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R1 – Zalety i wady języka i oprogramowania statystycznego R

Język i oprogramowanie statystyczne R tym, między innymi, różni się od innych oprogramowań, że jest otwarte i darmowe. W przeciwieństwie do wielu innych oprogramowań statystycznych nie jest ono sprzedawane za duże pieniądze, ani też nielegalnie ściągane, ale ogólnie dostępne w Internecie pod adresem http://cran.r-project.org. Wchodząc na tę stronę czytelnik może znaleźć najbliższy serwer do ściągnięcia oprogramowania oraz wszelkie inne informacje o języku R. Zadaniem tego uzupełnienia o języku R we „Wprowadzeniu do statystyki dla przyrodników” nie jest pełny opis tego języka, ale wprowadzenie jego podstaw dla osób posługujących się podręcznikiem „Wprowadzenie do statystyki dla przyrodników” (wyd.IV). Czynię to w przekonaniu, że R jest najlepszym oprogramowaniem statystycznym, bo wymaga od użytkownika podejmowania świadomych decyzji, jaki algorytm wybrać, a po lepszym poznaniu języka pozwala na modyfikacje stosowanych algorytmów. A wreszcie, co nie jest bez znaczenia – jest program darmowy i ogólnie dostępny. Dlatego zachęcam wszystkich czytelników i użytkowników mojego podręcznika do posługiwania się tym programem. Utrzymuje się też przekonanie, że R ma doskonałe oprogramowanie graficzne, ale pełne jego wykorzystanie wymaga dokładniejszego zapoznania się z wszystkimi jego możliwościami w oparciu o znacznie szersze opracowania.

Oprócz podręcznika znajdującego się w Internecie, po przywołaniu pomocy, a mianowicie An Introduction to R - Notes on R: A Programming Environment for Data Analysis and Graphics,  pomocą dla czytelnika mogą być książki M. J. Crawleya Statistics: an Introduction using R (Wiley, Chichester 2005) i Przemysława Biecka Przewodnik po pakiecie R (GIS, Wrocław 2008). Trzeba się jednak pogodzić z tym, że w książce Crawleya sam język i oprogramowanie R zostały opisane dość pobieżnie, bo książka jest w głównej mierze podręcznikiem statystyki, a książka Biecka zawiera tak wiele informacji, że można się w niej zgubić. Inna rzecz, że R jest stale rozwijany przez wiele osób, ma wiele dodatkowych pakietów i dlatego jego pełne poznanie nie jest dla nas przyrodników, ani możliwe, ani konieczne.

Na samym początku trzeba powiedzieć, że R ma pewne wady. Odróżnia ono litery małe od dużych i dlatego nie można sobie pozwolić, tak jak w wielu innych oprogramowaniach na ignorowanie tego rozróżnienia. Charakter czcionki nie wyróżnia symboli standardowych funkcji od zmiennych wprowadzanych przez użytkownika. Nie można też dowolnie wybierać przecinka lub kropki do oznaczania miejsc dziesiętnych XE "dziesiętnych  miejsc oznaczanie" \b . Możemy używać tylko kropki, tak jak to jest w języku angielskim. Przecinek używany jest do oddzielania poszczególnych liczb lub zmiennych. Znacznie bardziej kłopotliwe jest wczytywanie danych empirycznych. Większość programów statystycznych pozwala na wczytywanie danych z Excel XE "Excel" u i podobno R też ma specjalny pakiet, który po wprowadzeniu pozwala na takie wczytywanie danych. Praktycy radzą jednak, aby dane w Excelu zmienić w funkcji „Zapisz jako” na „Text (rozdzielany znakami tabulacji)”. Taki tekst może już być łatwo wczytany przez R. 

Jeśli już zainstalujemy R w naszym komputerze i wywołamy R otrzymamy obraz, taki jak przedstawiono poniżej.
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Zanim przejdę do dalszych rozdziałów elementarnego wprowadzenia w R, dodam, że mając na uwadze bezpłatność R należy w pracach naukowych i innych opracowaniach powoływać się na R. Wpisując na konsoli po znaku ‘>’ tekst ‘citation XE "citation()"  ()’ i po wciśnięciu na klawiaturze ‘ENTER’, co czynimy zawsze po każdej instrukcji otrzymamy dokładną odpowiedź, w jaki sposób cytować korzystanie z R w naszej publikacji. Jest to kwestia grzeczności wobec autorów oprogramowania i fundacji zajmującej się jego rozprowadzaniem. 
R2.1. Wczytywanie danych

Przy wczytywaniu danych powinniśmy mieć katalog na dysku, w którym te dane będą umieszczone. Powiedzmy, że będą one na dysku c: w katalogu RR, czyli ścieżka dostępu do tych danych będzie miała adres „c:/RR”

Popatrzmy na bardzo prosty zestaw kilku liczb w pliku Excela ‘Wybrane dane.xls’ arkusz ‘tab.1.2.III’. Jeśli liczby zapisywane były w standardach Europy kontynentalnej, czyli z przecinkiem, oddzielającym miejsca dziesiętne XE "dziesiętne miejsca" , należy to mieć na uwadze i do wczytywania liczb użyć odpowiedniej funkcji, a mianowicie ‘read.delim2’, zamiast ‘read.delim’. Aby dane z Excela wczytać, należy otworzyć arkusz na którym są zapisane i zapisać jako ‘Tekst (rozdzielany znakami tabulacji)’. Taki tekst zapisuje tylko jeden arkusz pliku i wymaga innej nazwy niż arkusz choćby, dlatego że jego nazwa nie może mieć kropek. Nazwiemy go zatem ‘tab-1-2’ a Excel da kropkę i dopisze ‘txt’ i jako taki będzie odczytywany na konsoli. 
Na konsoli oprogramowania R można wpisywać instrukcje, gdy jest tam znak ‘> XE ">" ’. Jeśli naciskając ENTER przeszliśmy do następnego wiersza nie dokończywszy instrukcji, wówczas pojawia sie znak plus ‘+ XE "+" ’, po którym instrukcje należy dokończyć w tym lub następnych wierszach. Gdy ENTER naciśnięto przez pomyłkę to pisanie w następnym wierszu nic nie da. Aby wrócić do znaku ‘>’ należy na klawiaturze nacisnąć ESC, co oznacza przerwanie bieżącej czynności i powrót znaku ‘>’. 

Aby wczytać plik tab-1-2.txt do R należy napisać następującą instrukcje 

> proste.dane=read.delim2 XE "read.table" ('c:/RR/tab-1-2.txt',header XE "header" =T)

i jak po każdej instrukcji nacisnąć na klawiaturze ENTER. Użyto tu funkcji czytania ‘read.delim2’, zamiast ‘read.delim’, ponieważ posługujemy się zbiorami zapisywanymi w standardach Europy kontynentalnej,  a nie Stanów Zjednoczonych lub Wielkiej Brytanii. Niemniej należy pamiętać, że gdy liczby dziesiętne pisane są z użyciem kropki, a nie przecinka, trzeba stosować funkcje ‘read.delim’. W obu przypadkach R jako oddzielenie miejsc dziesiętnych daje kropkę.
 Przy pracy z R trzeba uważać, bo pewne nawyki zdobyte w posługiwaniu się komputerem mogą nam przeszkadzać. Wczytywany plik może mieć nazwę z dwóch słów, ale nie mogą one być oddzielone spacją, lecz jedynie kropką. To samo dotyczy nazw kolumn, tu ‘mysz’ i ‘nornica’. Mogą być to nazwy z dwóch słów, na przykład ‘mysz.domowa’, ale też muszą być oddzielone kropką. Znak ‘= XE "=" ’ oznacza podstaw to, co jest po prawej stronie na to, co jest po stronie lewej. Nie jest to znak ‘równa’ się w takim sensie, w jakim używa się go w matematyce. Aby sprawdzić czy zdanie „a równa się b” jest zdaniem fałszywym czy prawdziwym piszemy a==b, czyli dajemy znak równości dwukrotnie. Przy podstawianiu znak ‘=’ może być zastąpiony przez dwa znaki obok siebie a mianowicie ‘<( XE "<(" ‘. Jeśli chcemy podstawić to, co znajduje się po lewej stronie do nazwy na stronie prawej to wtedy odwracamy kierunek pisząc ‘(> XE "(>" ’. Czegoś takiego nie można oczywiście zrobić posługując się znakiem ‘=’.  Czytelnik powinien sobie zdać sprawę, że nazwa ‘proste.dane’ jest nazwą przez nas nadaną dla tego zbioru. Gdybyśmy takiej nazwy ze znakiem ‘=’ nie dali, ale napisali tylko to, co jest po prawej stronie od znaku ‘=’, to wówczas po naciśnieciu ENTER, program wpisze nam cały zbiór ‘tab-1-2.txt’, ale go nie zapamięta do późniejszego użytku. Słowo ‘header’ jest argumentem - wyrażeniem standardowym, używanym do opisania sposobu wczytywania danych. Gdy go nie damy to nazw w główce pliku R nie potraktuje jako nazw, ale uzna za część danych, a nazwy zmiennych samo wprowadzi. Powstanie z tego duży bałagan.  
Po znaku ‘=’ lub ‘<(‘ idzie nazwa funkcji ‘read.delim2’, która dotyczy pliku opisanego w nawiasach ‘()’. Opis ścieżki do tego pliku XE "ścieżka do pliku"  dajemy w cudzysłowach pojedynczych ‘’ lub podwójnych „”. Nie można też zapominać, aby po nazwie dysku ‘c:’ był dwukropek, a po nazwie pliku rozszerzenie ‘txt’ po kropce. Następnie zamykamy cudzysłów, dajemy przecinek i piszemy dalszy element instrukcji wczytywania. Dane empiryczne mają zwykle nagłówki, które przypisują zmienne do poszczególnych kolumn. Takimi nagłówkami we wczytywanym tu pliku są nazwy ‘mysz’ i ‘nornica’. Dlatego należy po przecinku napisać ‘header XE "header" =T’, ale już nie w cudzysłowie. Oznacza to, że prawdą jest (TRUE lub T XE "TRUE lub T" ), że wczytywany plik ma nagłówek.
Jeśli pracujemy w pewnym określonym katalogu, to nie musimy wpisywać całej ścieżki prowadzącej do naszego pliku. Możemy zdefiniować katalog, którym będziemy pracować pisząc 

> setwd XE "setwd" ('c:/RR')
a jeśli nie wiemy w jakim katalogu pracujemy możemy to ustalić pisząc i otrzymujemy opis tego katalogu tak jak to podano poniżej

> getwd XE "getwd" ()

[1] "c:/RR" 
Teraz, aby wczytać plik tab-1-2.txt wystarczyłoby napisać

> proste.dane= delim2(‘tab-1-2.txt’, header=T)
Po wczytaniu danych należy napisać
> attach XE "attach" (proste.dane)
aby wczytany plik związać z R. Można też wydrukować na konsoli cały plik pisząc

> proste.dane

a po naciśnięciu Enter otrzymujemy

  mysz nornica

1    1       4

2    1       2

3    2       4

4    3       1

5    2       1
Zauważ, ze program R dodał tu dodatkową kolumnę z lewej strony z numerami wierszy, ale już bez nagłówka. W praktyce danych do obliczeń statystycznych jest zwykle bardzo dużo i nie ma sensu wpisywać ich na konsolę. Aby jednak zorientować się, z jakimi danymi mamy do czynienia możemy napisać funkcję
> names XE "names" (proste.dane)
i otrzymać spis
[1] "mysz"    "nornica"

Wpisując słowo > mysz otrzymujemy wektor [1] 1 1 2 3 2 i podobnie wpisując
> nornica otrzymujemy >[1] 4 2 4 1 1 z tym, że należy pamiętać, aby po każdej instrukcji dać ENTER. Dane dla myszy i dla nornic są dwoma wektorami 5(elementowymi. Każdy z pomiarów (elementów) ma swój numer i dlatego pisząc 
> mysz[3] 

otrzymujemy odpowiedź 

[1] 2
bo trzecim elementem wektora mysz jest liczba 2. Jest sprawą bardzo ważną aby numer (indeks) XE "numer (indeks)"  elementu wektora pisać w nawiasach kwadratowych ‘[ ] XE "[ ]" ’. Jeśli użyjemy nawiasów okrągłych to R interpretuje słowo ‘mysz’ jako nazwę funkcji, której nie zna i uzna tę instrukcję za błąd. Czytelnik może napisać nornica[1] (pamiętając oczywiście o nawiasach kwadratowych) i otrzyma liczbę 4. 
Cały plik wczytany i przyjęty do R można potraktować jako macierz XE "macierz" , w której poszczególne elementy można też identyfikować numerami (indeksami) podwójnymi (także w nawiasach kwadratowych). Pierwszy indeks określa numer wiersza, drugi numer kolumny, z czego wynika, ze indeks 1 dotyczy myszy a indeks 2 nornicy. Pisząc > proste.dane[3,2] otrzymujemy  [1] 4. 
R2.2. Kalkulator

Pisząc na konsoli jakąkolwiek liczbę i naciskając ‘Enter’ otrzymujemy w następnym wierszu tę, że liczbę. Ale możemy w jednym wierszu napisać więcej niż jedną liczbę połączone znakami dodawania (+ XE "+" ), odejmowania (( XE "(" ), mnożenia (* XE "*" ), dzielenia (/ XE "/" ) i potęgowania (^ XE "^" ). Dla przykładu
> 8^(1/3)+3*2-(4+1)/2

[1] 5.5

W obliczeniach tych trzeba przestrzegać zasad arytmetyki XE "arytmetyki zasady" , że w jako pierwsze wykonywane są zadania w nawiasach, a kolejność wewnątrz nawiasów lub przy ich braku jest następująca (1) potęgowanie i pierwiastkowanie, (2) mnożenie i dzielenie, (3) dodawanie i odejmowanie.  Jest to na pewno lepszy i bezpieczniejszy sposób dokonywania prostych obliczeń, aniżeli kalkulator i łatwiejszy do sprawdzenia i wyszukania ewentualnych pomyłek, aniżeli Excel. 

Pisząc na konsoli można umieszczać komentarze XE "komentarze"  poprzedzając je znakiem ‘# XE "#" ’. R takie komentarze ignoruje, a nam służą do orientacji czego dane obliczenie dotyczy. 
> #Wprowadzanie zmiennych i operacje na nich

> a=3

Zauważ, ze R nie odpowiada na tę instrukcję, a jedynie zapisuje w pamięci, że  a wynosi 3. 
Dopiero po napisaniu instrukcji > a otrzymamy [1] 3.  Możemy natomiast łączyć zmienne z liczbami w różnego rodzaju wzorach i otrzymywać wyniki obliczeń, tak jak pokazano to poniżej. 

>  b = 2.5
> a*b-12/3

[1] 3.5
R2.3 Wektory


Możemy także wpisywać na konsoli całe wektory liczb i prowadzić na nich operacje, tak jak na wektorach wczytanych z plików.  Jeśli wektor XE "wektor"  (jednowymiarowy zbiór liczb) nazwiemy ‘we’, to pisząc 
> we=c(8,5,7,9,5)
definiujemy wektor, a gdy go wywołamy otrzymujemy jak poniżej
> we

[1] 8 5 7 9 5
Zauważ, że ‘we’ jest nazwą wektora przez nas wprowadzoną, zaś ‘c()’ funkcją wprowadzająca ten wektor to pamięci komputera. Podobnie jak to było w przypadku wektorów odczytanych z pliku, każdy element ma swój indeks i dlatego pisząc jak poniżej otrzymujemy element tego indeksu

> we[3]

[1] 7
Od wszystkich elementów wektora można odjąć pewną liczbę, podzielić przez inna liczbę, podnieść do dowolnej potęgi, obliczyć logarytm naturalny (log XE "log" ) lub logarytm dziesiętny (log10 XE "log10" ),tak jak to pokazano poniżej:

> we-3

[1] 5 2 4 6 2

> we/2

[1] 4.0 2.5 3.5 4.5 2.5

> we^1.5

[1] 22.62742 11.18034 18.52026 27.00000 11.18034

> log(we)

[1] 2.079442 1.609438 1.945910 2.197225 1.609438

> log10(we)

[1] 0.9030900 0.6989700 0.8450980 0.9542425 0.6989700
Te możliwości działania na wektorach wyraźnie pokazują, ze kodowanie XE "kodowanie"  i transformacja XE "transformacja"  szeregów statystycznych opisane w ustępie 2.5 „Wprowadzenia…” są w R dziecinnie proste. 

Znany jest jeszcze jeden sposób wprowadzania wektorów do R, a mianowicie piszemy
> we2=scan XE "scan" ()
a po wciśnięciu ENTER pojawia się indeks pierwszej liczby, który wpisujemy i naciskamy ENTER, tak jak to przedstawiono poniżej. Gdy naciśniemy ENTER bez wpisania następnej liczby wówczas wprowadzanie liczb do wektora kończy się i na konsoli pojawia się liczba wszystkich elementów wektora. Ten wektor możemy wywołać tak jak poniżej i dokonywać na nim wszystkich opisanych w tym ustępie operacji. 
1: 5

2: 7

3: 4

4: 3

5: 2

6: 

Read 5 items

> we2
[1] 5 7 4 3 2

Wektory można także zmniejszać, wybierając tylko część elementów wektora, tak jak przedstawiono poniżej
> we3=we2[3:5]

> we3

[1] 4 3 2

Zauważ, ze indeksy od 3 do 5 umieszczono w nawiasach kwadratowych, bo są to indeksy.

>
Osobną sprawą jest pozbywanie sie w wektorach miejsc, w których brakuje pomiarów. Takie puste miejsca są oznaczana symbolem ‘NA XE "NA" ’, pisanym dużymi literami. Rozważmy wektor

> a1
> 3,NA,9,5,NA,7,4,11
Aby pozbyć się dwóch miejsc pustych tworzymy nowy wektor ‘a2’ stosując instrukcję
> a2=a1[!is.na XE "!is.na" (a1)]
Wykrzyknik ‘!’ jest logicznym znakiem zaprzeczenia, a ‘na’ pisze się małymi literami. W ten sposób otrzymujemy nowy wektor
> a2

[1]  3  9  5  7  4 11

Niekiedy trzeba usunąć miejsca w jednym wektorze, które odpowiadają miejscom pustym w drugim wektorze. W ten sposób w wektorze a1 puste są miejsca 2 i 5, a w wektorze b1 miejsce 7.

> b1

[1]  4  8  2  3  5  6 NA  8

Instrukcja, która pozwala uwzględnić puste miejsca drugim wektorze, podana poniżej eliminuje 3 miejsca z wektora a1 tworząc wektor a2, natomiast do zmiany wektora b1 w b2 potrzebna jest druga instrukcja, tak jak to przedstawiono poniżej.
> a2=a1[!is.na(a1)&!is.na(b1)]

> a2

[1]  3  9  5  7 11

> b2=b1[!is.na(a1)&!is.na(b1)]

> b2

[1] 4 2 3 6 8

R2.4 Histogram empirycznego rozkładu. Transformacje.

Znając sposoby wczytywania danych z Excelu możemy wybrać dane o masie 20 poczwarek chrząszcza mącznego z tabeli 1.1 (ustęp 2.4), które znajdują się w pliku ‘Wybrane dane.xls’, na arkuszu tab.1.1. Nagłówek pliku przypisuje tym danym zmienną ‘masa’ i aby uzyskać histogram rozkładu trzeba dać instrukcję
> hist XE "hist" (masa)

a w osobnym oknie pokaże się histogram, który nieco różni się kształtem od histogramu na ryc. 2.2, a co gorsza ma dziwaczne napisy polsko-angielskie, jak „Histogram of masa”. Aby uzyskać histogram taki jak na ryc. 2.2 i poprawić podpisy należy zmodyfikować instrukcję definiując dokładne granice przedziałów, odpowiednim wektorem o nazwie ‘przedzialy’. 
Po zdefiniowaniu wektora tak, jak to opisano w poprzednim ustępie, w sposób przedstawiony poniżej 
+ > przedzialy=scan()

1: 109.5

2: 129.5

3: 149.5

4: 169.5

5: 189.5

6: 209.5

7: 229.5

8: 

Read 7 items

modyfikujemy funkcję ‘hist’ pisząc:
> hist(masa, breaks XE "breaks" =przedzialy, main XE "main" ='Histogram masy poczwarek', xlab XE "xlab" ='masa w mg', ylab XE "ylab" = 'frekwencja')

W ten sposób otrzymujemy nowy histogram (R2.1) bardzo podobny do tego z ryc. 2.2. 
Ryc. R2.1. Histogram rozkładu danych przedstawionych w książce na ryc. 2.2 w ustępie 2.4, wykonany przez R.
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Dysponując umiejętnościami tworzenia histogramów możemy zorientować się, jakie są konsekwencje różnego rodzaju transformacji danych opisanych w ustępie 2.5.
W tym celu wczytamy dwukrotnie większy zbiór mas poczwarek Tenebrio molitor, które w książce używane są w ustępie 13.3 w tab. 13.1. Dysponując zbiorem tekstowym ‘tab-13-1.txt’ wczytujemy je jako ‘dane’ przypisane do zmiennej ‘masa’, tak jak to opisano przy wczytywaniu poprzedniego zbioru danych. Mając te dane tworzymy cztery histogramy zgodnie z instrukcjami podanymi poniżej
> hist(masa,main='',xlab='masa w mg', ylab='frekwencja')

> hist(log10(masa),main='',xlab='log10(masa w mg)', ylab='frekwencja')

> hist(masa^2,main='',xlab='(masa w mg)^2', ylab='frekwencja')

> hist(masa^0.5, main='', xlab='masa w mg)^0.5',ylab='frekwencja')

Te histogramy przedstawione na ryc. R2.2 nie mają głównego tytułu, co osiągnięto pisząc po standardowym argumencie ‘main’ i znaku równości dwa pojedyncze cudzysłowy. Może to być mylące, bo wygląda jak jeden podwójny cudzysłów, dlatego lepiej byłoby napisać main=”” XE "\”\”" .

Pierwszy histogram dotyczy danych nie transformowanych, czyli masy w mg, drugi transformacji logarytmem dziesiętnym, trzeci podniesieniem do kwadratu, a czwarty pierwiastkowaniem.  
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Ryc. R2.2. Histogram rozkładu ciężaru poczwarek Tenebrio monitor z trzema rożnymi transformacjami. Dalsze wyjaśnienia w tekście.  
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Zauważ, że rozkład danych nie transformowanych jest bardzo słabo prawo-skośny a staje się bardziej symetryczny, gdy dokonamy transformacji logarytmem lub pierwiastkiem. Natomiast podnoszenie do kwadratu prowadzi do wzrostu prawo-skośności. 
        Umiejętność tworzenia transformacji i tworzenia histogramów w R to bardzo dobry i mało pracochłonny sposób ustalenia decyzji, jak transformacje wpływają na opracowywane przez nas dane. 
R3. Funkcje standardowe i definiowane przez użytkownika

R ma wiele funkcji do określenia tendencji centralnej i zmienności jednego szeregu statystycznego (wektora), a jeśli mamy wątpliwości, to możemy sami tworzyć swoje własne funkcje i zbiory funkcji. Poniżej podane są te najpowszechniej używane funkcje standardowe dla szeregu statystycznego czyli wektora y: 

length XE "length" (y)   - liczba elementów szeregu XE "liczba elementów szeregu" 
min(y) – najmniejsza liczba szeregu

max XE "max" (y) – największa liczba szeregu

sum XE "sum" (y) – suma wszystkich elementów 

mean XE "mean" (y) – średnia arytmetyczna XE "średnia arytmetyczna"  

median XE "median" (y) – mediana

gm XE "gm" (y) – średnia geometryczna XE "średnia geometryczna" 
hm XE "hm" (y) – średnia harmoniczna XE "średnia harmoniczna" 
var XE "var" (y) – wariancja XE "wariancja" 
sd XE "sd" (y) – odchylenie standardowe XE "odchylenie standardowe" 

Tworzenie własnej funkcji XE "funkcja"  przedstawimy na przykładzie prostego cztero-elementowego szeregu danego wektorem ‘y1’
> y1=c(8,9,6,4)

> #definiowanie własnej funkcji XE "definiowanie własnej funkcji"  średniej arytmetycznej

> srednia.arytmetyczna=function XE "function" (a){sum(a)/length(a)}
Zauważ, że ‘średnia.arytmetyczna’ jest nazwą przez nas nadaną. Równie dobrze funkcje obliczającą średnia arytmetyczna można było nazwać „alleluja”. Podobnie nazwą zmiennej, stosowanej tylko w definicji tej funkcji jest symbol ‘a’, musi to być tylko taki sam symbol umieszczony w nawiasach po słowach ‘function’, ‘sum’ i ‘length’. Te trzy słowa nie są już przez nas nadanie, ale są nazwami standardowymi funkcji w R. Przy pomocy tak zdefiniowanej funkcji obliczyć możemy tak nasz wektor ‘y1’ jak i każdy inny wektor tak długo jak długo zapis tej funkcji pozostaje w pamięci R. Zmienna ‘a’ w definicji funkcji nie jest prawdziwą zmienną, którą funkcja oblicza, ale rodzajem jej atrapy XE "atrapa" , która przy wykonywaniu funkcji zostanie wymieniona . 
> srednia.arytmetyczna(y1)

[1] 6.75

> mean(y1)

[1] 6.75
Powyżej pokazano, że średnia obliczona za pomocą naszej funkcji daje taki sam wynik, jak obliczona funkcja standardową. 

Ani obliczenie średniej arytmetycznej, ani mediany nie wymaga tworzenia własnych funkcji. Niemniej ze względów dydaktycznych, aby pokazać otwarty charakter R i różne jego możliwości opiszemy jeszcze sposób tworzenia funkcji dla obliczenia mediany. Z medianą jest dodatkowy kłopot, bo jeśli liczba pomiarów w szeregu statystycznym jest liczbą parzystą, to mediana jest średnią z dwóch pomiarów środkowych a jeśli nieparzystą to po prostu pomiarem środkowym w uporządkowanym szeregu statystycznym. Aby określić medianę należy wprowadzić funkcję porządkowania pomiarów oraz operator %% XE "%%" , a przy okazji operator %/% XE "%/%" 

 XE "%/%" 

Funkcja porządkowania polega po prostu na uporządkowaniu XE "uporządkowanie"  wszystkich elementów szeregu od najmniejszego do największego

> sort XE "sort" (y1)

[1] 4 6 8 9

Zatem drugi element tak uporządkowanego szeregu daje liczbę 6, a nie liczbę 9 tak, jak szereg nie uporządkowany.
> sort(y1)[2]

[1] 6
Operator %% daje 1 jeśli w wyniku dzielenia pozostała wartość ułamkowa jest nie jest równa zero i wartość 0, gdy jest równa zero. Zatem
> 4%%2

[1] 0

> 5%%2

[1] 1
Natomiast operator %/% daje tylko część całkowitą wyniku dzielenia
> 5%/%2

[1] 2

Tu trzeba opisać jeszcze jedną funkcje, a mianowicie

ceiling(x), która liczbę z częścią ułamkową zmienia na najwyższą całkowitą 

> ceiling XE "ceiling" (2,15)

3

Będzimy zajmować się wektorem zdefiniowanym poniżej

> v3=c(2,8,5,4,3)

z którego można usunąć ostatni element, definiują nowy wektor z indeksami od 1 do 4, tak jak to przestawiono poniżej

> v4=v3[1:4]

> v4

[1] 2 8 5 4

Teraz możemy napisać własną funkcje na obliczanie mediany. Tutaj podobnie jak w poprzedniej funkcji atrapą nazwy wektora będzie symbol ‘a’. Słowo ‘mediana’ jest nazwą naszej funkcji, a słowo ‘pozostalosc’ wprowadzoną przez nas zmienną pomocniczą. Dobrze jest poszczególne instrukcje pisać w osobnych wierszach, bo wtedy obraz bardziej skomplikowanej funkcji jest czytelniejszy. Dopóty, dopóki nie zamknęliśmy nawiasu klamrowego, R nie pisze nam na początku wiersza ‘>’ ale ‘+ XE "+" ’
> mediana=function(a){

+ pozostalosc=length(a)%%2

+ if(pozostalosc==0)(sort(a)[length(a)/2]+sort(a)[length(a)/2+1])/2

+ else sort(a)[ceiling(length(a)/2)]

+ }
Poprawne działanie utworzonej przez nas funkcji ‘mediana(a) możemy sprawdzić na naszych dwóch wektorach zdefiniowanych wcześniej, a mianowicie
> mediana(v4)

[1] 4.5

> mediana(v3)

[1] 4


Ponieważ, ze względów dydaktycznych pracujemy tu na przykładach bardzo prostych wektorów te wszystkie funkcje standardowe i przez nas tworzone wydają się zbyteczną komplikacją. Należy jednak pamiętać, że w praktyce pracujemy na szeregach statystycznych składających się z dziesiątek i setek pomiarów, a wówczas funkcje proponowane przez R bardzo ułatwiają pracę i mogą okazać się niezbędne.

R5.1. Numeryczne wyprowadzenie rozkładu normalnego

W książce pokazano rozkład normalny jako rozkład graniczny rozkładu dwumianowego i starano się czytelnika przekonać, że średnie wartości z dużych prób z jakichkolwiek rozkładów mają rozkład bliski normalnemu. Aby pokazać to za pomocą R wprowadźmy na początek sposób generowania przez R liczb losowych XE "liczby losowe"  w rozkładzie równomierny XE "rozkład równomierny" m. Instrukcja
> runif XE "runif" (1,0,99)
generuje jedną liczbę losową w zakresie od 0 do 99, ale może generować dowolną liczbę liczb losowych w dowolnym zakresie i w dowolnej liczbie. W ten sposób 10 tysięcy liczb losowych w granicach od 0 do 100 można wygenerować funkcją, a każdą z tych liczb zaokrąglić XE "zaokrąglenie"  do liczby całkowitej funkcją ‘round()’, tak jak pokazano poniżej
> a=round XE "round" (runif(10000,1,100))

a następnie obliczyć średnią arytmetyczną i wariancję tego zbioru liczb losowych oraz przedstawić ich histogram.
> mean(a)

[1] 50.5642

> var(a)

[1] 813.3414

> sd(a)

[1] 28.51914

> hist(a,xlab='liczby losowe równomierne', main="")
Ryc.R5.1.1. Histogram rozkładu rownomierniego
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Wyraźnie widać, że tak wygenerowany rozkład nie jest normalny, ale równomierny w kształcie prostokąta. 

Aby ze zbioru tych 10 tysięcy liczb losowych wybrać tysiąc wektorów, po 10 liczb każdy i obliczyć dla każdego średnią trzeba wprowadzić instrukcje do tworzenia pętli. Instrukcja ta ma następującą formę
> > for XE "for" (i in 1:3){cat XE "cat" ('i teraz równa się', i,'\n')}
Oznacza ona, że zmieniamy zmienną ‘i’ od jedną jednostkę od liczby 1 do liczby 3 i za każdym razem piszemy to, co w nawiasach klamrowych. Funkcja ‘cat()’ nakazuje pisać na konsoli w sposób sformatowany to, co jest w nawiasie okrągłym, a ostatni fragment tej instrukcji w cudzysłowie nakazuje przejście przy pisaniu do następnego wiersza. Po wykonaniu tej instrukcji otrzymujemy 
i teraz równa się 1 

i teraz równa się 2 

i teraz równa się 3 
           Dla naszych celów potrzebna jest najpierw wcześniejsza deklaracja wektora, który będzie obliczany w pętli. Ta deklaracja mówi, że będziemy obliczać wektor nazwany przez nas ‘średnie10’, który będzie miał 1000 elementów, o charakterze numerycznym.   

> srednie10=numeric XE "numeric" (1000)
Ważna funkcją R jest funkcja ‘sample XE "sample" ()’, z trzema parametrami: (1) nazwa wektora, z którego będziemy pobierać próby, (2) wielkością jednej próby i  (3) stwierdzenia, że będą to próby ze zwracaniem. Gdybyśmy chcieli mieć próbę bez zwracania wtedy należałoby w miejsce ‘T’ napisać ‘F’ lub ‘FALSE’ XE "‘F’ lub ‘FALSE’" . Każda taka 10-elementowa próba jest generowana do obliczenia w tej samej instrukcji jej średniej arytmetycznej i te średnie tworzą 1000-elementowy wektor średnich
> for(i in 1:1000){

+ srednie10[i]=mean(sample(a,10,T))

+ }

Średnia z wektora średnie 10 i wariancja oraz odchylenie standardowe są dane jak poniżej
> mean(srednie10)

[1] 50.0576

> var(srednie10)

[1] 79.99205

> sd(srednie10)

[1] 8.943828
Zgodnie z tym, co napisano w ustępie 6.1 „Wprowadzenia…” średnia ze średnich 10 elementowych jest taka omal sama jak średnia z wszystkich liczba losowych, natomiast wariancja jest około 10 razy mniejsza  i wynosi dla średniej ze średnich s2 = 79,99 podczas gdy średnia z liczb losowych wynosi s2 = 813,34.


Dla średnich ze średnich można przedstawić histogram za pomocą odpowiedniej znanej nam instrukcji, ale aby uzupełnić ten histogram wykresem gęstości rozkładu normalnego trzeba opracować wartości niezależne i zależne takiego wykresu. Jeśli ma to być wykres ciągły to wartości niezależne powinny być liczne na osi poziomej. Założymy, że wystarczy określić wartości rozkładu na 100 punktów, od 0 do 100.  Innymi słowy definiujemy wektor ‘xx’
> xx=seq XE "seq" (0,100,1)
Wartości zależne funkcji gęstości dane są następującą instrukcją

> yy=dnorm XE "dnorm" (xx,mean=50.02,sd=9.41)*5000
Znaczenie poszczególnych parametrow jest następujące. ‘dnorm()’ jest funkcją standardową R służącą do definiowania gęstości rozkładu, ‘xx’ oznacza wektor zmiennej zależnej , a po nim jest średnia i odchylenie standardowe, które zostały już obliczone. Liczba 5000 za nawiasem i znakiem mnożenia opisuje powierzchnię pod krzywą gęstości rozkładu, która standardowo równa  się jedności. Nam jednak chodzi o to, aby ta powierzchnia pasowała do histogramu, który obejmuje 1000 elementów wektora ‘srednie10’. Ale to nie wszystko, bo gdybyśmy wykonali instrukcje rysowania histogramu wówczas zauważymy, że każdy jego słupek ma szerokość 5 jednostek, zatem 1000 elementow wektora mnożymy przez 5 i otrzymujemy powierzchnie 5000 jednostek.
Teraz możemy już szkicować histogram uzywając dwóch instrukcji, druga bezpośrednio po pierwszej
> hist(srednie10, xlab='srednie z 10 liczb losowych', main="")

> matlines(xx,yy,type XE "type" ='l' XE "'l'" )

Pierwsza instrukcja jest znana z ustępu R2.3, druga natomiast wymaga wyjaśnień. Ponieważ piszemy jeden wykres na drugim, używamy funkcji ‘matlines’ a nie funkcji ‘plot XE "plot" ’. Dwa pierwsze parametry są oczywiste i zostały wcześniej zdefiniowane, natomiast ‘l’ w cudzysłowie oznacza, ze mamy tu stosować linię ciągłą.

Ryc. R.5.1.2. Rozkład średnich z prób 10-elementowych rozkładu równomiernego
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R.5.2. Praktyczne stosowanie rozkładu normalnego

Popatrzmy na ryc. 5.5. „Wprowadzenia…” (str. 82). Obszar zakreskowany zdeterminowany przez wartość Z = 1,28 nie musi być odczytywany z tabel, ale w oprogramowaniu R obliczony funkcją
> pnorm XE "pnorm" (1.28)

[1] 0.8997274

Jeśli natomiast interesuje nas obszar nie zakreskowany tego wykresu to dany on jest przez 
> 1-pnorm(1.28)

[1] 0.1002726

Jeśli interesuje nas powierzchnia zakreskowana na ryc. 5.6 (strona 82), to obliczamy ją różnicą.
> pnorm(.8)-pnorm(.4)
[1] 0.1327229

Te funkcje różnią się nieco od Tablicy B (strona 268 „Wprowadzenia…”) ponieważ obejmują obie strony rozkładu normalnego, a nie jedną tak jak w Tablicy.

Jeśli interesuje nas wartość Z, która ogranicza z góry założoną powierzchnię najbardziej odległa od średniej ( to otrzymujemy ją stosując funkcję 

> qnorm XE "qnorm" (0.05)

[1] -1.644854
Wynika z tego, ze funkcja ‘qnorm() opisuje tylko ograniczenie powierzchni po jednej stronie rozkładu i to co obliczyliśmy powyżej to wartość krytyczna przy poziomie istotności 0,05 dla testu jednostronnego. Przy teście dwustronnym powinniśmy użyć dwukrotnie mniejszej powierzchni, aniżeli poziom istotności w teście dwustronnym, a mianowicie.
> qnorm(0.025)

[1] -1.959964 
Zauważ, ze otrzymany powyżej wynik to znajoma wartość krytyczna 1,96. Opisane powyżej funkcje dają ujemne wartości krytyczne. Aby otrzymać dodatnie trzeba tę funkcję zmodyfikować tak jak poniżej
> qnorm(1-0.025)

[1] 1.959964
a wówczas otrzymujemy znajomą nam wartość krytyczną 1,96.

Przykład 25 czaszek daje nam wartość Z = 2,28 (str. 95 „Wprowadzenia…”) a stosując funkcję norm otrzymujemy powierzchnie pod krzywą rozkładu normalnego na lewo od wartości Z.

> pnorm(2.28)

[1] 0.9886962
Aby otrzymać błąd pierwszego rodzaju przy odrzuceniu hipotezy zerowej że te 25 czaszek różni się od populacji generalnej, trzeba obliczyć powierzchnię na prawo od wartości Z i pomnożyć ja przez 2, bo jest to test dwustronny.
> 2*(1-pnorm(2.28))

[1] 0.02260769

Otrzymany wynik jest taki jak ten uzyskany z tabel. Zauważ, że niepotrzebny był tu rozkład t, bo znaliśmy parametry populacji generalnej, z która porównywano tę próbę.
R6. Rozkład t Studenta i przedziały ufności

Podobnie jak w przypadku rozkładu normalnego, także dla rozkładu t oprogramowanie R ma funkcje standardowe do obliczanie prawdopodobieństw błędu I rodzaju i wartości krytycznych. Jak wiadomo, rozkład normalny jest przybliżeniem rozkładu t dla dużych prób, poszukajmy zatem błędu I rodzaju P dla t = 1,96, przy dużej próbie tak, że df = 400. Funkcja ‘pt’ zachowuje się tak jak funkcja ‘pnorm’, co opisano powyżej, zatem P oblicza się instrukcją       

> 2*(1-pt XE "pt" (1.96,400))

[1] 0.05068967
a wynik jest taki jak można przewidzieć. Zmienia się jednak przy spadku liczby stopni swobody na df = 10 i df = 4, dając znacznie wyższe prawdopodobieństwa błędu, co pokazano powyżej.
> 2*(1-pt(1.96,10))

[1] 0.07843624

> 2*(1-pt(1.96,4))

[1] 0.1215546

Jeśli planujemy obliczanie przedziałów ufności, wówczas potrzebujemy wartości krytycznych dla danej liczby stopni swobody i poziomu istotności 0,05 lub 0,01. Te wartości krytyczne dla poziomu ( = 0,05 daje nam funkcja standardowa ‘qt’. 
> qt XE "qt" (1-.05/2,400)

[1] 1.965912

> qt(1-.05/2,10)

[1] 2.228139

> qt(1-.05/2,4)

[1] 2.776445

Tu także widać zależność od liczby stopni swobody. Przy ich spadku wzrasta wartość krytyczna t.

Autorowi tego opracowania nieznana jest funkcja standardowa R dla obliczania błędu standardowego i przedziału ufności, co nie znaczy, ze przy bogactwie R takie funkcje nie istnieją. Ale zawsze możemy takie funkcje zdefiniować. Ich parametrami-atrapami niech będą przez nas wybrane symbole SD i N oznaczające odchylenie standardowe i wielkość próby. Nasza funkcja może mieć postać
> blad.stand=function(SD,N){SD/N^(1/2)}
i aby ja wykonać za atrapy podstawimy wartości z Przykładu 6.1 (strona 99 „Wprowadzenia…”) dla 95% przedziału ufności. Zauważ, ze pierwiastkujemy tutaj podnosząc do potęgi 1/2 i otrzymujmy wynik taki, jak we wspomnianym przykładzie. 

> blad.stand(15.2,15)

[1] 3.924623

Gdybyśmy chcieli obliczyć iloczyn, który należy odjąć i dodać do średniej, aby otrzymać przedział ufności, to wówczas należałoby zdefiniować inną funkcję
> iloczyn=(SD,N,AL){qt(1-AL/2,N-1)*SD/N^0.5}
Trzeci parametr-atrapa tej funkcji to poziom istotności, który zwykle wynosi 0,05 lub 0,01. Zauważ, ze funkcja XE "funkcja"  ta przez nas definiowana w przeciwieństwie do funkcji definiowanej w ustępie R3 ma nie jeden, ale trzy parametry, które identyfikowane są przy zmianie parametrów-atrapy, przez miejsce ich położenia. Dla rozważanego przez nas przykładu dolna granica przedziału ufności dana jest instrukcją z tym, że w funkcji atrapy zastępujemy konkretnymi liczbami i otrzymujemy wynik taki jak w rozważanym przykładzie.
> 198.1-iloczyn(15.2,15,0.05)

[1] 189.6825

>
R7  Różnice między dwoma próbami

Zastosowanie R do par wiązanych pokażemy na Przykładzie 7.1 (str. 109 „Wprowadzenia…”) z danych w zbiorze „Wybrane dane”, które zostały zmienione w dane tekstowe, tak jak to opisano w R2.1. 
> dane=read.table('przykl-7-1.txt',header=T)

> attach(dane)

> names(dane)

[1] "zabieg"   "kontrola"
Funkcja R przeprowadzająca test t różnic dla par wiązanych ma dwa parametry a mianowicie nazwy dwóch wektorów oraz wewnętrzną instrukcję, że ten test dotyczy par wiązanych
> t.test XE "t.test" (zabieg,kontrola,paired=T XE "paired=T" )

Wynik tego testu, który pojawia się na konsoli jest podany poniżej
        Paired t-test XE "test t dla par wiązanych" 
data:  zabieg and kontrola 

t = 2.8119, df = 10, p-value = 0.01842

alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0 

95 percent confidence interval:

  2.132513 18.412941 

sample estimates:

mean of the differences 

               10.27273 

Ten wynik podany jest w języku angielskim, za wyjątkiem wprowadzonych przez nas nazw. Wyniki są takie jak w Przykładzie 7.1, ale wartość P jest podana dokładnie, a nie jedynie jako zakres, w którym się mieści. 


 Do testu dwóch prób niezależnych użyjemy danych z Przykładu 7.2 „Wprowadzenia…” znajdujących się w zbiorze „Wybrane dane”. Tu trzeba pamiętać o trzech sprawach: (1) przeniesienia danych dla tego przykładu na plik tekstowy i (2) odpowiednie jego wczytanie tak, jak przedstawiono to w ustępie R2.1 oraz pozbycie się braku wartości (NA) tak jak opisano to w ustępie R2.3, ale tylko w jednym z wektorów. Dla wygody warto tez zamienić dlugie nazwy ‘dabrowa’ i ‘bor’ na krótkie ‘d’ i ‘b’.
> dane=read.table('c:/RR/przykl-7-2.txt',header=T)

> attach(dane)

> names(dane)

[1] "dabrowa" "bor"    

> d=dabrowa

> b=bor

> d

 [1] 48 57 31 53 51 64 44 61 60 NA

> d=d[!is.na(d)]

> d

[1] 48 57 31 53 51 64 44 61 60
Gdy tego dokonamy musimy najpierw sprawdzić jednorodność wariancji XE "jednorodność wariancji" 

 XE "wariancji jednorodność" . Do tego celu służy specjalna funkcja standardowa R, a mianowicie
> var.test XE "var.test" (d,b)

.         F test to compare two variances XE "test F do porównania dwóch wariancji" 
data:  d and b 

F = 1.1767, num df = 8, denom df = 9, p-value = 0.8073

alternative hypothesis: true ratio of variances is not equal to 1 

95 percent confidence interval:

 0.2868700 5.1272778 

sample estimates:

ratio of variances 

          1.176728 

Z zastosowaniem tej funkcji są pewne kłopoty. Otóż nie zawsze dzieli ona większą wariancje przez mniejszą a robi to zgodnie z kolejnością w jakiej nazwa wektora pojawia się jako parametr tej funkcji. Tu akurat wariancja ‘d’ była większa do ‘b’. Po drugie nie bierze pod uwagę, że w takim teście błąd I rodzaju powinien być dwukrotnie mniejszy. Można sobie z tym poradzić obliczając odwrotność ‘F’ gdy jest mniejsza do zera i dzieląc ‘p-value’ przez 2, ale prościej jest nie używać tej funkcji, ale samemu dokonać obliczeń, co w R jest bardzo łatwe. Obliczając wariancję obu wektorów tak jak poniżej orientujemy się, która z nich jest większa, a stopnie swobody obliczamy z wielkości każdego wektora
> var(d)

[1] 104.6111

> var(b)

[1] 88.9

> length(d)

[1] 9

> length(b)

[1] 10
Możemy też obliczyc sobie stosunek wariancji większej do mniejszej, a następnie prawdopodobieństwo błędu I rodzaju dla stosunku F przy teście jednostronnym, czyli przy błędzie dwukrotnie mniejszym niż w teście dwustronnym.
> var(d)/var(b)

[1] 1.176728

> 1-pf(var(d)/var(b),8,9)

[1] 0.4036639

Wprowadziliśmy tu zatem nowa funkcję  pf ()  podającą wielkość powierzchni pod krzywą rozkładu F XE "rozkład F"  (ustęp 10.2 „Wprowadzenia…”) dla danego stosunku F. Ponieważ interesuje na błąd I rodzaju odejmujemy tę funkcję do jedności.


Teraz możemy zastosować test t dla dwóch prób niezależnych, dla którego R ma odpowiednia funkcję standardową 

> t.test XE "t.test" (d,b,var.equal=T XE "var.equal=T" )

        Two Sample t-test

data:  d and b 

t = 3.4181, df = 17, p-value = 0.003277

alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0 

95 percent confidence interval:

  5.898528 24.923694 

sample estimates:

mean of x mean of y 

 52.11111  36.70000 

Otrzymane wyniki są takie jak w Przykładzie 7.2 „Wprowadzenia”. W teście tym oprócz nazw dwóch wektorów mamy dodatkową informację, ze są to dwie próby o jednorodnej wariancji. Gdybyśmy mieli wariancje różne to wówczas można wywołać inna funkcję (co zrobimy dla tych samych danych) a mianowicie. Różni się ona stwierdzeniem, że ‘var.equal=F’ czyli, że równość wariancji jest fałszem.  
> t.test XE "t.test" (d,b,var.equal=F XE "var.equal=F" )

        Welch Two Sample t-test XE "Welch Two Sample t-test" 
data:  d and b 

t = 3.4026, df = 16.393, p-value = 0.003536

alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0 

95 percent confidence interval:

  5.82836 24.99386 

sample estimates:

mean of x mean of y 

 52.11111  36.70000 

Jest to bardziej precyzyjny i wyrafinowany sposób testowania prób o różnych wariancjach, z liczbą stopni swobody w liczbach z ułamkiem. Dlatego relacjonując ten test trzeba podać, że jest to test t z modyfikacją Welcha XE "test t z modyfikacją Welcha" .
R11. Analiza wariancji

Analiza wariancji, podobnie jak regresja i analiza kowariancji należą do ogólnej klasy modeli statystycznych, których ogólny i najprostszy zapis w R dany jest relacją
                   zmienna zależna ~ zmienna niezależna (wyjaśniająca)

Po prawej stronie tej zależności może być więcej niż jedna zmienna, a sposoby ich zapisu będę prezentował, gdy będzie to potrzebne. 


Na początek rozpatrywać będziemy prostą analizę wariancji XE "prosta analiza wariancji"  w oparciu o przykład 11.1 z „Wprowadzenia…”. Po wybraniu jednego z arkuszy w „Wybranych danych” i zapisania go oraz wczytania tak jak to opisano to w ustępie R2.1. Zauważ w jaki sposób dane do analizy wariancji są zapisywan XE "zapisywanie danych do ANOVA" e w plikach. Inny sposób zapisu, na przykład taki, jak we „Wprowadzeniu…” jest dla R nieczytelny.
> setwd('c:/RR')
> getwd()

[1] "c:/RR"

> dane=read.table('przykl-11-1.txt',header=T)

> attach(dane)

> names(dane)

[1] "dieta"   "przezyw"

Ponieważ kontrasty XE "kontrasty"  są techniką statystyczną, która winna być stosowana a priori, podejmiemy teraz decyzję, które poziomy pragniemy tą techniką porównać. Po wywołaniu poziomów zmiennej niezależnej otrzymujemy
> levels( XE "levels()" dieta)

[1] "MP0" "MP2" "MP5" "MPR"

a następnie porównania, które chcemy dokonać zapisujemy w formie wektorów, połączonych w jeden wektor funkcją ‘cbind() XE "cbind()" ’
> contrasts XE "contrasts()" (dieta)=cbind(c(-3,1,1,1),c(0,1,1,-2),c(0,1,-1,0))

Te kontrasty porównują (1) pożywkę z mąki bez żadnych dodatków z pozostałymi, (2) pożywkę z mąką razową porównujemy z pożywkami z drożdżami, oraz (3) pożywki z różnym dodatkiem drożdży. Aby sprawdzić czy dobrze dokonaliśmy tego zapisu dajemy odpowiednią instrukcje i dostajemy ich bardziej czytelny obraz. 
> contrasts(dieta)

    [,1] [,2] [,3]

MP0   -3    0    0

MP2    1    1    1

MP5    1    1   -1

MPR    1   -2    0


Teraz możemy dokonać prostej analizy wariancji instrukcją podaną poniżej. Zapisujemy w niej, że analiza ta ma ustalić czy przeżywalność jest zdeterminowana przez dietę i otrzymujemy tabelę podobną do Tabeli 11.1 na str. 159 „Wprowadzenia…”
> summary(aov( XE "summary(aov())" przezyw~dieta))

            Df Sum Sq Mean Sq F value  Pr(>F)  

dieta        3 215.35  71.783  3.8387 0.03028 *

Residuals   16 299.20  18.700                  

---

Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 

> dane=aov(przezyw~dieta)

> summary.lm(dane)

Call:

aov(formula = przezyw ~ dieta)

Residuals:

   Min     1Q Median     3Q    Max 

 -8.40  -2.95   0.10   3.00   6.60 

Coefficients:

            Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)    

(Intercept)  64.6500     0.9670  66.859   <2e-16 ***

dieta1        1.7500     0.5583   3.135   0.0064 ** 

dieta2        0.7000     0.7895   0.887   0.3884    

dieta3       -1.3000     1.3675  -0.951   0.3559    

---

Signif. codes:  0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.’ 0.1 ‘ ’ 1 

Residual standard error: 4.324 on 16 degrees of freedom

Multiple R-squared: 0.4185,     Adjusted R-squared: 0.3095 

F-statistic: 3.839 on 3 and 16 DF,  p-value: 0.03028 
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