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Partie 4 : Statistiguemférentielles
(tests)



Partie 4.1 : Variables quantitatives



TO DO

A 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
=
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La moyenne de C14 eslie significativement differente de 17

‘R R Commander —

Fichier Edition Données Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

Résumeés »
Tables de contingence »

@ Données: | T alldaf

ualiser Modeéle: X <Pas de modele>

Script R R Markdown t-test univané...
WilLll|\OliuaLa, LUULpd F'rupnrl:iuns » t-test ind Ependﬂ nt...
with(alldata, Dotpl  Vanances » t-test apparié...
with(alldata, Dotpl Tests non paramétriques ANOVA a un facteur... )
{ |stripcharc(Cle.0 ~ Analyse multivariée » ANOVA a plusieurs facteurs... 0%,

data=alldata) Ajustement de modéles » ||
stripchart (Cl14.0 ~ J ethod="jitter", ylab="Cl4.0",

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

T = -1.8723, df = 39, p-value = 0.06867 1
alternative hypothesis: true mean is not equal to 1

) ~ 0f = 1
95 percent confidence interval: P-value NS a 5% => on ne peut pas rejeter

0.506966 1.019034 f OKe LI GKs§asS ydzZ £t S RQS3I
sample estimates: al
mean of x

0.763



Comparaison de moyenne pour 2
échantillons indépendants



Les moyennes de C14 differdrtllesselon legenotypée?

Test paramétrique -test

‘R R Commander

Fichier Edition Données  Statistiques Graphes Modéles Distributions Outils Aide

Résumés »
Tables de contingence *

(R Données:| | allda

kualiser Modéle: | X <Pas de modéle>

sciiptR RMarkdown | t-test univerié. ]

data=alldata)

: e
stripchart (C22.4n. Ajustement de modeéles

stripchart (C14.0 ~ Vanances 4 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"»

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

data=alldata)




‘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

POl £dzS b{ Lt p2 I'Hh 2y yS LISdzi LI &
C14 selon lgenotype



Les médianes de C14 differartllesselon legenotypé€?

Test non parametrique : test d&/ilcoxonbivarie

‘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 »

»

Varniances

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

POt dzS GNBEa aA3ayATAOIGALGS T'H 2y NBe2SGd

Les tests paramétrique et non paramétrigue ne sont pas cohérent => on va tester
f S& O2YRAUAZ2YEStRQIF LILX AOFUA2Y Rdz i



TO DO

A 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



