1 személyek közötti faktor


TERÁPIA  2 érték – (kísérleti, kontroll)

Függő változó: vérnyomás

Példa adatok:

Kísérleti csoport vérnyomás értékek: 120, 130, 135, 140, 150,145
Kontroll csoport vérnyomás értékek: 160, 155, 160, 190, 200
Adatbevitel az R-ben:

(egy személy – egy sor)

vérnyomás = c(120,130,135,140,150,145, 160,155,160,190,200)
csoport = c(1,1,1,1,1,1,2,2,2,2,2)

csoport=factor(csoport, labels=c("kisérleti","kontroll"))
adat=data.frame(vérnyomás,csoport)

adat

   vérnyomás   csoport

1        120 kisérleti

2        130 kisérleti

3        135 kisérleti

4        140 kisérleti

5        150 kisérleti

6         145 kisérleti

7        160  kontroll

8        155  kontroll

9        160  kontroll

10       190  kontroll

11       200  kontroll

A kapcsolatot vizsgáló lehetséges R parancsok:

t.test(adat$vérnyomás~adat$csoport)


* hipotézis vizsgálat
anova(lm(vérnyomás~csoport, data=adat))


* hipotézis vizsgálat
tapply(adat$vérnyomás, adat$csoport, mean)

* csoportátlagok kiszámítása

plotMeans(adat$vérnyomás, adat$csoport, error.bars="se")
* csoportátlagok ábrázolása

a plotMeans elindításához be kell tölteni az Rcmdr csomagot (packege – et)
2 személyek közötti faktor


TERÁPIA
2 érték – (kísérleti, kontroll)

ÁLLAPOT
2 érték – (enyhe, súlyos)

Függő változó: vérnyomás

Adatbevitel az R-ben:

(egy személy – egy sor)

vérnyomás = c(120,130,135,140,150,145, 160,155,160,190,200)

csoport = c(1,1,1,1,1,1,2,2,2,2,2)

csoport=factor(csoport, labels=c("kisérleti","kontroll"))
állapot=c(1,1,1,2,2,2,1,1,1,2,2)
állapot=factor(állapot, labels=c("enyhe", "súlyos"))
adat=data.frame(vérnyomás,csoport,állapot)

adat

  vérnyomás   csoport állapot

1        120 kisérleti   enyhe

2        130 kisérleti   enyhe

3        135 kisérleti   enyhe

4        140 kisérleti  súlyos

5        150 kisérleti  súlyos

6        145 kisérleti  súlyos

7        160  kontroll   enyhe

8        155  kontroll   enyhe

9        160  kontroll   enyhe

10      190  kontroll  súlyos

11       200  kontroll  súlyos

A kapcsolatot vizsgáló R parancsok: 

anova(lm(vérnyomás~csoport*állapot, data=adat))


* hipotézis vizsgálat
tapply(adat$vérnyomás,list(adat$csoport,adat$állapot),mean)  * csoportátlagok kiszámítása
plotMeans(adat$vérnyomás, adat$csoport, adat$állapot, error.bars="se")        *csoportátlagok

ábrázolása
a plotMeans elindításához be kell tölteni az Rcmdr csomagot (packege – et)

Két személyen belüli faktor (MIKOR, KEZELÉS),

Egy személyek közötti faktor (KOR)

MIKOR  
2 érték – (fogászati kezelés előtt, fogászati kezelés után)


KEZELÉS
2 érték – (foghúzás, fogtömés)

KOR

2 érték – (8,10)
Függő változó: félelem
adatszerkezet (egy sor – egy ember)

	félelem húzás előtt
	félelem húzás után
	félelem tömés előtt
	félelem tömés után
	kor

	34
	36
	54
	34
	8

	54
	27
	44
	19
	10

	55
	44
	56
	35
	8

	…
	…
	…
	…
	10

	
	
	
	
	8

	
	
	
	
	8

	
	
	
	
	10

	
	
	
	
	10


Adatszerkezet (egy sor - egy megfigyelés), az adatbázis neve: adat
Az adat mátrix létrehozása ugyanúgy történik, mint a fenti példák esetén
	személy
	kezelés
	mikor
	kor
	félelem

	1
	húzás
	előtte
	8
	34

	1
	húzás
	utána
	8
	36

	1
	tömés
	előtte
	8
	54

	1
	tömés
	utána
	8
	34

	2
	húzás
	előtte
	10
	54

	2
	húzás
	utána
	10
	27

	2
	tömés
	előtte
	10
	44

	2
	tömés
	utána
	10
	19

	3
	húzás
	előtte
	8
	55

	3
	húzás
	utána
	8
	44

	3
	tömés
	előtte
	8
	56


A kapcsolatot vizsgáló R parancsok : 
summary(aov(félelem ~ kor * kezelés * mikor + Error(személy/(kezelés+mikor)), data=adat))
hipotézis vizsgálat a KOR-t is vizsgálva
summary(aov(félelem ~ kezelés * mikor + Error(személy/(kezelés+mikor)), data=adat))








* hipotézis vizsgálat a KOR nélkül

tapply(adat$félelem,list(adat$kezelés,adat$mikor),mean)  
*átlagok kiszámítása a KOR nélkül
plotMeans(adat$félelem, adat$kezelés, adat$mikor, error.bars="se")               *csoportátlagok és szórások ábrázolása
a plotMeans elindításához be kell tölteni az Rcmdr csomagot (packege – et)

