents(.Table))
print (fisher.test(.Table))

Linear mixed model...
Generalized linear mixed model...




"R Régression linéaire

Entrez un nom pour le modéle RegModel.2
Variable réponse (une) Variables explicatives (une ou plus)
BACT A [C140
C16.0
C16.1n.9
C1865R
C16.0 v [C18.0

Expression de sélection

<tous les cas valides>

&) aide | ‘ <y Réinitialiser




Rcmdr= RegModel.l <- Tm({Cl4.0-C16.1n.7, data=alldata)
Rcmdr= summary(RegModel.1)

Call:
Tm{formula = €14.0 ~ Cl6.1n.7, data = alldata)

Residuals:
Min 14 Median 30 Max
-0.41401 -0.08333 -0.01e60 0.09894 0.53002

Coefficients:

Estimate std. Error © wvalue Pri=|t|]
(Intercept) -0.38889 0.05433 -7.158 0. 0000000151 #w=
Clée.1n.7 0. 26068 0.01023 25.484 = Zle-1f #w=
signif. codes: @ "#%*° 0,001 "*%" Q.01 '*" Q.05 '." 0.1 " " 1

Residual standard error: 0.1907 on 38 degrees of freedom
Multiple R-squared: 0.93447, Adjusted R-squared: 0.9433
F-statistic: 649.5 on 1 and 38 DF, p-value: = 2.2e-16



Graphes de diagnostic du modele linéaire

R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes

Meodeles Distnibutions Outils Aide

alldata | / Editer

\Q Données:

Script R R Markdown

L= - T VAL ALTLLTEW UWlLED . WAL )
print (.Testfexpected)
cat ("\nChi-square components:\n")
print (round(.TestSresiduals™2, 2)
})
local ({
.Table <- =xtabs(~Cl4.0.bin+diet, ¢
cat ("\nFrequency table:\n")
print(.Table)
cat ("\nColumn percentages:\n")
print (colPercents(.Table))
print (fisher.test (.Table))
})
cor(alldata[,c("Cl4.0","Cle.1ln.7T") ]

Sélectionner le modéle actif...

Résumer le modéle

Comparer les coefficients des modeéles...

Ajouter les statistiques des observations aux données...

Critere d'information d'Akaike (AIC)
Critere d'information Bayésien (BIC)
Sélection de modele par étapes...
Sélection d'un sous-modele...

with(alldata, cor.test(Cl4.0, Cleg. 1l
method="pearson"))

method="pearson®))

summary (RegModel.l)

Intervalles de confiance...

Intervalles de confiance bootstrap...
Intervalle de confiance par méthode delta...
Tests d'hypothéses

Diagnostics numériques

Graphes

with(alldata, cor.test(Cl4.0, Cl6.1ln.7, alternative="two.sided",

REegModel.l <- 1m(Cl4.0~ClEe.1ln.7, data=alldata)

Diagnostics graphiques

Graphe quantile-quantile des résidus...
Component+residual plots...
Added-variable plots...

Graphe d'influence des points...
Graphe indexé de l'influence...

Effect plots...

Graphiques d'effet des prédicteurs...




|B ' R Graphics: Device 2 (ACTIVE)

Fichier Historique Redimensionnement

Residuals

w

Y|Standardized residualsl
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Leverage
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Les résidus doivent étre distribués
aléatoirement (pas de tendance a
prendre des valeurs différentes selon,
la dispersion doit étre constante)
Normalité? : quantiles distribution
empirique versus quantiles loi normale
(doit étre proche d’une droite)
Homoscédasticité

Points d’influence



Partie 5.2 : ANOVA, relation entre une
variable qualitative et une variable
guantitative



ANOVA a 1 facteur

‘R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modeles Distributions Outils Aide

> | : |
(JR Données:| | allda R }ualiser Modéle: | X RegModel. |
Tables de contingence 2
Script R R Markdown m t-test univarié...
PLiiliC|iUWdU |+ LCO0 Proportions ’ t-test indépendant...
}) Variances 4 t-test appané...

local ({ Tests non paramétriques ? ANOVA 3 un facteur...

.Table <- xtabs(~ Analyse multivariée 3 ANOVA 3 plusieurs facteurs...

t("\nF . s
R L NHEEE GOy Ajustement de modeles ? u
print(.Table)

cat ("\nColumn percentages:\n")




(R Analyse de la variance & un facteur

Entrez un nom pour le modéle | AnovaModel.3

Groupes (un) Variable réponse (une)
ACATI A
ACAT2

ACBP

ACCT

cC2

COTH v

/] Comparaisons multiples des moyennes
[] Test F de Welch sans supposer I'égalité des variances

‘ D aide € Réinitialiser o oK




Simultaneous Tests for General Linear Hypotheses [8 ' R Graphics: Device 2 (ACTIVE) —

Multiple Comparisons of Means: Tukey Contrasts Fichier Historique Redimensionnement

Fit: aov(formula = €14.0 ~ diet, data = alldata) 95% fam“y'WiSE confidence level

Linear Hypotheses:
Estimate std. Error t value Pri=|t|)

fish - coc == 0 -1.82625% 0.20064 -9,.102 <0,00001 #*= i
1in - coc == -1.69500 0.20064 -8.448 <0,00001 == i
ref - coc == 0 -1.66375 0.20064 -8.292 <0.00001 #** fish-coc - ¢ . ) |
sUN - COC == -1.75000 0.20064 -8.722 <0.00001 ¥== H
1in - fish == 0 0.13125% 0.20064 0. 654 . 865 '
ref - fish == 0 0.16250 0.20064  0.810 0.926 lin-coc — £ - ) .
sun - fish == 0 0.07625 0. 20064 Q. 380 0. 995 i
ref - 1in == ¢ 0.03125 0. 20064 0.156 1.000 :
sun - 1in == 0 -0.05500  0.20064 -0.274  0.999 ref - coc — L ) !
sun - ref == ¢ -0.08625% 0.20084 -0.430 0.993 :
—— 1
Signif. codes: © "*®*" p.0OD1 ¥’ 0.01 '*' Q.05 '." 0.1 " "1 _ — L y
(Adjusted p values reported -- single-step method) sun - coc ! !
]
1
i — - —e 3
simultaneous Confidence Intervals lin - fish \ ! /
]
Multiple comparisons of means: Tukey Contrasts i
i ’ ! ref-fish — f — )
1
Fit: aov(formula = €14.0 ~ diet, data = alldata) ¢ E %
sun - fish — ¢ ! ]
qguantile = 2.8763 i
95% family-wise confidence level ] , H X
ref-lin € o )
1
Linear Hypotheses: ) E \
Estimate Twr upr sun - lin ¢ - 3
fish - coc == 0 -1.82625% -2.40335 -1.24915 H
1in - coc == ¢ -1.69500 -2.27210 -1.11790 H
ref - coc == 0 -1.66375 -2.24085 -1.08665 sun - ref — f ; }
sun - coc == 0 -1.753000 -2.32710 -1.17290 !
1in - fish == 0 ©.13125 -0.44585 0.70835 i
ref - fish == 0 0.16250 -0.41460 0.73960 T T T T T f
sun - fish == 0 ©0.07625 -0.50085 0.65335
ref - 1in == 0  0.03125 -0.54585 0. 60835 2.5 2.0 -1.5 -1.0 0.5 0.0
sun - 1in == ¢ -0.05500 -0.63210 0.52210
sun - ref == ¢ -0.08625 -0.66335 0.49085 Linear Function
coc fish 1in ref sun

T e nan e a



ANOVA a plusieurs

facteurs

‘R R Commander

Fichier Edition Données

Statistiques Graphes Modeéles Distributions Outils Aide

@ Données: allda

Script R R Markdown

Vidpal N7 O palL (viaTe
plot (RegModel.l)
par (oldpar)

library(mvtnorm, po
library(survival, p

library (MASS, pos=

Résumés 4
Tables de contingence *

Proportions »
Variances »
Tests non paramétriques *
Analyse multivariée »

Ajustement de modeles ?

ualiser Modeéle : - _AquAaqud’e_l.Z

t-test univarié...
t-test indépendant... S

t-test apparié...
ANOVA 3 un facteur...

ANOVA a plusieurs facteurs...

A e AT e e ——

— R A\

(R Analyse de la variance a plusieurs facteurs

Entrez un nom pour le modéle | AnovaModel.4

Facteurs (un ou plusieurs) Variable réponse (une)

C14.0.bin ACATI

diet ACATZ2

genotype ACBP
ACC1
ACC2
ACOTH

)




Rcmdr= AnovaModel.3 <- Tm(Cl4.0 ~ diet*genotype, data=alldata, contrasts=list(diet
rRcmdr+ ="contr.sum"”, genotype ="contr.Ssum”))

Romdr= anovalanovamodel. 3)
Anova Table (Type II tests)

Response: C14.0

sum sq Df F value Pri{=F)
diet 15,3595 4 179.921 < Z2.2e-1g #%%
genotype 1.9892 1 73.947 0.000000001358 ##w
diet:genotype 2.8398 4 26.392 0.000000001895 #¥*
Residuals 0. 8070 30
signif. codes: @ "#%*' Q0,001 "**' 0.01 '*' Q.05 '." 0.1 " "1

Rcmdr>= with({alldata, (tapply(Cl1l4.0, list(diet, genotype), mean, na.rm=TRUE)))
rRCmdr+ # means

ppar Wt
coc 2.9025 1.3975
fish 0.3975 0.23500
Tin  0.53%23 0.3175
ref 0.5900 0.38235
sun  0.4475 0.3525

Rcmdr> with({alldata, (tapply(cl4.0, list(diet, genotype), sd, na.rm=TRUE)))
Rcmdr+ # std. deviations
ppar Wt

coc  0.43080484 0.21328776
fish 0.03304038 0.03829708
Tin 0.06946222 0.05188127
ref 0.03033223 0.04193249
sun  0.07274384 0.02500000

Rcmdr= xtabs(~ diet + genotype, data=alldata) # counts

genotype

diet  ppar wt
coc 4 4
fish 4 4
Tin 4 4
ref 4 4
sun 4 4



Partie 5.3 : modele linéaire



Modele linéaire

R R Commander

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

— <. Résumés »

@ Données: alldat )
~—————1  Tables de contingence *
Script R R Markdown Moyennes »
AU VaRTUe i <=—aov Proportions »
summary (AnovaModel.| Varances »

local ({ Analyse multivariée ’

ualiser Modéle : [ b3 AnovaM;del.é

Ldacva)

with(alldata, numSu Tests non paramétriques » i=tT, statistics=c("mean", "sd

- Pélrs <- glht(An Ajustement de modéles *
Print (SUMMAYY ( . P ol e
print (confint (.Pairs)) # confidence in
print (cld(.Pairs)) # compact letter di
old.oma <- par(oma=c(0,5,0,0))
plot (confint (.Pairs))
par (old.oma)

})

AnovaModel.3 <- 1Im(Cl4.0 ~ diet*genotyp€

Régression linéaire...

Modeéle linéaire généralisé...
Modeéle Logit multinomial...
Modele de régression ordinale...
Linear mixed model...
Generalized linear mixed model...

s

="contr.Sum", genotype ="contr.Sum"))



(R Maodéle linéaire

Entrez un nom pour le modéle|LinearModel.5

Varnables (double-clic envoie vers la formule)

ACBP
ACCT
ACC2

ACATH
ACAT2

ACOTH

Formule du modéle

Opérateurs (un clic envoie vers la formule) : ‘ + H * H : H / H&ﬁn'}g‘

Splines/Polynomes :

(sélectionnez une variable et cliquez)

]

W

‘ B-spline

spline
naturelle

D ]

polynéme  polynome
orthogonal = brut

k14.0

-

diet

Expression de sélection

Hauteur

<tous les cas valides>

<aucune variable sélec ~

&) Aide

‘ 4 Reéinitialiser

‘ “ Annuler

XK
DL pour les splines: |5 El:
DL pour les polynémes: 2 =]
Aide sur
les formules de modéle
f-"'b Appliquer




Rcmdr> LinearModel.d4 <- Tmi{Cl4.0 ~ diet,
Rcmdr>  summary(Linearmodel.4)

Call:
Tm{formula = c14.0 ~ diet, data = alldata)

Residuals:
Min 1g Median 30 Max
-0.9400 -0.1053 -0.0200 0.1138 1.0900

Coefficients:

data=alldata)

Estimate std. Error t© value Pri=|t]|)

(Intercept) 2.1500 .1419 15.154
diet[T.fish] -1.8262
diet[T.T1in] -1. 6950
diet[T.ref] -1.6637

diet [T.sun] -1.7500

o e R

Signif. codes: O "#*%%" 0,001 "*%" 0.01 "*' 0.05 .

< Ze-16

. 2006 -9.102 9,37e-11
. 2006 -8.448 5.75e-10
. 2006 -8.292 B.93e-10
2006 -8.722 2.67e-10

¥ oY
¥ oY
¥ oY
L
¥ oY

0.

1

Residual standard error: 0.4013 on 35 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.7745,

Adjusted R-squared:

0.7488

F-statistic: 30.06 on 4 and 35 DF, p-value: 6.936e-11

1



(R Modéle linéaire p4
Entrez un nom pour le modéle|LinearModel.6
Variables (double-clic envoie vers la formule)
ACATI A
ACATZ
ACBP
ACCT
ACC2
ACOTH v
Formule du modele
Opérateurs (un clic envoie vers la formule) : | + ” * H . H / H %in%‘ - ‘ A H ( H ) ‘
Splines/Polynomes : ‘ B-spline spline polynéme  polynéme DL pour les splines : IS_EI
(sélectionnez une variable et cliquez) naturelle  orthogonal brut DL pour les polynémes: 2 3|
kc14.0 ~ |diet+ C16.1n.7 Aide sur
les formules de modéle

Hauteur

<aucune variable sélec v

Expression de sélection

<tous les cas valides>

& Aide

‘ Y Réinitialiser

of OK




Rcmdr>= LinearModel.5 <- Tm{C1l4.0 ~ diet +C16.1n.7,

Rcmdr=

Call:
Tm{formula =

Residuals:

Min 14 Median 30
-0.41505 -0.10462 0.01557 0.08673
Coefficients:

Estimate std. Error
{(Intercept) -0.297422 0.201319
diet[T.Tish] ©0.016597 0.167706
diet[T.1in] -0.246454 0.141853
diet[T.ref] -0.125270 0.147577
diet[T.sun] 0.000353 0.161480
Cle.1n. 7 0.256040 0.020106
signif. codes: 0O "#*%¥° 0,001 "#*’
Residual standard error: 0.169% on
Multiple R-squared: 0.9609,

summary (Linearmodel. 5)

cl4.0 ~ diet + C16.1n.7,

F-statistic: 167.2 on 5 and 34 DF,

Max
0.48804

-1.477
0J.099
-1.737
-0. 849
0.002

data

data=alldata)

alldata)

T value Pri=|t]|)

0.1488
0.9217
0.0914

0.4019

0. 99383

12,734 1.71e-14 ##%*=

0.01

'Iﬁ.'l

0.05 7.

0.1 71

34 degrees of freedom

Adjusted R-squared:

0.9552

p-value: « 2.2e-16



Modele linéaire généralisé

R R Commander — ]

| Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide
Résumeés »

JR) Données:| | alldai | ualiser | Modéle:| X GLM.1
Tables de contingence P
Script R R Markdown PipETes ’
Proportions »
Vanances »

| lzm (MergedDataset)
| library(abind, pos
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‘R Generalized Linear Mixed Model X

Entrez un nom pour le modéle GLMM.6

Variables (double-clic envoie vers la formule)

ACATI A

ACAT2

ACBP

ACC1

ACC2

ACOTH v

Formule du modeéle

Opérateurs (un clic envoie vers la formule) : | & { * || . H / ‘ | V%in%” -0l A H ( ” ) }

Sp'lines'/Poiynémes: . ' B’.,'pﬁm', ,s,pﬁm, po|yn6me pdynéme DL pour les splines : [S—ﬂ
(sélectionnez une variable et cliquez)  naturelle | orthogonal  brut DL pour les polynémes: 2 3]
| ~ Aide sur

) les formules de modéle

Expression de sélection  Hauteur

<tous les cas valides> <aucune variable sélec v

Famille (double-clic pour sélectionner) Fonction de lien

Eaussian

poisson

Gamma
inverse.gaussian
quasibinomial
quasipoisson
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Rcmdr= GLM.1 «- glm{diet ~ C16.1n.7, family=binomial{logit), data=alldata)
RcmdrMsg: [10] AvIS: warning: glm.fit: algorithm did not converge
RcmdrMsg+ Warning: glm.fit: fitted probabilities numerically 0 or 1 occurred

Rcmdr= summary({GLM.1)

Call:
glm{formula = diet ~ Cl6.1n.7, family = binomial({leogit), data = alldata)

Deviance Residuals:
Min 1a Median 30 Max
-0, 000045132 0. 000000021 0. 000000021 Q. 000000021 0. 000050477

Coefficients:

Estimate std. Error z wvalue Pri=|z|)
{Intercept) 271,30 167066.78 0.002 0. 999
Cle.1n.7 -46. 28 28045.62 -0.002 0. 999

(Dispersion parameter for binomial family taken to be 1)
Null deviance: 4.0032e+01 on 39 degrees of freedom
Residual deviance: 4.53848e-09 on 38 degrees of freedom
AIC: 4
Number of Fisher Scoring iterations: 25
Rcmdr= exp(coef(GLM.1)) # Exponentiated coefficients ("odds ratios")

{Intercept) cle.1n.7
0.009068e+117 7.98B6535e-21



