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DEA Andyse et Moddisation des Systémes Biologiques
Introduction au logiciel S PLUSD - 1998/1999

Controle sur machine (avec solution)

D. Chessel & J. Thioulouse

Questions

Q 1 Que vous inspire I’ affichage suivant ?
> 2*rnorn(1)
[1] -6.4829

Q 2 Quel est le résuiltat ?

> print(pi,digits=12)
Q 3 L’ ordre ci-dessous peut-il renvoyer lavaeur 0 ?

> sun(rbi nom( 900, 1, 0. 01)) - r bi nom( 1, 900, 0. 01)
Q 4 A quelle condition le résuiltat suivant et-il possible ?

> sort(sanmple(c("a","b",12.7,"c", n0, "aaa", "bb"), 6, repl ace=F))
[1] "10" "a" "aaa" "b" "bb" "c"
Q 5Qudlevaeur at dle é&é affectée an0 ?
> 3*| engt h( cumsun{ sanpl e(n0)))-5
[1] 7
Q 6 A-t-on nécessairement 0<=a<b<=1 pour obtenir ce qui suit ?

> scatter.smoot h(V$cyl, V$pui , span=a) # résultat A
> scatter.smoot h(V$cyl , V$pui , span=b) # résultat B

T T T T T T T T
1500 2000 2500 3000 1500 2000 2500 3000
50y

A B .
Q7 Quelle chaine de caracteres a-t-elle éeé utilisee pour xxxxx ?
> x0<-seq(-2*pi, 2*pi, | e=100)

> y0<- XXXXX( x0)
> pl ot (x0, y0)
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Q 8 A quel résuitat vous attendez vous ?

> quantil e(x, probs=seq(0,1,0.1))
0% 10% 20% 30% 40% 50% 60% 70% 80% 90% 100%
1 1.9 2.8 3.7 46 55 6.4 7.3 82 9.1 10
> (quantil e(x, probs=0.73))<8.2

Sur 38 points d écoute ornithologique on a extrait les données sur deux espéces, la pie e la
corneille. Lesrésultats sont :

Corneille
absente présente
Pie absente 13 8
Pie présente 6 11

Q9 Qudle est lavaeur du Chi2 de cette table de contingence et sasgnification ?

Lors d' une éude de croissance, la hauteur de 20 plantules a é&é mesurée (en cm) :

[46]7.8]4.8] 6 [5.4][3.9]4.5[6.2[4.9|5.3]6.7[4.2|3.8|5.1][6.1]|5.2]4.3]4.6]|4.4]|5.5]

QlO Peut-on considérer que cette variable suit une loi normale ? (Note : voir ks . gof )

Q 11 Queéls ordres ont-ils donné ce graphique ?

Quantiles of Standard Normal

Dans une conversation autour d'une méthode sur I'andyse des niches écologiques M.
Montadert propose un tableau trés caractéristique du probléme des courbes de réponse aux
variables environnementales. Dans n = 102 gtations on connait la présence ou |’ absence (0/1)
de la gdinotte (gdi) e un descriptif de la végétation avec (entre autres) les varigbles

Biostatistique / Fiche EXOC.doc / Page 2
http: //pbil.univ-lyonl.fr/R/cours/exo8.pdf



D. Chessel & J. Thioulouse - Biométrie et Biologie Evolutive - Université Lyonl

abondance du Framboisier (fra), abondance du Noisetier (noi) et abondance du Sorbier (sor).
fra, noi et sor sont les variables explicatives. gdi (binaire) est la variable aexpliquer.

Pour controler I'implantation des données, utiliser le tableau 1. Le fichier G.txt est disponible
dans le répertoire indiqué oralement et seralu par un ordre du type :

> <-read.table("--- Gtxt", h=T, sep=",")
> G
geli fra noi sor
1 0 0.75 3.00 0.75
2 0 1.00 2.75 3.00
3 0 1.00 2.75 1.25

100

1 1.00 1.50 2.00

101 1 0.50 0.75 2.00

102 1 0.50 0.75 3.25
fra | noi | sor fra | noi | sor fra | noi | sor
1] 0.75 3| 0.75| 28 0 1| 1.5 55 1[1.25] 2.5
2 1| 2.75 3] 29 0] 0.25 1| 56| 0.25|0.75| 1.5
3 11 2.75|1.25] 30 0] 1.67|1.67| 57| 0.5| 1.5|2.75
4 1 3] 3.25] 31 0] 1.25(1.25| 58 0 2| 2.75
5 0/ 1.25/0.25| 32]0.25 3| 2.75] 59 0] 1.5 2
fra | noi | sor 6 1{1.25]1.75] 33[/0.25/0.25(0.75] 60 0 0] 0.25
1] 1.25 3] 0.25 7] 0.25]| 1.75 3] 34] 0.510.75[0.75] 61]0.25/0.25|0.75
2] 1.25 3 3 8 0 1/ 0.75| 35]0.75 0/ 0.75] 62]0.25 0] 15
3] 0.75] 2.5/ 2.75 9 1 1| 0.5| 36 1 0/ 1.25] 63]0.25| 0.5/ 1.75
4 1 15 4 10 1 3 1] 37 1/1.25|3.25] 64| 0.5/0.75]|1.75
5] 0.25] 2.5|] 2.5 11 0.5/ 2.25]|2.25] 38]0.25|2.25 2| 65]0.75 1[1.25
6] 0.75| 1.75 2 12 0.75/ 0.75] 2.75] 39 0 1 1.5 66 1 1 1.5
7] 1.25 1| 3.25 13 1 0.5] 0.5 40 0| 2.25(2.25] 67] 0.5 0 1
8 1| 2.5| 25 14 0/ 1.75| 1.5 41 0/ 0.75| 1.5| 68] 0.5 1| 1.5
9] 1.25| 2.25| 3.75 15 0.5[1.25|1.75] 42 0] 0.75 2| 69] 0.5/0.25[1.75
10| 0.5 2| 3.5 16| 0.5|1.25|2.25| 43]0.25 1 1| 70| 0.25] 0.5[1.25
11 0 2[1.25 17/ 0.75| 1.75| 3.75| 44 0[1.33{2.33] 71 0 1[2.75
12| 0.5 3| 2.75 18 1 1.5 3] 45 0| 1.25| 2.5 72]0.25/0.75|1.75
13] 0.5] 15 2 19 111.75 3| 46[0.25 0/1.25) 73]0.25] 05| 1.5
14 1| 2.25|2.75 20| 1.25 2| 25| 47 0] 0.25(3.25] 74 1 1]/ 0.75
15| 0.5 3] 2.25 21] 0.25 0]1.25] 48] 1.5 21275 75 1| 0.5 2
16 0] 2.33] 2.33 22 1| 2.25| 2.5 49| 0.5[/0.75|3.25| 76| 0.75[0.75( 3.25
171 0.7511.25]1.25 23] 0.25 0] 0.75] 50 1 1 2| 77]10.25[(0.75( 2.25
18] 0.5/ 0.75|1.25 24 0] 2.75 3] 51| 0.5 0 1] 78] 0.5]1.25 3
19 1 1.5 2 25| 0.25 2| 2.5] 52]0.75/0.25|0.25] 79 0]/ 0.25]| 0.75
20| 0.5/ 0.75 2 26| 0.25|1.25(2.75f 53] 0.75/0.25] 15| 80| 0.75|2.75| 1.5
21| 0.5/ 0.75[3.25 271 0.25| 05 1.5 54 1 1{1.75| 81]0.67 3/1.33

Tableau 1 : A gauche 21 stations avec Gelinotte, a droite 81 stations sans Gelinotte.

Q 12 Donner les moyennes des variablesfra, noi et sor.

Q13 La corrdation entre |'abondance du Sorbier et celle du Noisetier est-dle
sgnificativement non nulle ?
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Q 14 Quédle est la premiére vaeur propre de I’ andyse en composantes principales normeée
du tableau destrois variables d' habitat ?

On gppdletot lavariable qui atribue aune sation la somme des trois explicatives :

> t ot <- Gf r a+Gbnoi +Gsor

La corréation entre la premiere coordonnée de cette ACP et la variable tot montre que la
somme smple suffit largement asynthétiser les trois explicatives.

Q15 Quelle et cette corrdation 2.

Q16 Quedlle est la fréquence de la présence de la Géinotte pour les stations ou tot est
inférieure (repectivement supérieure ou égae) a4 ?

Q17 La régresson logistique montre-t-elle que la probabilité de rencontrer la Gélinotte
dépend de chacune des explicatives ?

On adors deux possihilités :

> t ot <- G¥f ra+Ghnoi +Gsor
gl n(Gbgeli ~ tot, famly = binomal)
gl n(Gbgel i ~ Gbfra+Ghnoi +Gbsor, fanmily = binoni al)

Q 18 Avez-vous une préférence 2

Lasuite S en tiendra au modée

> gl <- glm(Gbgeli ~ tot, famly = binomal)

La probabilité estimée de rencontrer la gdinotte pour une dation ou la note cumulée des trois
explicatives vaut O est donnée par :

> predict (gl n0, newdat a=dat a. f rame(t ot =0) , t ype="r esponse")
1
0. 01312

Les parametres du modéle sont :

> gl nD$coefficients
(I'ntercept) t ot
-4.32 0.6913

Q19 Quelle relation existe-t-il entre les deux ?

QZO Reporter sur I’'emplacement prévu a cet effet la courbe de réponse de la Gdlinotte ala
variabletot.
Pour les amateurs:

Q21 Donner le F de I’ andyse de variance de la varigble tot pour le facteur présence-absence de
lagédinotte.
Q22 Qudle et laloi de probabilité représentées ci-dessous ?
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T
20

30
rchisg(10000, 10)

Q 23 Comment aéétracée lacourbe ?

Solutions

Q1

Cette val eur est hautenent inprobable puisque deux fois une |oi nornale est nornale et
n"est inférieure a -4 que dans 2,5 %des cas.

[1] 3.14159265359
QUI, car c'est une valeur prise par la différence entre deux variables binonm ales de

paranetres n = 900 et p = 1/100, sensiblenent deux variables poissoniennes de
paranetres m= 9

A condition d avoir affecter a nO la valeur 10 ou "10". Sanple extrait au hasard 6 des
7 valeurs et sort les trie par ordre al phabétique

Q5

> n0<-4. sanple(4) renvoie une pernutation sur 1,...,4, cunsum est un vecteur de 4
val eurs, length() est sa longueur 4, 3*4-5 =12 - 5 =7

QU. Wiliser > ?scatter.snooth. Donne spansnoothi ng paraneter, val eur par défaut 2/3
B est plus lisse que A

Q7

Il faut nettre cos pour XXXXX. Trace |a fonction cosinus sur -2*pi, +2*pi
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08

On attend T pour true. Cest vrai le quantile 0.73 est plus petit que |le quantile
0. 80.

Q9

Le Chi 2 vaut 1.703

> wo<-matrix(c(13,6, 8, 11), nrow=2)

> w0

(.1 [.2]
[1,] 13 8
[2,] 6 11
> chi sq. test (w0)

Pearson's chi-square test with Yates' continuity correction

data: w0
X-square = 1.703, df =1, p-value = 0.1919

Q 10

QUl, le test de normalité sur la fonction de répartition n' est pas significatif.
> w0

[1] 4.6 7.8 4.8 6.0 5.4 3.94.56.24.95.36.74.2385.16.15.2

[17] 4.3 4.6 4.4 5.5

DESCRI PTI ON

Perforns a one or two sanple Kol nobgorov-Smirnov test, which tests the relationship
bet ween two distributions.

USAGE
ks.gof (x, y = NULL, alternative = "two.sided", distribution = "normal™, ...)
> ks. gof (w0)

One sanpl e Kol nogor ov- Smirnov Test of Conposite Nornality

data: w0
ks = 0.1193, p-value = 0.5
al ternative hypothesis:
True cdf is not the nornal distn. with estimted paraneters
sanpl e esti nat es:
nean of x standard deviation of x
5. 165 1. 004

Wr ni ng nessages:
The Dal | al - WI ki nson approxi mation, used to cal cul ate
the p-value in testing conposite normality,
is nost accurate for p-values <= 0.10 .
The calculated p-value is 0.679 and so is set to 0.5 . in: dall.w
ilk(test, nx)

Q11

C est un graphe Quantile-Quantile (QQplot). Il faut faire :

> ggnor n( w0)
> qql i ne(w0)
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Q 12

Les noyennes val ent 0.5286, 1.329 et 1.933.

> apply(d, 2: 4], 2, mean)
fra noi sor
0.5286 1.329 1.933
On peut faire aussi nmean(Gsfra) ou nean(d, 2]),

Q13

QU , la corrélation est hautenent significative :

> cor.test(Gbnoi, Gbsor)
Pearson' s product-noment correl ation

data: G$noi and Gssor
t = 4.216, df = 100, p-value = 0.0001
alternative hypothesis: true coef is not equal to O
sanpl e esti nat es:
cor
0. 3885

Q 14

La prem ére valeur propre est |le carré de la premére valeur singuliére. Elle vaut
1.580

> pcal<-princonp({d, 2: 4], cor =T)
> pcaO$sdev* pcaO$sdev
Conmp. 1 Conp. 2 Comp. 3
1.58 0.8165 0.6038

Q 15

La correlation vaut 0.9878. Faire la somme ou prendre |a conbinaison linéaire de
vari ance maxi mal e donne sensi bl ement | a méme chose.

> cor (pcaO$scores[, 1],tot)
[1] 0.9878

Q 16

La fréquence vaut 7.5% quand tot<4 et 35% quand tot est >=4.

> nmean(Ghgel i [tot<4])
[1] 0.07547

> nean(Gsgel i [tot>=4])
[1] 0.3469

Q17

Les régressions |ogistiques sont tres significatives avec p = 2/100, p = 3/10000 et p
= 6/1000.

> anova(glm(geli ~ fra, famly = binomal, data = Q, test = "Chi")
Anal ysi s of Deviance Tabl e

Bi nom al nodel

Response: geli

Biostatistique / Fiche EXOC.doc / Page 7
http: //pbil.univ-lyonl.fr/R/cours/exo8.pdf



D. Chessel & J. Thioulouse - Biométrie et Biologie Evolutive - Université Lyonl

Terns added sequentially (first to |ast)
Df Devi ance Resid. Df Resid. Dev Pr(Chi)

NULL 101 103. 7
fra 1 5. 566 100 98.2 0.01831
> anova(glm(geli ~ noi, famly = binomal, data = Q, test = "Chi")

Anal ysi s of Deviance Tabl e
Bi noni al nodel
Response: geli

Terns added sequentially (first to |ast)
Df Deviance Resid. Df Resid. Dev Pr(Chi)

NULL 101 103. 7
noi 1 12. 87 100 90.9 0.0003337
> anova(gl m(geli ~ sor, famly = binomal, data = Q, test = "Chi")

Anal ysi s of Deviance Tabl e
Bi noni al nodel
Response: geli
Terns added sequentially (first to |last)
Df Devi ance Resid. Df Resid. Dev Pr(Chi)

NULL 101 103.7
sor 1 7.518 100 96.2 0.006109

Q 18

La prem ére est préférable. La vraisenbl ance des deux nodél es est sensiblenent [a néne
mais le premer utilise 2 paranetres au lieu de 4.

> glm(Ghgeli ~ tot, famly = binom al)
Cal | :
glm(formula = Gbgeli ~ tot, famly = binonial)

Coefficients:
(I'ntercept) t ot
-4.32 0.6913

Degrees of Freedom 102 Total; 100 Residual
Resi dual Devi ance: 86. 63

> gl n(Gdgeli ~ Gbfra+Ghnoi +Gbsor, famly = binom al)
Call:
glmformula = Gbgeli ~ Gbfra + GPnoi + Ghsor, fanily = binomal)

Coefficients:
(Intercept) G$fra Ghnoi Gssor
-4.229 0.8399 0.8342 0.5012

Degrees of Freedom 102 Total; 98 Residual
Resi dual Devi ance: 86.07

> anova(gl n(Gsgeli ~ tot, famly = binomal, data = G, test = "Chi")
Anal ysi s of Deviance Tabl e

Bi nom al nodel
Response: Gsgel i

Terns added sequentially (first to |last)
Df Devi ance Resid. Df Resid. Dev Pr(Chi)
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17.09

101
100

103.7
86. 6 0. 00003564

Q19

Uiliser la fonction de lien pour vérifier
> 1/ (1+exp(4. 32))
[1] 0.01313

Q20

Q21

La val eur du F est 18.45

> anova(l n{tot ~as.factor(Gbgeli)),test="F")
Anal ysis of Variance Tabl e
Response: tot

Terns added sequentially (first to |last)

as.factor (Gsgeli)

Df Sum of Sqg Mean Sq F Val ue

Pr(F)

1

43.9

Resi dual s 100

237.9

43. 89
2.38

18. 45 0. 00004049

Q 22

Cest une loi Chi2 a 10 degrés de liberté.

Q 23

> x0<-seq(0, 30,1 e=100)
> | i nes(x0, dchi sq(x0, df =10))
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