Egyszempontos variancia analízis   

   Tegyük fel, hogy egy függő és egy független változóval van dolgunk, de – a regressziószámítással szemben – a független változónk néhány értékkel rendelkezik csupán (azaz kategorikus – lásd a bevezetést).

   Tekintsük a következõ kísérletet: Egy pszichológus a kígyó-fóbia terápiás kezelését vizsgálja. A betegségnek nagyjából azonos fokán lévõ embereket három csoportba sorsolnak három különbözõ terápiához. Az egyes terápiák: deszenzitizáció, elárasztás és belátás (a továbbiakban A, B és C terápia) . A terápiák sikerét az un. Elkerülô Viselkedési Teszt alapján mérik (magasabb pontszám nagyobb sikert jelent). Tehát változóink a következők:

függő változó: a  terápia sikerét mérő teszt-érték

független változó: a terápia, melyben az egyes emberek részesültek 

   A kérdés az, hogy a terápia sikere szempontjából az egyes csoportok között van-e lényeges (szignifikáns) eltérés? Tehát azt firtatjuk, a három terápia között van-e jobb ill. kevésbé jobb? 

   Tegyük fel, a kísérlet a következõ adatokat eredményezte:

	A
	B
	C

	13
	21
	8

	16
	17
	10

	10
	19
	12


Ilyen kevés adattal nem szoktak dolgozni, mi is csupán az áttekinthetőség kedvéért tesszük ezt. Az ilyen adatok elemzésére több módszer is kínálkozik attól függõen, mit tételezünk fel az adatokról. Mi most a variancia-analízissel (magyarul szórásanalízis) ismerkedünk meg, amely jelen esetben a következõ feltételek mellett alkalmazható:

I.   A három minta normális eloszlású populációkból származik. Ezt tömören így szokás jelölni: N(m1,(1), N(m2,(2) és N(m3,(3).
II. Az egyes populációk szórása megegyezik. 
E két feltételt tömören úgy jelölhetjük, hogy a három minta mögött levõ populációk eloszlása N(m1,(), N(m2,() és N(m3,(). (Késõbb még visszatérünk arra, hogy e feltételek nem teljesülése esetén mi a teendõ.) Mindezt a következõ formába is átírhatjuk:
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A fenti  példa adatokra nézve ez a következõt jelenti:

	A
	B
	C

	x11 = m1+e11=13
	x21 = m2+e12=21
	x31 = m3+e13=8

	x12 = m1+e21=16
	x22 = m2+e22=17
	x32 = m3+e23=10

	x13 = m1+e31=1ö
	x23 = m2+e32=19
	x33 = m3=e33=12


Tehát:

	a i-edik  csoport j-edik

tagjának teszt-értéke
	=
	mi
	+
	 0 átlagú, ( szórású hiba 

(az egyes hibák egymástól függetlenek)


Ezzel át is tértünk az un. modell szemléletû jelölésre. Ugyanis definiáltunk egy modellt, amely megadja, a terápia ismeretében mit mondhatunk annak sikerérõl. Ez azonban egy “rugalmas” modell, hiszen az m1, m2 ,m3 és ( értékei még bármik lehetnek. Ezek a modell paraméterei. Ezek értékének ismerete jelenti a modell pontos ismeretét. A modell paramétereit a mintából megbecsülhetjük, ami nem túl bonyolult feladat. Ugyanis az egyes minta-átlagok kiváló becslései az m1, m2 és m3 populáció-átlagoknak. 
Forduljunk a hipotézisvizsgálat felé. Megjegyezzük, hogy a konzervatív hipotézis-ellenhipotézis terminológia mellett szokás a H0, H1 szóhasználat is. Az egyszerûség kedvvéért általában ezt fogjuk használni.  

    Eddigi tanulmányaink alapján sejthetõ, mik lesznek a hipotéseink:

H0: A terápiák hatásfoka között nincs különbség

H1: A terápiák hatásfoka között van különbség
Mindezt fogalmazzuk át a paraméterek nyelvére:

H0 (konzervatív hipotézis):
m1 = m2 = m3 

H1 (ellenhipotézis): H0 nem igaz, tehát nem minden populáció átlag egyenlõ egymással. 

Fontos  látni, hogy H0 tagadása azt jelenti, hogy van legalább 2 eltérõ átlag. Viszont nem jelenti azt, hogy semmi nem egyenlõ semmivel. A következô két ábra a három populáció eloszlását mutatja H0 ill. egy lehetséges H1 esetén:
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 Hogy eljussunk a próbastatisztikáig, néhány alapvetõ fogalommal ismerkedünk meg. Ezek a késõbbi, bonyolultabb esetekben is visszaköszönnek majd, de mi csak ebben a legegyszerûbb esetben megyünk a konkrétság e mélységeibe. 

   Fontos szerepük lesz az átlagoknak ezért ezeket tekintsük át elõször. Vannak a csoportok mögött álló populáció átlagok, vagyis m1 , m2 , m3 . Ezek a nem ismert elméleti értékek. Ezen kívül vannak a mintából számolt tapasztalati átlagok: az egyes csoportok átlagai és a három csoport elemeinek egyesítésébõl számított  közös átlag. A három csoportátlag egyben a három populáció átlag becslése is. Nézzük ezek jelölését némi ismétlésbe bocsátkozva.

	terápia
	A
	B
	C

	
	x11= 13
	x21= 21
	x31=   8

	
	x12= 16
	x22= 17
	x32= 10

	
	x13= 10
	x23= 19
	x33= 12

	minta nagyságok
	n1 = 3
	n2 = 3
	n3 = 3

	csoport átlagok
	x1. = 13
	x2. = 19
	x3. = 10

	az összes minta-elem átlaga (teljes átlag)
	x.. = 14




Két mennyiség van, ami érdekelni fog minket:

-   a minta értékeinek ingadozása saját csoport átlagaik körül, azaz a


csoporton BELÜLI ingadozás

-   a mintaátlagok ingadozása a közös átlag körül, azaz a


csoportok KÖZÖTTI ingadozás
A csoporton BELÜLI ingadozáson a minta-elemek csoportátlaguktól való eltéréseinek négyzetösszegét értjük. Az alábbi táblázaton ez a CS-BELÜL oszlop értékeinek négyzetösszege, vagyis 34. A csoportok KÖZÖTTI ingadozás a csoportátlagok és a teljes átlag eltéréseinek négyzetösszegét jelenti, ami a táblázatban a CS-KÖZÖTT oszlop értékeinek négyzetösszege, vagyis 126.
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Mindezt képlettel a következőképpen lehet felírni:

	csoport négyzetösszegek
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	vagyis
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	csoporton BELÜLI ingadozás
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Szabadsági fok: n1-1 + n2-1 + n3-1 = 2 + 2 + 2 = 6


	csoportok KÖZÖTTI ingadozás
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Szabadsági fok:  3-1 = 2


Adott tehát két négyzetösszeg, melyek (bármilyen meglepõ is) függetlenek egymástól.  Ha a H0 hipotézis igaz, ezek lényegében Khi-négyzet eloszlásúak. Szabadságfokuk pedig 2 és 6. A “lényegében” szó azt jelenti, hogy meg vannak szorozva az ismeretlen (2 –tel. Ha a mintákat eltoljuk egymástól és így H0 már nem igaz, a csoportok KÖZÖTTI ingadozás túl nagy lesz, eloszlása megváltozik. Ugyanakkor a csoporton BELÜLI ingadozás érzéketlen a minta-átlagok ingadozására, azaz H0 fennállására, hiszen a minta-átlag együtt mozog a mintával. 

Azaz:

	
	H0 igaz
	H0 nem igaz

	csoportok KÖZÖTTI ingadozás
	Khi-négyzet (2)
	Khi-négyzet (2) + növekedés

	Csoporton BELÜLI ingadozás
	Khi-négyzet (6)
	Khi-négyzet (6)


Mindez grafikusan a következőképpen szemléltethető:

	
csoportok KÖZÖTTI ingadozás eloszlása
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csoporton BELÜLI ingadozás eloszlása
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A két négyzet-összeget leosztva a szabadsági fokával, az un. átlagos ingadozásokat kapjuk:
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A próbastatisztika e kettő hányadosa, vagyis:
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Az F eloszlás definíciója alapján elmondhatjuk, hogy a fenti próba-statisztika H0 esetén tipikus F eloszlás 2 és 6 szabadsági fokkal. Ha pedig H0 nem igaz, a változó eloszlása ehhez képest jobbra fog tolódni. Mindebből látható, hogy az elutasítási tartomány az eloszlás jobboldalán lesz. Ebben a konkrét esetben a próba-statisztika értéke a következő:
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Annak valószínűsége, hogy (2,6) szabadsági fokú F eloszlás mellett 11.118-nál nagyobb érték következzen be, éppen 0.01. Más szóval a 11.118-hoz tartozó szignifikancia érték 0.01. A szokásos 0.05-ös szintnél ez lényegesen kisebb, ezért elvetjük a H0 hipotézist és azt mondjuk, a populáció átlagok nem egyenlők. Esetünkben ez azt jelenti, hogy a három terápia hatásossága nem azonos. Fontos megérteni, hogy H0 csak azt jelenti, hogy a három terápia egyformán hatásos. Ez jelentheti azt is, hogy egyik sem működik, de azt is, hogy mindegyik. 

   H0 elvetésével tehát azt feltételezzük, hogy a populáció-átlagok nem egyenlők. Visszatérve a becsléselmélethez, adódik a kérdés, hogy mi a populáció-átlagok, vagyis m1, m2 és m3 becslése. A válasz kézenfekvő: a megfelelő minta-átlagok, azaz 13, 19 és 10. 
Szó volt korábban az alkalmazási feltételekről. Kérdés, mi a teendő, ha ezek nem teljesülnek? Szerencsére az egyszempontos variancia-analízis un. robosztus próba, azaz nem túlságosan érzékeny arra, ha feltételek kissé módosulnak. Ha az eloszlások hasonlítanak a normálisra, azaz szimmetrikusak és “egypupúak”,  az eljárás alkalmazható. Ha a mintanagyságok közel azonosak, még a szórások különbözősége is elnézhető. Ha azonban a mintanagyságok és a szórások is eltérnek, a kapott szignifikancia-érték nem megbízható.

R alkalmazás

Most nézzük, az eddigi számításokat hogyan végezhetjük el az „R” program segítségével. Kezdjük előbb az adatbevitellel, melynek sok módja van (lásd [1]). Ezek közül az egyik, hogy begépeljük őket az alábbi módon: 

x=c(13,16,10,21,17,19,8,10,12)

terápia=factor(c(1,1,1,2,2,2,3,3,3),labels=c("A","B","C"))

adat=data.frame(terápia,x)

adat
3.1 R-forráskód

  terápia  x

1       A 13

2       A 16

3       A 10

4       B 21

5       B 17

6       B 19

7       C  8

8       C 10

9       C 12
3.1 R-eredmény
tapply(adat$x, adat$terápia, function(x) sum(!is.na(x))) # mintanagyságok
tapply(adat$x, adat$terápia, mean) 



# átlagok

tapply(adat$x, adat$terápia, sd) 



# szórások
library(Rcmdr)



# a plotMeans – hez kell betölteni

plotMeans(adat$x, adat$terápia, error.bars="conf.int", level=0.95) # grafika
3.2 R-forráskód

  A          B          C 

 0.2215648 -0.3122786  0.2277124 

# átlagok

---------------------------------------------------------
        A         B         C 

0.8889685 1.6397990 1.2951736

# szórások

---------------------------------------------------------
A B C 

7 7 7






# mintanagyságok
3.2 R-eredmény

A 3.2 forráskódbeli parancsok segítségével megkapjuk az un. leíró eredményeket, tehát az egyes minták nagyságát, a „terápia” átlagait, szórásait és mindezt grafikusan is megtekinthetjük. Elmondható, hogy a „B” terápia átlaga a legnagyobb, utána az „A” és legvégül jön a „C”. Az egyszempontos varianciaanalízis azt hivatott eldönteni, ezek az eltérések elég nagyok-e, vagy csak a véletlennek tulajdoníthatóak? 
Mielőtt ezt lefuttatnánk, egy lépés hátra van: A populáció szórások azonosságának ellenőrzése, hiszen ez az egyszempontos varianciaanalízis alklamzásának feltétele volt. Ezt pl. a Levene teszt segítségével tehetjük meg. Itt az alábbi hipotézisek adódnak (3.3 R-forráskód):

H0: az egyes minták „mögött” lévő populációk szórása azonos, azaz:

(1 = (2 = (3.

H1: H0 nem taljesül

A Leven teszt által adott szignifikancia szint 0.7973, ami azt jelenti, hogy megtarjuk H0 – t, tehát a populáció szórások azonosnak tekinthetők, a varianciaanalízis alkalmazható.

Ennek egyik lehetséges megvalósítása az lm (azaz lineáris modell) eljárással történik, majd a kapott eredményből az anova parancs állítja elő a megfelelő táblázatot (3.3 R-forráskód és eredmény).
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3.2b R-eredmény
library(car)

#a levene teszt a car packege-ben található

levene.test(adat$x, adat$terápia)
eredmény=lm(x~terápia,data=adat)

anova(eredmény)
3.3 R-forráskód

Mivel a kapott szignifikancia szint 0.00959 kisebb, mint 0.05, elvetjük H0-t, tehát a három terápia nem egyformán hatásos. Ezután következhet az egyes terápiák páronkénti vagy egyéb jellegű összevetése. Ez a kérdéskör elvezet minket a „kontraszt vizsgálatokhoz”.
Levene's Test for Homogeneity of Variance

      Df F value Pr(>F)

group  2  0.2353 0.7973
       6     
--------------------------------------------------------------------------------          

Analysis of Variance Table

Response: x

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

terápia    2 126.000  63.000  11.118 0.009596 **

Residuals  6  34.000   5.667                    

3.3 R-eredmény

Kontraszt-vizsgálatok

Abból, hogy a csoportok „mögötti” populáció átlagok egyenlőségét elvetettük, még nem következik, hogy bármely két átlag eltérne egymástól. Az esetleges eltérések vizsgálatának alapvető eszköze az un. kontraszt vizsgálat. Nézzünk egy konkrét példát.
Esetünkben felmerülhet úgy is a kérdés, hogy pl. az első két terápia “átlagosan” jobb-e, mint a harmadik. Mindez a populáció-átlagokkal a következő H0 hipotézist jelenti:
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Mint azt már megszoktuk, H1 lehet egy- vagy kétoldali ellenhipotézis. A fenti egyenletet kissé átalakítva a következőt kapjuk:

m1/2 + m2/2  - m3 = 0,   azaz     m1 + m2 – 2 ( m3 = 0

Ennek eldöntése formailag t-próbára vezet, ahol a számláló hasonló a fenti képlethez, csak a populáció-átlagok helyett minta-átlagok szerepelnek és ez van leosztva a számláló becsült szórásával. A fenti m1 + m2 – 2 ( m3 kifejezést kontrasztnak szokás nevezni.

Nézzük mégegyszer a fenti kontraszt-vizsgálat utolsó alakját: 

m1 + m2 – 2 ( m3 = 0

A fenti  képletet kissé általánosítva kontraszt-vizsgálaton a következő H0 hipotézis vizsgálatát szokták érteni:

(1(m1 + (2(m2 + (3(m3 = 0,       (1 + (2 + (3 = 0
Esetünkben (1 = 1, (2 = 1, (3 = -2.

R alkalmazás:
a glht eljárás a multcomp csomagban található,
ezért előbb ki kell adni a library(multcomp) parancsot
library(multcomp)

er_kont = glht(eredmény,linfct=mcp(terápia=c(1,1,-2)),data=adat)
summary(er_kont)
3.4 R-forráskód

   Simultaneous Tests for General Linear Hypotheses
Multiple Comparisons of Means: User-defined Contrasts

Fit: lm(formula = x ~ terápia, data = adat)

Linear Hypotheses:

       Estimate Std. Error t value p value  

1 == 0   12.000      3.367   3.565  0.0119 *

3.4 R-eredmény

Emlékezzünk, hogy az egyszempontos varianciaanalízis minden eredménye az „eredmény” nevű változóba került. A kontraszt számítást végző glht eljárás ebből dolgozik. A konkrét kontrasztot a „terápia=c(1,1,-2)” parancs részlettel adjuk meg.

Az eredményből az látszik, hogy H0-t el kell vetnünk, mert a kapott szignifikancia szint (0.0119) kisebb, mint 0.05. Tehát – a csoport átlagokat is figyelembe véve – azt mondhatjuk, hogy az első két terápia „átlagosan” jobb, mint a harmadik.
Két csoport összehasonlítása kontraszt vizsgálattal
Ha két csoport mögötti populáció átlagokat akarjuk összehasonlítani, a kontraszt vizsgálat erre is alkalmas. Válasszuk ki az első és a második csoportot, vagyis az „A” és a „B” terápiát. 

A kontaszt vizsgálat általános egyenlete most is a következő:

(1(m1 + (2(m2 + (3(m3 = 0,       (1 + (2 + (3 = 0
(1 = 1,  (2 =  -1, (3 = 0
R alkalmazás
er_kont = glht(eredmény,linfct=mcp(terápia=c(1,-1,0)),data=adat)
summary(er_kont)
3.5 R-forráskód

Fit: lm(formula = x ~ terápia, data = adat)

Linear Hypotheses:

       Estimate Std. Error t value p value  

1 == 0   -6.000      1.944  -3.087  0.0215 *
3.5 R-eredmény

A kapott szignifikancia értéke (0.0215) és a korábban látott átlagok alapján azt mondhatjuka az első terápia átlaga szignifikánsan magasabb, mint a másodiké.

Trend vizsgálat

Ha a független változóról feltehetjük, hogy intervallum-skálát képvisel és az egyes csoportoknak megfelelő szomszédos értékei között egyenlő a távolság, akkor van értelme trend-vizsgálatnak. A leggyakoribb trendek: 

Lineáris trend: 
a csoportátlagok lineárisan nőnek

Kvadratikus trend:
a csoportátlagok parabolikusan (másodrendben) nőnek

Ezek a trend-vizsgálatok valójában kontraszt-vizsgálatok a megfelelő együtthatókkal. Példaként tekintsünk egy elképzelt kísérletet, amikor egy teljesítmény fokozó szert négy csoportnak négy különböző mennyiségben beadva mindenkinél megmérjük a pontokban kifejezhető teljesítményt. A négy csoport-átlagot a következő ábra mutatja. 
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Jól látható, hogy a gyógyszer mennyiségével egyeneses arányban növekszik a teljesítmény, itt tehát lineáris trend van. A fenti trendek vizsgálata az alábbi kontrszt-vizsgálattal történik: 

Lineáris trend
3(m1 + m2 –m3 -3(m4 = 0

Kvadratikus trend
m1 - m2 - m3 + m4 = 0

A konkrét együtthatók természetesen attó függnek, hogy hány csoportunk van. Néhány csoportszámra az együtthatók a következők:

	Csoportok száma
	Lineáris kontraszt
	Kvadratikus kontraszt

	3
	-1, 0, 1
	1, -2, 1

	4
	-3,-1, 1, 3
	1, -1, -1, 1

	5
	-2, -1, 0, 1, 2
	2, -1, -2, -1, 2 

	6
	-5, -3, -1, 1, 3, 5
	5, -1, -4, -4, -1, 5

	7
	-3, -2, -1, 0, 1, 2, 3
	5, 0, -3, -4, -3, 0, 5


Ebben az általánosabb formában is igaz, hogy a kontraszt-vizsgálat formailag t-próbára vezet. Ugyanakkor az is tudható, hogy egy n szabadságfokú t-eloszlású változó négyzete F-eloszlású lesz (1,n) szabadsági fokokkal. Ezért a fenti kontraszt-vizsgálatok felbukkannak a variancia-analízis egy árnyaltabb modelljének f-próbái között is, de ezek eredménye ekvivalens az említett t-próba eredményekkel. Ez azt jelenti, hogy az előbbi próba-statisztika érték az utóbbi négyzete, továbbá a két szignifikancia-érték megegyezik. 

Páronkénti vizsgálatok (Post Hoc Tests)

Láttuk fentebb, hogy két csoport (adott esetben két terápia) összehasonlítása hogyan történik kontraszt vizsgálattal. Látnunk kell azonban, hogy ritkán van arra szükség, hogy csak két csoportot hasonlítsunk össze. A tipikus helyzet az, hogy – elvetve a populáció átlagok egyenlőségét – azt kérdezzük, mely csoportok átlagai között van lényeges eltérés? Ez azt jelenti, hogy több páronkénti vizsgálatot kell egyszerre elvégezni. Erre azonban a páronkénti t-próba nem megfelelő módszer. Ugyanis a csoportok számának növekedésével túl nagy lenne az elsőfajú hiba, azaz túl könnyen találnánk szignifikáns eltérést akkor is, amikor a populáció-átlagok valójában egyenlők. Attól függően, hogy milyen előzetes megfontolásaink vannak, sok eljárás kínálkozik, bár több eljárás lényegében ugyanarra való. Ezek részletes tárgyalása nem fér bele e könyv kereteibe, csupán a legalapvetőbbeket ismertetjük. A legfontosabb szempont az, hogy mi mely párok között várunk eltérést. Ugyanis minél inkább leszűkítjük ezen párok számát, annál kevésbé kell “szigorúnak” lennünk az eltérést illetően. Vagyis akkor kell a legszigorúbbnak lennünk, ha nincs előzetes megfontolásunk és minden pár szóba jöhet. (A „szigorúbb” próba a statisztikában azt jelenti, hogy a kapott szignifikancia érték nagyobb, és így nehezebben utasítható el a H0 hipotézis.)
Gondoljuk meg, mennyivel meggyőzőbb, ha egy előre megjósolt párnál találunk eltérést, mintha az összes párt tekintve a legnagyobb eltéréseket utólag megmagyarázzuk. Gyakran születnek így igazi “műtermékek”. A legtipikusabb szituációk a következők:
· Gyakran arra van szükség, hogy egy kontroll-csoportnak az összes többi csoporttól való eltérését teszteljük. Ez a Dunett-próba.
· Ha a független változó legalább ordinális, érdekes lehet az egymás után következő csoportok összehasonlítása. 
· Minden pár eltérését megvizsgáljuk, azaz nincs előzetes elvárásunk azzal kapcsolatban, hol legyen szignifikáns eltérés. Ekkor a un. Tukey-próbát végezzük el. 

Most nézzük, hogyan kell ezeket elvégezni az R-ben.

R alkalmazás

Az R-ben lehetőség van arra, hogy egyszerre több kontrasztot vizsgáljunk. Ennek nem a takarékosság a lényege, mélyebb dologról van szó. Fentebb említettük, hogy egyszerre több páros összehasonlítást végezve annál könnyebb szignifikáns eredményt kapni, minél több párt vizsgálunk. Ezt ellensúlyozandó, a párok számának növekedésével egyre „szigorúbb” a kontraszt vizsgálat, azaz egyre nagyobbak az eljárásból kapott szignifikancia értékek. Az alábbi példák minden bizonnyal megvilágítják e sorok értelmét.
Nézzük előbb a Dunett próbában szereplő két páros összehasonlítást külön-külön.

er_kont = glht(eredmény,linfct=mcp(terápia=c(-1,1,0)),data=adat)
summary(er_kont)

3.6 R-forráskód

Linear Hypotheses:

       Estimate Std. Error t value p value  

1 == 0    6.000      1.944   3.087  0.0215 *
3.6 R-eredmény

er_kont = glht(eredmény,linfct=mcp(terápia=c(-1,0,1)),data=adat)
summary(er_kont)

3.7 R-forráskód

Linear Hypotheses:

       Estimate Std. Error t value p value

1 == 0   -3.000      1.944  -1.543   0.174
3.7 R-eredmény

Most ugyanez egyben, azaz a Dunnett-próba:

kontr <- rbind("B - A" = c(-1, 1, 0),

                        "C - A" = c(-1, 0, 1))

er_kontr=glht(eredmény, linfct = mcp(terápia = kontr))
A Dunnett próba egyszerűbben is megadható:
er_kontr=glht(eredmény, linfct = mcp(terápia = „Dunnett”))
summary(er_kontr)
3.8 R-forráskód
Linear Hypotheses:

           Estimate Std. Error t value p value  

B - A == 0    6.000      1.944   3.087  0.0376 *

C - A == 0   -3.000      1.944  -1.543  0.2823  
3.8 R-eredmény
Látható, hogy az utóbbi esetben a szignifikancia értékek nagyobbak: 
0.0376 > 0.0215, 0.2823  >  0.174. Ez azt jelenti, hogy az eltérések vizsgálatakor szigorúbbak vagyunk: a nagyobb szignifikancia „nehezebben” megy 0.05 alá. 
Az egymás után következő csoportok összehasonlítása a következőképpen történhet (ennek, mint azt fentebb jeleztük, csak legalább ordinális függő változó esetén van értelme): 

kontr <- rbind("B - A" = c(-1, 1, 0),

                        "C - B" = c(0, -1, 1))

er_kontr=glht(eredmény, linfct = mcp(terápia = kontr))
ugyanez a próba egyszerűbben:

er_kontr=glht(eredmény, linfct = mcp(terápia = "Sequen"))

summary(er_kontr)
3.9 R-forráskód

Linear Hypotheses:

           Estimate Std. Error t value p value   

B - A == 0    6.000      1.944   3.087  0.0376 * 

C - B == 0   -9.000      1.944  -4.630  0.0064 **
3.9 R-eredmény

Végül tekintsük az un. Tukey-próbát. Itt – ahogy korábban említettük – minden párt össszehasonlítunk, ezért ez e legszigorúbb páronkénti vizsgálat.
A fentiek nyomán látható, hogy valóban növekszik a „szigorúság”.

kontr <- rbind("B-A" = c(-1, 1, 0),


               "C-A" = c(-1, 0, 1),

                          "C-B" = c(0, -1, 1) )
er_kontr=glht(eredmény, linfct = mcp(terápia = kontr2))

ugyanez még egyszerűbben

er_kontr=glht(eredmény, linfct = mcp(terápia = "Tukey"))

summary(er_kontr)
3.10 R-forráskód

Linear Hypotheses:

         Estimate Std. Error t value p value   

B-A == 0    6.000      1.944   3.087 0.04875 * 

C-A == 0   -3.000      1.944  -1.543 0.33783   

C-B == 0    -9.000      1.944  -4.630 0.00805 **

3.10 R-eredmény
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