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Presentacion

Este trabajo tiene un caracter introductorio y estd destinado a
entomologos que comienzan a utilizar el programa R. En este libro se exploran
los primeros pasos del programa R, como lectura de archivos, instalacion y carga
de paquetes, analisis descriptivo, pruebas de normalidad y homogeneidad de
varianzas, analisis de varianza, pruebas de comparacion de medias e
introduccién a modelos lineales generalizados para conteo de datos.

El objetivo de este libro es presentar ideas iniciales para cada analisis
mencionado anteriormente. A través de algunos ejemplos de bases de datos que
fueron generados de forma simulada y obtenidas de forma experimental,
presentamos gradualmente la programacion necesaria para ejecutar cada
andlisis.

Al inicio de cada capitulo, hay un resumen y secuencia de lineas de
comando comentadas y discutidas de manera practica y sencilla, cuyo objetivo
es orientar al usuario para iniciar el trabajo estadistico y que pueda asociarlo con
bases de datos y situaciones similares.

Este trabajo naci6 de la experiencia, en el dia a dia en cursos de extension
sobre R para entomadlogos. Asi, el presente trabajo, a pesar de ser introductorio,
es fruto en gran medida de la colaboracion de varios compafieros, profesores y
colaboradores, a los que ofrecemos nuestro mas sincero agradecimiento.

Por ello, destacamos que el objetivo no es solo ensefiar el programa R 0
estadistica, sino proponer una guia para los interesados en iniciar su trabajo con

Ry sus herramientas.

Dr. José Bruno Malaquias

Instituto de Biociencias
Departamento de Bioestadistica UNESP
Botucatu - SP, Brasil.
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CAPITULO 1

Introduccion al ambiente R

Jéssica Karina da Silva Pachu, José Bruno Malaquias, Tatiane Caroline Grella,

Milton Fernando Cabezas Guerrero

Resumen

R cuenta con una gama de herramientas como pruebas paramétricas y no
paramétricas, andlisis de regresion lineal y no lineal, analisis de supervivencia,
analisis multivariado, produccién grafica, entre otros. Es importante mencionar
que R no es simplemente un programa estadistico. En este capitulo,
presentamos aspectos introductorios al entorno R, como instalar el programa,
cargar e instalar paquetes. Los comandos a ejecutar en R se muestran en color

azul.

Palabras claves: lenguaje R; presentacion; instalacion; cargando; paquetes.

1. Introduccién

La estadistica se puede definir como matematicas aplicadas a datos de
observacion [1]. A través de la Estadisticas obtenemos descripciones claras,
sintéticas y objetivas [2].

Desde una perspectiva entomolégica, la estadistica es una condicién
fundamental ya que trabaja con métodos cientificos para recolectar, organizar,
resumir y presentar datos, ademas, de obtener conclusiones y tomar decisiones.

Las dificultades a las que se enfrentan los estudiantes e investigadores
entomoldgicos que necesitan hacer uso de la inferencia estadistica parece ser el
resultado de la falta de libros didacticos escritos en un lenguaje adecuado para
ellos, libres de los algebraismos que suelen emplear los estadisticos
matematicos. Para cubrir esa brecha, este libro tiene como objetivo dar a conocer
los comandos basicos para el analisis descriptivo, analisis de varianza y analisis

de desviacion, con datos entomoldgicos en lenguaje R. La estrategia empleada

M R para Entomélogos: nivel basico
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para lograr este propdsito consistié en preparar scripts en un lenguaje sencillo y
con ejemplos entomoldgicos.

El programa estadistico que ha sido més util en el andlisis estadistico de
datos biologicos es el basado en el entorno R, que es un lenguaje de
programacion estadistica de acceso abierto que se ha vuelto cada vez mas
popular.

Por sus caracteristicas, el R Development Core Team lo clasifica como un
entorno R [3].

R es un software gratuito para el andlisis de datos. Esto significa que se
puede utilizar, copiar, distribuir, modificar y mejorar libremente. Fue desarrollado
en 1996, por los profesores de estadistica Ross Ihaka y Robert Gentleman, que
trabajaron y fueron colegas en el departamento de estadistica de la Universidad
de Auckland, los dos compartieron un interés en la estadistica computacional y
vieron la necesidad de un mejor entorno de software para el area. Asi que
desarrollaron un nuevo lenguaje computacional, similar al lenguaje S [3].

El software es un entorno de investigacion y desarrollo colaborativo
internacional formalmente mantenido por la Fundacion R, que ofrece una amplia
gama de técnicas estadisticas y graficas, que incluyen modelado lineal y no
lineal, pruebas estadisticas clasicas, analisis de series de tiempo, clasificacion,
agrupamiento y otros. Puede "descargarlo" de Internet, sin costo (www.r-
project.org). Un conjunto basico de paquetes viene integrado en la instalacién de
R, con muchos mas disponibles en la red de distribucion de R (CRAN).
Investigaciones realizadas con profesionales en el area que la popularidad de R
ha aumentado sustancialmente en los ultimos afios [4]. A partir de 2017, R ya
tiene mas de 10000 paquetes disponibles [5]. Un paquete es un conjunto de
funciones a las que se puede acceder a su cédigo simplemente importandolo.
Hay paquetes para resolver diversos problemas como graficos, analisis

descriptivo, analisis de varianza, etc.

2. Motivos parael uso de R

» Todos los cadigos son abiertos, reproducibles y adaptables;
» Compatible con Windows, Mac, Linux y etc;

» Se utiliza para crear otro software;

» Las empresas publicas y privadas estan prestando atencion a R;


http://www.r-project.org/
http://www.r-project.org/

» Enlace con C, C ++, Java, entre otros;

» Gran documentacion (cambios de version y ayuda);

» Comunidad académica difundiendo conocimientos;

» Altamente extensible;

» La comunidad lo apoya continuamente, con correcciones rapidas de errores y

nuevas funciones.

3. Instalacion de R

» Haga clic en CRAN;

» Elija el espejo de su eleccion (CRAN mirrors);

» Haga clic en Windows;

» Haga clic en la base y guarde el archivo R para Windows;

» Entonces simplemente ejecute el archivo.

4. Consola de software "R"

R

SlaH e ®

R remes dlan. -

5. Uso de R como un entorno de desarrollo integrado (IDE)

RStudio es una interfaz integrada para graficos y calculos estadisticos.
Accesorio escrito en lenguaje C++, esta disponible en dos ediciones: RStudio
Desktop, que se ejecuta localmente como una aplicacion de escritorio estandar;

y RStudio Server, que le permite acceder a RStudio mediante un navegador web.
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Unvonmern  Mtary  Convmcions

Fles P Packiges  Melp  Views

Comale  Termingd Soba

Type "license()' or "licence()' for distribution detatls

rative project with many conmtributors
rs()° for more information and
how to cite R or R packages in publications

Type “demo()” for some demos, 'help()' for on-lime help. or

‘help.start()’ for an WTvL broaser interface to help
Type Q)" to quit m

funsbomara Yoadad From _

Para bajar RStudio haga clic en:
https://www.rstudio.com/products/rstudio/download/ y escoja la opciéon Rstudio

desktop

6. Script
Para abrir y practicar en Rstudio con un nuevo script, vaya a:

» File > New File >R Script
Si prefiere abrir un script que ya ha guardado, vaya a:
» Open File> seleccione el archivo > Abrir

En el script puede escribir comandos a ejecutar y también comentarios.
Los comandos se escriben como en la consola y todo lo que se escribe después

del # se considera solo como comentarios.


https://www.rstudio.com/products/rstudio/download/

L) RStudio
File Edit

Code  View Plots Session

New File »

New Project..

Open File... Ctrl+O

Recent Files

Open Project...
Open Project in New Session...

Recent Projects »

Import Dataset ’

Build

Debug  Profile  Tools

_—
}

Hsur rvuirca

‘ativo com

para obt
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Help

v Addins

Environme

-~

% Global

R es un programa gue ocupa poco espacio y memoria y generalmente se

ejecuta rapido, eso se debe a que los paquetes vienen en la instalacién base, es

decir, configuraciones minimas para funcionar. Para realizar tareas mas

complejas puede ser necesario instalar paquetes adicionales (packages), este

es uno de los grandes beneficios de R, su gran coleccion de paquetes.

Cualquiera puede enviar un paquete y cada cédigo enviado esta disponible en

Internet. Sin embargo, existe un proceso de evaluacion por el que pasa el cédigo

y se deben cumplir ciertas reglas estrictas con respecto al formato del cédigo, el

manual de usuario y la forma de actualizar
O RStudio
File Edit Code  View Plots Session Build Debug Profile
© . & - . .
o titled 1
Source on Save R P
1
2
Console  Terminal Jobs

el paquete.

Tools

Al Install Packages..

Check for Package Updates

Help

Version Control

Shell
Termanal
Jobs

Addins

Keyboard Shortcuts Help

Modify Keyboard Shortcuts,

Global Options

Alt+Shift+K

Bt_experime

- .
&= Fienra Grafic

Otra forma es, en el lado derecho de la pantalla, hacer clic en:

» Packages>Install> ingrese el nombre del paquete e instalelo.
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0 ruuzo
i
O . - ” Go to file/functon = Addins ~
Console ~/ = Environment History Conmnections  Tutorial
LJ 0 paAla uELallliEd ue Widul IvuiLa | 2 B | 55 oD = | o
0.
h Global Environment =

Istall Packages

Install from: 7. Configuring Repositories Environment is empty

Repository (CRAN) v

Files Plots Packages Help Viewer
k It: h . -

Packages (separate multiple with space or comma); PR 0 Undate Q
readx | Name Description

".‘: 2 ibrary: User Library

> Jessy/OneDrive/Documentos/R win-lbraryi4 0 [Detau ¥ assertthat Easy Pre and Post Assertions
Ziinstall d Joncles celiranger Translate Spreadsheet Cell Ranges to Rows and
Columns
cli Helpers for Developing Command Line Interfaces
Install Cancel crayon Colored Terminal Output

R digest Create Compact Hash Digests of R Objects

Digite 'q()" para sair do R. L ellipsis Tools for Working with

7. Cargando un paquete

Para cargar un paquete dentro de un script, usamos la funcion library() o

require(), dentro del paréntesis el nombre del paquete que se debe cargar.

£ Rstudio
File Edit Code View Plots Session Build Debug Tools Help
-~ B B & | (A Gotofiefunctic v Addins v

@] Untitled1* %

: 21 K OSourceonSave & / + ||
1 TlibraryChnp)
2 |
#require (nome_pacote)-Carregar um pacote

2:1 (Top Level) <

Console -/
warning message:

package ‘hnp' was built under R version 3.2.5
> library(hnp)
>
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8. Leer un archivo

Para leer una base de datos, use la funcion read.table para importar los
datos.

La linea de comando ejemplificada dados=read.table(file.choose(),h=T
lo dirige a la carpeta que contiene su base de datos en el entorno R (datos), la
funcion para importar los datos (read.table) y la funcién para elegir la carpeta
donde estan sus datos (file.choose).

£) RStudio

File Edit Code View Plots Session Build Debug Profile  Tools  Help
o « O Fe H B 0 to file/functior * Addins ~
Q7 Untitled1* =
Source on Save A 7~ *Run % Source ~
1 dados=read.table(file.choose(),h=T)
2
3

9. Visualizaciéon de un Plot

Para ver sus graficos, haga clic en la pestafia plots en la fila superior de
la consola o en la pestaia plots en el lado derecho, de esta manera puede usar
la escoba para limpiar o hacer zoom para ampliar su plot.

C - O -~ ) f * Addins ~
o ttledt* =] Environment  History  Connections  Tutorial
Source N7 - AN Source ~ 5 ™ Import Datasetr ~ y
1 | B Giobal Ermiconment =

Environment is empty

Files Plots Packages Help Viewer

> Export =
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10. Personaliza tu RStudio
En esta opcidbn puede cambiar y personalizar RStudio segun sus
preferencias, por ejemplo, modificar la fuente, tamafio, color, etc. Haga clic en:
» Tools> Global Options>

) RStudio
File Edt Code View Plots Session Build Debug Tools Help
O . - 5 & Import Dataset ’

Install Packages... r—-

Check for Package U 5.
(4 [ Source on Save X 7" PR -+ * Source ~

1 Version Control ’

0 Untitled1

Sheil...
Addins »

Keyboard Shortcuts Help Alt+Shift+K
Modify Keyboard Shortcuts...

11. Buscando ayuda
Existen algunas formas de obtener ayuda para ejecutar comandos y
paquetes. Por ejemplo, haciendo clic en la pestafia Help o escribiendo la linea

de comando help.search ()

) Fin o

fir ldn Cote Vew Mot lemen Bt Dobeg Seh e

Tavamnt  Wtery

e P “ha e Sewie ] 3 mpot Datwet »

1 belp.search(*}inear wode D Cicts Loveonment «
I -
» help.search{“linear wodel” Thes Pt Pachuges  Molp  Viewsr
2

R Semeh Banults ©
Help pages

Ok oiee resarping model  Resamging Sor inear models
paolee sevalaton model  Semeianon of the lees model under normalty
ershzed Linew Models for
¥ Data
adsd aodd QULAM Estrmanon of Generahzed Linear Models for
Overdspersed Court Data

12. Algunas funciones y comandos basicos

Para ver la base de datos
View ()
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Limpiar la consola
Ctrl+L

Para leer las lineas de comando
Ctrl+Enter ou Ctrl+R

Cambio de directorio
Ctrl+Shift+H:
getwd()

Para ver los nombres de los archivos dentro de la carpeta elegida para trabajar:
list.files()

13. Referencias de los paquetes utilizados

[1] Pimentel-Gomes F. Curso de estatistica experimental. 15. Ed. Piracicaba:
FEALQ, 2009.

[2] Nazareth H. Curso basico de estatistica. Atica, Sdo Paulo, 2003.

[3] Peternelli L.A, Mello M.P. Conhecendo o R: uma viséo estatistica. Vigosa:
UFV, v. 1, 2011.

[4] Muenchen R.A. The popularity of data analysis software. URL http://r4stats.

com/popularity, 2012.

[5] Smith D. CRAN now has 10,000 R packages. Here's how to find the ones you

need, 2017.
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2014.

Crawley M.J. The R book. John Wiley & Sons, 2012.

Matloff Norman. The art of R programming: A tour of statistical software design.
No Starch Press, 2011.

Peternelli L.A., Mello M.P. Conhecendo o R: uma viséo estatistica. Vigosa: UFV,
v. 1, 2011.
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CAPITULO 2

Analisis descriptivo y pruebas de supuestos para analisis de
varianza

Tatiane Caroline Grella, José Bruno Malaquias, Jéssica Karina da Silva Pachd,

Milton Fernando Cabezas Guerrero

Resumen

En este capitulo, describimos de una manera simple y objetiva elementos
esenciales para el analisis descriptivo en R usando boxplot y también
exploramos algunas lineas de comando que son esenciales para las pruebas de
normalidad y homogeneidad de varianzas, para un posterior andlisis de varianza
y la prueba de comparacion de dos medias, en este caso pruebat, y comparacion
multiple de medias - prueba de Tukey. Todas las lineas de comando se
presentan paso a paso de forma comentada y detallada. Usaremos los siguientes
paquetes: readx| y ExpDes.pt. Los comandos a ejecutar en R se muestran en

color azul.

Palabras claves: boxplot; normalidad; homocedasticidad; variables continuas;
pruebas de comparacdo; ANOVA.

1. Lectura de archivos en R

Para acceder a la base de datos y el script usados como ejemplo en este
capitulo, haga clic aqui.

Para iniciar el andlisis, es necesario descargar la base de datos y el script
(disponible arriba) y luego verificar en qué parte de la computadora (directorio)
se encuentra el archivo a analizar.

Para eso, usemos el comando getwd, que verificard en qué directorio
estas trabajando: getwd().

Si necesita cambiar el directorio, simplemente siga los pasos:

Session -> Set working Directory -> Choose Directory

M R para Entomélogos: nivel basico
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Luego de elegir un directorio es posible ver qué archivos existen en él,
para eso usamos la funcion: list.files() la cual mostrara la lista de archivos dentro
de su directorio.

Después de elegir el directorio, leemos el archivo que se analizara.

Para leer el archivo de Excel, necesitaremos el paquete: readx! [1].

Una forma elegante de cargar el paquete es usar la siguiente linea de
comando (esta linea también funciona si el paquete no esta instalado, ya que la
instalacion se llevara a cabo automaticamente):

if('require("readxl")) install.packages("readx|"); require(readxl)

El signo de exclamacion indica denegacion, por lo que la linea de
comando anterior se traduce como: "si el paquete requerido (readxl) no esta

instalado, instale el paquete, luego carguelo”.

2. Analisis descriptivo con bloxplot
Luego de cargar el paquete, necesitamos leer el archivo, para eso
usaremos la linea de comando:
df<-read _excel("BD1.xls ", sheet = 1)
e df es el nombre que se le da al dataframe (puede poner el nombre que
desee);
e read_excel es el comando para leer el archivo de Excel;
e BD1 es el nombre de su archivo dentro de la carpeta seleccionada,;
e Xls es la extension del archivo con el que esta trabajando;

e sheet =1 se refiere a qué hoja de su archivo de Excel desea analizar.

Leamos el Archivo: BD1.xls.
En este ejemplo didactico se analiz6 el efecto de dos tratamientos sobre
el peso de los insectos (Tabla 1). El disefio experimental fue completamente al

azar y con solo 3 repeticiones.
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Tabla 1. Peso (g) de una especie de insecto hipotética sometida a dos

tratamientos.

TRATAMIENTO REPETICION PESO

A 1 0,0750

2 0,0810
A 3 0,0820
B 1 0,0780
B 2 0,0790
B 3 0,0800

Para ver el encabezado usamos la funcién: head(df)

Para ver la base de datos usamos la funcion: View (df)

Para expresar los datos en un boxplot y construirlo, usamos la funcion:
boxplot(PESO~TRATAMIENTO, data=df)

Después de la construccioén, es posible cambiar varios elementos, como:
» nombre en los ejes, usando el comando:

boxplot(PESO~TRATAMIENTO, data=df,
xlab = "Tratamientos",
ylab = "Matéria seca (g)")

En este ejemplo, los nombres de los ejes son "Tratamientos” "Materia seca

(9)"

» nombre en los ejes y con limite inferior y superior.

boxplot(PESO~TRATAMIENTO, data=df,
xlab ="Tratamlentos",
ylab = "Matéria seca (g)"
, ylim =¢(0.07,0.085))

» nombre en los ejes y con limite superior e inferior y sumando la media
dentro de boxplot.

boxplot(PESO~TRATAMIENTO, data=df, col="white",
xlab="Tratamientos", ylab="Matéria Seca (g)", ylim = c¢(0.07,0.085))

points(l:nlevels(TRATAMIENTO), tapply(PESO, TRATAMIENTO, mean),

data=df)

abline(mean(TRATAMIENTO), data=df)
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Para exportar la imagen en el formato deseado una sugerencia es el
formato tiff con 300 dpi, que suele ser el formato solicitado por las publicaciones
cientificas.

Para cambiar los tamafos, use: cex.main (titulo), cex.lab (etiquetas) y
cex.axis (tamafo de los ejes).

tiff("Figura_BoxPlot__.tiff", width=12, height=8, units="in", res=300)
boxplot(PESO~TRATAMIENTO, data=df, col="white",
xlab="Tratamiento", ylab="Matéria Seca (g)",
ylim = ¢(0.07,0.085),
cex.main=1.5, cex.lab=1.5, cex.axis=1.5)
dev.off()

NOTA: tenga en cuenta su directorio, ya que la imagen se exportara
directamente a esta carpeta.

Para elegir el directorio use Control + Shift + H o simplemente use getwd()

La Figura 1 es el boxplot exportado. Cada flecha expresa un parametro
del analisis descriptivo, es decir, los valores minimo, maximo y cuartil (1°, 2°y
39).

0
§ ‘ Maxmo ™
Q3
/ ,/(")"
=
o
o
G
: l
»
°
a
-
o - Ql
) l
Minmmo
=
~
o
o .
A B
Tratamentos

Figura 1. Diagrama de caja que representa el efecto de dos tratamientos sobre
el peso (g) de una especie de insecto hipotética. Q1: primer cuartil. Q2: segundo

cuartil o mediana. Q3: tercer cuartil.
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Usando la linea de comando a continuacion, serd posible ver los mismos
valores expresados en el diagrama de caja, es decir, valor minimo (Min), primer
cuartil (1st Qu.), Mediana (Mediana), media (Media), tercer cuartil (3rd Qu.) y
méaximo (Max), por lo que se mostrara un resumen del andlisis descriptivo del
peso (g) de una hipotética especie de insecto sometida a cada uno de los dos

tratamientos.

tapply(df$PESO, df$TRATAMIENTO, summary)

$A
Min. 1st Qu. Median Mean 3rd Qu. Max.
0.07500 0.07800 0.08100 0.07933 0.08150 0.08200

$B
Min. 1st Qu. Median Mean 3rd Qu. Max.
0.0780 0.0785 0.0790 0.0790 0.0795 0.0800

3. Prueba de los supuestos del modelo ANOVA

Usaremos la misma base de datos usada previamente, asi que lea el
archivo: BD1.xls (Tabla 1) usando el script que estéa disponible haciendo clic aqui.
Como se muestra en la Tabla 1 y se comentd anteriormente, en este ejemplo
didactico se analizo el efecto de dos tratamientos sobre el peso de los insectos.
El disefio experimental fue completamente al azar y con solo 3 repeticiones.
Cargue el paquete readx| para leer el archivo de Excel:

require(readxl) si tiene preguntas sobre la carga e instalacion de
paquetes, consulte el tema "Lectura de archivos en R".
Leer la base de datos: df<- read excel("BD1.xIsx", sheet = 1)
Ver encabezado: head(df)
Ver la base de datos: View(df)

Antes de realizar el analisis ANOVA, es necesario probar la normalidad y
homogeneidad de las varianzas.
Para probar la normalidad, usamos la prueba de Shapiro Wilk, usando:


https://drive.google.com/drive/folders/1gwYtkdvCjXkvsCw10ocEefPtu6W3y8yQ?usp=sharing
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shapiro.test(df$PESO)

Prueba de Shapiro: Si el valor p es mayor que 0.05 (5%), hay normalidad
de los datos.

Para probar la homogeneidad, en un estudio realizado en DCA, con un
solo factor, utilizamos la prueba de Bartlett, utilizando:

bartlett.test(df$PESO, df$STRATAMIENTO)

Prueba de Bartlett: si el valor p es mayor que 0.05, las varianzas son

homogéneas.

NOTA: si sus datos son variables continuas y no cumplen con la normalidad y/u

homogeneidad, seran necesarias transformaciones.

4. Prueba't

Continuaremos usando la misma base de datos que se utilizd
anteriormente, pero con la modificacion del script al que se puede acceder
haciendo clic aqui, luego leer el archivo: BD1.xls (Tabla 1). Como solo hay dos
tratamientos, aplicaremos una prueba t. Pero antes de eso, necesitaremos
probar los supuestos de normalidad y homogeneidad de las varianzas. Para
obtener mas detalles, consulte el tema: “Prueba de los supuestos del modelo
Anova’.

Cargue el paquete readx| para leer el archivo de Excel:
require(readxl) si tiene preguntas sobre la carga e instalacion de paquetes,
consulte el tema "Lectura de archivos en R".
Leer la base de datos: df<- read excel("BD1.xlsx", sheet = 1)
Ver encabezado: head(df)
Ver la base de datos: View/(df)
Prueba de Shapiro Wilk: shapiro.test(df$PESO)
Prueba de Bartlett para un estudio realizado en DCA - - con un solo factor:
bartlett.test(df$PESO, df$STRATAMIENTO)
Para aplicar la prueba t, use la funcion t.test.

» El peso es la variable de respuesta;
» El tratamiento es la variable independiente.

Puedes usar las opciones: "two.sided", "less" ou "greater".
t.test(PESO ~ TRATAMIENTO, data = df, alternative = "two.sided")


https://drive.google.com/drive/folders/1gwYtkdvCjXkvsCw10ocEefPtu6W3y8yQ?usp=sharing

22

5. Prueba de Tukey

Usemos la base de datos presente en el Archivo: Anoval.xlsx (Tabla 2). El
disefio experimental fue completamente al azar con 4 repeticiones. Como hay
mas de dos tratamientos, aplicaremos una prueba de comparaciones multiples,
en este caso la prueba de Tukey. Recuerde probar los supuestos de normalidad
y homogeneidad de las varianzas, para obtener méas detalles, consulte el tema:

“Prueba de los supuestos del modelo ANOVA”.

Tabla 2. Diametro (mm) del pronotum de una hipotética especie de insecto

sometida a tres tratamientos

TRATAMIENTO REPETICION DIAMETRO
30
40
20
67
20
20
35
45
60
40
50
30

[ERN
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Cargue el paquete readx| para leer el archivo de Excel:

require(readxl) si tiene preguntas sobre la carga e instalacion de paquetes,
consulte el tema "Lectura de archivos en R".

Leer la base de datos: df<- read excel("BD1.xlsx", sheet = 1)

Ver encabezado: head(df)

Ver la base de datos: View (df)

Prueba de Shapiro Wilk: shapiro.test(df$DIAMETRO)

Prueba de Bartlett para un estudio realizado en DCA, con un solo factor:
bartlett.test(df$DIAMETRO, df$TRATAMIENTO)

Para este analisis usaremos el paquete ExpDes [2]: require(ExpDes)
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Para enviar los comandos escritos (data frame) a la memoria: attach(df)

La prueba se realizé en un DCA, por lo que usaremos la funcién crd

#en mcomp, escoja el método: "tukey"

crd(TRATAMENTO, DIAMETRO, quali = TRUE, mcomp ="tukey", nI=FALSE,
sigT = 0.05, sigF = 0.05)

Este es el resultado del andlisis:

De acordo com o teste F, as medias nao podem ser consideradas diferentes.

Niveis Medias
1 X 39.25
2 y 30.00
3 z 45.00

Del andlisis, queda claro que no hay evidencia de diferencias entre
tratamientos. Si desea presentar los resultados usando letras, simplemente

asigne la misma letra a las 3 medias, aunque esto sea considerado redundante.

6. Referencias de los paquetes utilizados

[1] WICKHAM H., BRYAN J. readxl: Read Excel Files. R package version 1.3.1.
2019. https://CRAN.R-project.org/package=readxl

[2] FERREIRA E.B., CAVALCANTI P.P., NOGUEIRA D.A. ExpDes.pt: Pacote
Experimental Designs (Portuguese). R package version 1.2.0. 2018.
https://CRAN.R-project.org/package=ExpDes.pt

7. Referencias recomendadas
CRAWLEY, Michael J. The R book. John Wiley & Sons, 2012.

MATLOFF, Norman. The art of R programming: A tour of statistical software
design. No Starch Press, 2011.

PETERNELLI, Luiz Alexandre; MELLO, MP de. Conhecendo o R: uma visao
estatistica. Vicosa: UFV, v. 1, 2011.

VENABLES W.N., RIPLEY B. D. Modern Applied Statistics with S. Fourth Edition.
Springer, New York. 2002.
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CAPITULO 3

Analisis de variables continuas de experimentos en arreglos
factoriales

José Bruno Malaquias, Tatiane Caroline Grella, Jéssica Karina da Silva Pachd,

Milton Fernando Cabezas Guerrero

Resumen

En esta seccion, estamos exponiendo un ejemplo de analisis de base de datos
hipotética que se deline6 en bloques aleatorios y con una estructura de
tratamiento en arreglo factorial 2 x 2. Dado que la variable hipotética es continua,
nuevamente exploramos algunas lineas de comando que son esenciales para la
normalidad y homogeneidad de pruebas de varianza, para un analisis mas
detallado de las pruebas de varianza y de comparacion de medias. Presentamos
todas las lineas de comando con un paso a paso de forma comentada y
detallada. Usaremos los siguientes paquetes: readx|, MASS e ExpDes.pt. Los

comandos a ejecutar en R se muestran en color azul.

Palabras claves: andlisis factorial; ANOVA; dos factores; variable continua;
desdoblar; interaccion.

1. Importacion de base de datos

Después de descargar los archivos utilizados en este capitulo haciendo
clic aqui, es necesario verificar en qué lugar de la computadora (directorio) se
encuentra el archivo a analizar.

Para eso, usemos el comando getwd(), que verificara en qué directorio
estas trabajando: getwd()

Si necesita cambiar el directorio, simplemente siga los pasos:

Session -> Set working Directory -> Choose Directory

M R para Entomdlogos: nivel basico

MERIDA Malaquias J.B., et al. (Orgs.) © 2020 Mérida Publishers CC-BY 4.0


https://drive.google.com/drive/folders/1hY4DYNZvhrv7pp1mPfsQL1TvkP8ZOclE?usp=sharing
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Luego de elegir un directorio es posible ver qué archivos existen en él,
para eso usamos la funcion: list.files() la cual mostrara la lista de archivos dentro
de su directorio.

Después de elegir el directorio, leamos el archivo que se analizara.

Para leer el archivo de Excel, necesitaremos el paquete readx| [1].

Una forma elegante de cargar el paquete es usar la linea de comando
(esta linea también funciona si el paquete no esté instalado, ya que se instalara
automaticamente):

if (‘require("readxl|")) install.packages("readx|"); require(readxl)

El signo de exclamacion indica denegacion, por lo que la linea de
comando anterior se traduce como: "si el paquete requerido (readxl) no esta
instalado, instale el paquete, luego carguelo”

Exploremos ahora otra forma de leer la base de datos, pero usando el
mismo paquete. Primero, pongamos nuestra ruta (path) para leer el archivo,
veamos que asigna mi path con el nombre MyFolderANDFile (cada uno puede
asignar el nombre que quiera):

MinhaPastaEArquivo <- "C:/Users/Bruno/Google Drive/Grupo de
Discussao/Grupo - Linguagem R/Material-01082020/BD1-

Anovatwoway.xIsx"

Vea qué parte del path es personal: "C:/Users/Bruno/Google
Drive/Grupo de Discussao/Grupo - Linguagem R/Material-01082020

Puede extraer esta parte, simplemente ejecutando el comando getwd(),
copiando y pegando lo que aparece.

La otra parte la extraemos del resultado de list.files()

Para mostrar los nombres de las hojas disponibles, es necesario ejecutar

la siguiente linea de comando:

excel_sheets(path=MinhaPastaEArquivo)

Usemos ahora la funcion read excel para leer el archivo y especificar la
hoja de calculo que nos interesa.
df <-read_excel(path=MinhaPastaEArquivo, sheet = "Planilhal")

Vea que estamos asignando el nombre de la base de datos ahora desde df



26

head(df): para leer el encabezado del dataframe.
View(df): para ver la base de datos en otra ventana
attach(df): para enviar la base de datos a la memoria

2. Pruebas de suposicion ANOVA
Para probar la homogeneidad de las varianzas, usaremos la prueba de
Bartlett, con la funcion bartlett.test

Vresp: es la variable de respuesta de interés o variable dependiente
Factorl: es el factor 1 o la variable independiente 1
Factor2: es el factor 2 o la variable independiente 2

Bloque: es el factor bloque

Prueba de Bartlett para un
bartlett.test(df$Vresp, df$Factorl) estudio realizado en DCA
- - con un solo factor.

Prueba de Bartlett para un
bartlett.test(df$Vresp, df$Factorl, df$Bloque) | estudio realizado en
DBCA, con un solo factor.

Test de Bartlett para un
estudio realizado en DCA
en arreglo factorial (2
factores).

bartlett.test(df$Vresp, df$Factorl, df$Factor2)

Prueba de Bartlett para un
bartlett.test(df$Vresp, df$Factorl, df$Factor2, | estudio realizado en
df$Bloco) DBCA en arreglo factorial
(2 factores).

Prueba de Bartlett: si el valor p es mayor que 0.05, las varianzas son
homogéneas.
Prueba de Shapiro: shapiro.test

Si el valor p es mayor que 0.05, los datos son normales.

3. ANOVA con dos factores (two-way ANOVA)
Este es el modelo en el que trabajaremos para ANOVA bidireccional:
Modelofactorial<-aov(ALT~FACT1*FACT2+BLOC, data=df)
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Tenga en cuenta que usamos la funcidén aov para ejecutar el ANOVA.

ALT: es la variable de respuesta.
FACTL: es el factor 1.

FACT2: es el factor 2.

BLOC: es el factor de bloque.

Estas designaciones ALT, FACT1, FACT2 y BLOC provienen de la siguiente

base de datos:

FACT1 FACT2

W
=
@)
@)

ALT

[ERN
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80
60
69
87
94
83
81
80
91
103
98
107
95
94
96
85
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summary(Modelofactorial): muestra el resumen del ANOVA

Df Sum Sq Mean Sq
FAT1 1 1139.1 1139.1
FAT2 1 10.6 10.6
BLOC ? 0.0 0.0
FAT1:FAT2 315.1 315.1
Residuals 11 770.7 70.1

Signif. codes: 0 ‘***' (0,001

F value Pr(>F)
16.257 0.00198 **
0.151 0.70523
0.000 0.98958
4.497 0.05752 .

‘#%7 0,01 “** 0.05 ‘.’ 0.1 * ’ 1
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Tenga en cuenta que este analisis contiene un error. El error de esta salida
esta en el numero de grados de libertad para el factor BLOC (que corresponde
a bloques). El nimero correcto seria 3. La formula de grados de libertad es n-1,

en este caso tenemos 4 bloques, lo que haria BLOC = 3.

Antes de continuar con el analisis, debemos preguntarnos si es un factor,
porque tenemos variables dependientes e independientes, cuando son
independientes debe ser un factor, para eso usamos el comando:

is.factor(df$SFACT1)
is.factor(df$FACT2)
is.factor(df$BLOC)

Cuando las variables son independientes es necesario convertir, para eso
necesitamos usar la funcion as.factor y para convertir a factor a cada variable.

df$FACT1<-as.factor(df$FACT1)
df$FACT2<-as.factor(df$FACT2)
df$BLOC<-as.factor(df$BLOC)

Atencion: no realice este procedimiento de conversién de factores para sus

variables dependientes (variables de respuesta).

Después de convertir las variables independientes en un factor,
necesitamos probar nuevamente si las variables son factores:

is.factor(df$FACT1)
is.factor(df$SFACT?2)
is.factor(df$BLOC)

el resultado deberia ser TRUE

Ahora que sus variables independientes son factores, puede ejecutar el
ANOVA bifactorial.

Modelofactorial<-aov(ALT~FACT1*FACT2+BLOC, data=df)
summary(Modelofactorial)

iTenga en cuenta que el numero de grados de libertad del factor BLOC

ahora es correcto!
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Df Sum Sg Mean Sq F value Pr(>F)

FATL 11139.1 1139.1 14.813 0.00391 **

FATZ2 10.6 10.6 0.137 0.71949

BLOC @ 78.7 26.2 0.341 0.79637

FAT1:FAT2 315.1 315.1 4.097 0.07362 .

Residuals 9 692.1 76.9

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

Ahora podemos aplicar las pruebas de comparacion de medias. Para esto,
usemos la funcion fact2.rbd y cargamos el paquete de nuestra elegante manera:
if('require("ExpDes")) install.packages("ExpDes"); require(ExpDes)

fat2.rbd(FACT1, FACT2, BLOC, ALT, quali = ¢(TRUE, TRUE), mcomp = "tukey",
fac.names = c("FACTOR 1", "FACTOR 2"), sigT = 0.05, sigF = 0.05)

Como la interaccién no fue significativa (podemos ver esto en la linea
‘FACTOR1* FACTORZ2"), solo se analizaran los efectos simples.

4. Otros ejemplos
Para acceder al script y la base de datos, haga clic_agui. Elijamos el
directorio en el que queremos trabajar:

Session -> Set working Directory -> Choose Directory

Abra la carpeta que contiene su base de datos.

Usemos el comando list.files() para ver los nombres de todos los archivos
contenidos en la carpeta seleccionada.

Cuando su base de datos esta en formato Excel es necesario ejecutar el
comando df<-read_excel("BD.xIsx", sheet = 1), donde:
e df es el nombre que se le da al dataframe (puede poner el nombre que

desee);

e read_excel es el comando para leer el archivo de Excel;
e BD. es el nombre de su archivo dentro de la carpeta seleccionada;
e Xxlsx es la extension del archivo con el que estéa trabajando;

e sheet =1 se refiere a qué hoja de su archivo de Excel desea analizar.


https://drive.google.com/drive/folders/1hY4DYNZvhrv7pp1mPfsQL1TvkP8ZOclE?usp=sharing
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Para ver el encabezado de la base de datos, la funcion utilizada es:
head(df, n=2) en este caso, en particular, solo se mostraran 2 lineas de su base
de datos.

Antes de realizar las pruebas de normalidad y homogeneidad, es
necesario verificar si las variables independientes son factores.

En este caso, las variables son: Ins, Fung y Bloque

Ins Fung Bloc
A X 1
A X 2
A X 3
A X 4
B X 1
B X 2
B X 3

Para realizar la verificacidon es necesario utilizar los comandos:

is.factor(df$ins)
is.factor(df$Fung)
is.factor(df$Bloc)

La respuesta para la verificacion debe ser: TRUE
Si la respuesta es: FALSE, es necesario convertir las variables independientes
en factores, para eso usamos la funcién “as.factor”:

df$ins<-as.factor(df$Ins)
df$Fung<-as.factor(df$Fung)
df$Bloc<-as.factor(df$Bloc)

entonces debe verificar si la conversion fue exitosa:

is.factor(df$ins)
is.factor(df$Fung)
is.factor(df$Bloc)

Luego debe seleccionar qué variable desea analizar
df$VRESP<-df$D
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En este caso trabajaremos con la variable “D”, procedente de la base de datos.

Atencion: el nombre de la variable debe ser idéntico al escrito en la base de
datos.
Después de seleccionar la variable que queremos analizar, podemos

realizar las pruebas de normalidad y homogeneidad:

Para normalidad usamos el comando:
shapiro.test(df$VRESP)

Shapiro-Wilk normality test

data: df$VRESP
W =0.95084, p-value = 0.5031

[{Pgl)

Para que los datos se consideren normales, el valor de “p” debe ser mayor
que 0.05. Asi, podemos verificar que el analisis en cuestion pasé la prueba de

normalidad, ya que p = 0,5031.

Para homogeneidad usamos el comando:
bartlett.test(df$VRESP, df$ins, df$Fung, df$Bloc)

Bartlett test of homogeneity of variances

data: df$VRESP and df$ins
Bartlett's K-squared = 2.3704, df = 1, p-value = 0.1237

Para que los datos se consideren homogéneos, el valor de “p” debe ser
superior a 0,05. Asi, podemos verificar que el andlisis en cuestion paso la prueba
de homogeneidad, ya que p = 0,1237.

NOTA: silos datos no cumplen con la normalidad y homogeneidad, es necesario
transformarlos, verifique como se hace a continuacion.
Luego podemos ejecutar el ANOVA, para eso usaremos la funcion "aov":

Modelofactorial<-aov(VRESP~Ins*Fung+Bloc, data=df)
summary(Modelofactorial)
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Luego hacemos un Resumen para verificar el resultado de la prueba anterior:

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

Ins 1 2233 2233 41.25 0.000122 ##**

Fung 1 1828 1828 33.77 0.000256 #**

Bloco 3 2841 947 17.50 0.000426 #=%*

Ins:Fung 1 7183 7183 132.72 1.09e-06 ***

Residuals 9 487 54

signif. codes: 0 ‘**%* 0,001 ‘**' 0.01 *‘** 0.05 ‘.’ 0.1 * ' 1

A través de la prueba realizada, podemos observar que existe una
diferencia significativa en los grupos cuando se analizan por separado y también

en la interaccion insecticida versus fungicida.

NOTA: cuando la interaccion no es significativa, no es necesario dividir la

interaccién insecticida versus fungicida.

Cuando ocurre una diferencia significativa, podemos ejecutar la prueba de
Tukey, que hace mudiltiples comparaciones, para eso es necesario instalar el
paquete “ExpDes” [2], usando el comando:
if('frequire("ExpDes")) install.packages("ExpDes"); require(ExpDes)

Este comando verifica si tiene el paquete necesario y si no, descarga e
instala ese pagquete.

Después de instalar el paguete, podemos ejecutar la prueba de Tukey,
con el siguiente comando:

fact2.rbd(Ins, Fung, Bloco, VRESP, quali = ¢(TRUE, TRUE), mcomp = "tukey",
fac.names = c("Insecticida", "Fungicida"), sigT = 0.05, sigF = 0.05)

/

Este comando ya especifica que la importancia de los resultados es del 95%

Como resultado de la prueba de Tukey, obtenemos los desdoblamientos:
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Insecticida dentro del nivel X de Fungicida

Grupos Tratamientos Medias
1 52.5
E 2 33.75

Insecticida dentro del nivel Y de Fungicida

Grupos Tratamientos Medias
E 2 97.5
1 315

Funqgicida dentro del nivel A de Insecticida

Grupos Tratamentos Medias
1 52.5
E 2 315

Fungicida dentro del nivel B de Insecticida
Grupos Tratamentos Medias

E 2 97.5
1 33.75
|L> Letras diferentes indican que hubo una diferencia significativa entre

tratamientos. Para presentar los resultados finales en los articulos utilizamos

estas letras, pero para obtener y presentar la media junto con una medida de
variabilidad como la desviacién estandar o error estandar es necesario instalar

el paquete "Rmisc" y ejecutar un ultimo comando:

if ('require("Rmisc")) install.packages("Rmisc"); require(Rmisc)
summarySE(df, measurevar = "VRESP", groupvars = c("Ins", "Fung"))

Obtenemos como resultado:

Ins Fung N VRESP sd se ci

X 452.5017.07825 8.539126 27.17531
Y 4 31.50 18.33939 9.169696 29.18207
X 4 33.75 13.76893 6.884463 21.90943
Y 4 97.50 17.07825 8.539126 27.17531

/ \

Esta es la media Este es el error estandar

A WNPE
Ww> >
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Un ejemplo de tabla que se puede construir a partir de los resultados

obtenidos es:

X Y
A 52.50+8,53Aa 31.50+9,16Bb
B 33.75+6,88Bb 97.50+8,53Aa

Las letras mayudsculas comparan columnas.

Las letras minusculas comparan lineas.

5. Cuando necesita transformacion

Haga Cligue aqui para acceder a la base de datos y al script.

Leamos la base de datos:

df<-read_excel("BD.xIsx", sheet = 1)
head(df, n=2)

Probemos las suposiciones:
shapiro.test(df$VRESP)

Shapiro-wilk normality test

data: dfSVRESP
W = 0.86057, p-value = 0.01957

bartlett.test(df$VRESP, df$Ins, df$Fung, df$Bloc)

Bartlett test of homogeneity of variances

data: dfS$VRESP and dfSiIns
Bartlett's K-squared = 4.3204, df = 1, p-value = 0.03766

Noétese que los datos no cumplen con los supuestos de normalidad y
homogeneidad de varianzas (p <0.05). Por tanto, es necesario transformarlos,

para eso necesitaremos el paquete MASS [3] y usaremos el comando:


https://drive.google.com/drive/folders/1hY4DYNZvhrv7pp1mPfsQL1TvkP8ZOclE?usp=sharing
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library(MASS) / Para otras bases de datos es necesario cambiar:
Box = boxcox(VRESP ~ Ins*Fung+Bloc, Nombres de: variables dependientes e
data = df; independientes.

lambda = seq(-6,6,0.1))
Nombre del dataframe.

Cox = data.frame(Box$x, Box$y)

(Cox2 = Cox[with(Cox, order(-Cox$B0x.y)),])

Cox2[1,]

(lambda = Cox2[1, "Box.x"]+0.0000001): esta linea de comando muestra el valor de
lambda.

(df$VRESP_box = (df$VRESP * lambda - 1)/lambda): aqui introducimos la formula de
Box-Cox [5].

Luego de la transformacién, debemos repetir las pruebas de “Shapiro” y
“Bartlett” para verificar que los datos cumplen con los supuestos de normalidad
y homogeneidad (ATENCION AL ESCRIBIR EL COMANDO, PORQUE AHORA
SE TRANSFORMAN LOS DATOS, ENTONCES ES NECESARIO AGREGAR

"box”).

shapiro.test(df$VRESP_box)
bartlett.test(df$VRESP_box, df$Ins, df$Fung, df$Bloc)

Después de eso, ejecutemos el analisis de varianza:

if(lrequire("ExpDes")) install.packages("ExpDes"); require(ExpDes)

fact2.rbd(Ins, Fung, Bloco, VRESP_box, quali = ¢(TRUE, TRUE), mcomp ="tukey",
fac.names = c("Insecticida", "Fungicida"), sigT = 0.05, sigF = 0.05)

if (‘'require("Rmisc")) install.packages("Rmisc"); require(Rmisc)
summarySE(df, measurevar = "VRESP", groupvars = c("Ins", "Fung"))

Cuando sea necesario transformar los datos, debemos prestar atencion a
los valores medios que ponemos en la tabla de resultados final, ya que no deben
ser de los datos transformados, sino de los originales, que se obtienen en el

analisis descriptivo arriba con la funcion summarySE del paguete Rmisc [4].
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CAPITULO 4

Aplicaciones de Modelos Lineales Generalizado (GLM) para
datos de conteo

José Bruno Malaquias, Jéssica Karina da Silva Pachd, Filipe Lemos Jacques,

Paulo Eduardo Degrande, Milton Fernando Cabezas Guerrero

Resumen

En esta dltima seccion, presentamos dos ejemplos de datos que son de
naturaleza discreta. Para ello, utilizamos la prueba de ajuste de Modelos Lineales
Generalizados (GLM) con las siguientes distribuciones: Poisson, cuasi-Poisson
y Binomial Negativo. Una de las bases de datos tiene un solo factor, mientras
que la segunda base de datos esta formada por un bifactorial. Usaremos los
siguientes paquetes R: readxl, hnp, MASS, multcomp y Rmisc. Los comandos

a ejecutar en R se muestran en color azul.

Palabras claves: desviacion; variable discreta; nimero de insectos; contrastes;

gim.

1. Importacion de base de datos
La base de datos a trabajar es la ocurrencia de Scaptocoris castanea
Perty, 1830 (Hemiptera: Cydnidae) en diferentes cultivos. Para acceder a la base
de datos haga clic aqui, la misma que también se expone en el apéndice de este
capitulo.
» Host es la planta huésped;
» Rep corresponde al bloque (repeticion) y
» yes lavariable de respuesta que se estudid como ocurrencia de insectos.
Antes de iniciar el andlisis debemos ejecutar el comando:
rm(list=ls(all=TRUE)) que sirve para borrar la memoria del programa y evitar

errores.
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Después de cambiar nuestro directorio (seleccione la carpeta que
contiene los archivos que usaremos): Session -> Set working Directory ->
Choose Directory

Podemos ver los nombres de todos los archivos contenidos en la carpeta
seleccionada: list.files()

Luego debemos usar el comando para cargar el paquete que lee la hoja
de Excel, que es el paquete readxl [1]: require(readxl)

Luego de cargar el paquete, necesitamos leer el archivo, para eso

usaremos la linea de comando:

data<-read_excel(“Dados-Abundancia.xlsx”, sheet = 1)

e data es el nombre que se le da al dataframe (puede poner el nombre que
desee);

e read_excel es el comando para leer el archivo de Excel;

e Abundancia de datos es el nombre de su archivo dentro de la carpeta
seleccionada;

e Xxlsx es la extension del archivo con el que esta trabajando;

e sheet = 1 hace referencia a qué pestafia de su archivo de Excel desea

analizar.

2. Andlisis descriptivo

El primer paso es la produccién de un andlisis descriptivo, para ello
usaremos el paquete Rmisc [2], y para cargarlo usaremos el comando:
require(Rmisc).

Luego con la funcion summarySE obtendremos los valores medios,
desviacién estandar, error estandar e intervalos de confianza asociados a la

media, para eso debemos ejecutar la linea de comando:

(descriptiva<- summarySE(data, measurevar="y”, groupvars=c(“Host”)))

El resultado del analisis descriptivo se muestra a continuacion:
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Host N y sd se ci
i | Algodao 10 194.8 53.1722568 16.8145440 38.0371411
2 Brachiaria 10 17.5 6.7535999 2.1356758 4.8312343
3 Crotalaria 10 25.5 19.9568980 6.3109253 14.2763048
4 Girassol 10 0.6 0.6992059 0.2211083 0.5001818
b) Guandu 10 1.9 1.7288403 0.5467073 1.2367379
6 Milho 10 366.2 98.5391067 31.1608016 70.4906305
7 Mucuna Preta 10 1.6 1.8378732 0.5811865 1.3147353
8 Pousio 10 0.2 0.4216370 0.1333333 0.3016210
9 Soja 10 58.3 29.4016250 9.2976102 21.0326555
10 Sorgo 10 1.6 2.0110804 0.6359595 1.4386403

El siguiente paso es elegir el modelo que mejor se adapte a este conjunto

de datos.

3. Prueba de ajuste del modelo

Cuando la variable es independiente, debemos verificar si son factores,

para eso usamos el comando:
is.factor(data$Host)

La respuesta para la verificacion debe ser: TRUE

Si la respuesta es:

FALSE, es necesario convertir las variables

independientes en factores, para eso usamos la funcién “as.factor”: data$Host<-
as.factor(data$Host)

A continuacién, compruebe si la conversion se realizd correctamente:
is.factor(data$Host)

Con una conversion exitosa, podemos analizar cual de los 4 modelos se

ajusta mejor a los datos, para eso usaremos los modelos:

modell<-glm(y~Host+Rep, data=data): Modelo gaussiano (no es necesario
probar este modelo ya que se aplica a variables continuas.
model2<-glm(y~Host+Rep, family="poisson", data=data): Modelo Poisson.
model3<-glm(y~Host+Rep, family="quasipoisson"”, data=data): Modelo
guasi-Poisson.

Algunos modelos necesitan paquetes especificos (como model4, modelo
binomial negativo). Para ello es necesario cargar el paquete MASS [3] para

trabajar con la funcién glm.nb
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Require(MASS)

model4<-glm.nb(y~Host+Rep, data=data): Modelo Binomial Negativo.

Luego, es necesario cargar el paquete “hnp” para analizar la calidad de
ajuste de los modelos a los datos y usamos: require(hnp). El paquete hnp fue
desarrollado por Moral et al. [4], para mas detalles sobre media normal con

envelope simulado, ver Demetrius [5] y Demetrius et al. [6].

Para ver los graficos en otra ventana, use el comando: dev.new()

Para agrupar los 4 graficos en una cuadricula de 2 x 2: par(mfrow=c(2,2))

Para probar el ajuste de los diferentes modelos usaremos diferentes
lineas de comando:
hnp(modell, print.on="T", main="Normal"): Prueba de bondad de ajuste del
modelo Normal
hnp(model2, print.on="T", main="Poisson"): Prueba de bondad de ajuste del
modelo Poisson
hnp(model3, print.on="T", main="QuasePoisson"): Prueba de bondad de ajuste
del modelo quase-Poisson
hnp(model4, print.on="T", main="BN"): Prueba de bondad de ajuste del

modelo Binomial Negativo

Este es el resultado de ajustar los modelos a los datos de conteo:

Normad Poisson

Thecret sl quasties Thecrete sl quasties



41

Se puede observar que el modelo Binomial Negativo (BN) fue el modelo
gue mejor se ajustoé a los datos de conteo de S. castanea, ya que solo el 5% de
los puntos estaban fuera del envelope. Entonces esta serd el modelo
seleccionado.

El siguiente paso es ejecutar el comando anova con la prueba F para
mostrar el analisis de desviacion del modelo seleccionado. Para ello usaremos
el comando:

anova(model4, test="F")

Analysis of Deviance Table
Model: Negative Binomial(3.3323), link: log
Response: y

Terms added sequentially (first to last)

Df Deviance Resid. Df Resid. Dev F Pr(>F)
NULL 99 1189.58
Host 9 1071.87 90 117.71 119.0965 <2e-16 ***
Rep 9 3.54 81 114.17 0.3935 0.9389
Signif. codes: 0 ‘#***' 0,001 ‘**’ 0.01 ‘*’ 0.05 ‘.” 0.1 * ' 1

De acuerdo con el analisis de desviacion, es posible verificar que existe
evidencia de una diferencia significativa entre las plantas hospedantes (factor
Host), ya que Pr (> F) es menor a 0.05 (5%).

Ahora comparemos los tratamientos usando el paquete “multcomp” [7],
para eso ejecutaremos la linea de comando: require(multcomp)

Para visualizar las diferencias usaremos la funcion glht y el método

Tukey, para eso es necesario ejecutar el comando:
(Comparaciones <- summary(glht(model4, linfct = mcp(Host = "Tukey"))))

Comparaciones <- summary(Comparaciones, test = univariate())

A continuacion, imprimiremos los resultados expresando las letras de
cada tratamiento:
(Letras.mP<-cld(Comparaciones, level=0.05, Letters= c(LETTERS, letters),
decreasing=TRUE))
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De la prueba anterior, obtendremos como resultado las comparaciones.

Aquellas con las mismas letras se consideran significativamente iguales:

Algoddao Brachiaria Crotalaria Girassol Guandu Milho

ng" "p" "o "EG" nen o
Mucuna Preta Pousio soja sorgo
"R s ne R

4. Importaciéon de base de datos - Ejemplo 2

Ejemplo 2 — Datos de conteo en un ensayo en arreglo factorial que
contabilizé el niamero de larvas de Spodoptera frugiperda (Lepidoptera:
Noctuidae) en diferentes plantas hospedantes (factor 1) en tres estadios larvales
(factor 2). Para obtener la base de datos y el script, haga clic aqui

Para leer los archivos de Excel, necesitamos el paquete "readx!" [1], para

eso usamos el comando: library(readxl).

Para leer la base de datos, use el comando:

df <- read_excel("DadosConteo.xlsx", sheet = 1)

Para ver el encabezado: head(df, n=2)

Antes de proceder con el andlisis es necesario comprobar si las variables
son factores, para ello usamos el comando:
is.factor(df$Estadio): Preguntar si el Estadio es un factor
is.factor(df$Bloque): Preguntar si el Bloque es un factor

is.factor(df$Cultivo):Preguntar si el Cultivo es un factor

Si la respuesta es "FALSE", es necesario convertir las variables.
df$Estadio<-as.factor(df$Estadio): Conversion de la variable Estadio en un
factor

df$Bloco<-as.factor(df$Blogue): Conversion de la variable Blogue en un
factor

df$Cultura<-as.factor(df$Cultivo): Conversién de la variable Cultivo en un

factor
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Después de la conversion es necesario comprobar si funciono.

is.factor(df$Estadio): Preguntar de nuevo si el Estadio es un factor
is.factor(df$Bloque): Preguntar de nuevo si el Blogue es un factor

is.factor(df$Cultivo): Preguntar de nuevo si el Cultivo es un factor

Si la respuesta es "TRUE", podemos continuar con el andlisis.

NOTA: si tiene dudas sobre los pasos descritos anteriormente, consulte los

capitulos anteriores.

5. Prueba de ajuste
Probemos el ajuste de los modelos de Poisson, Quasi-Poisson y Binomial

negativo:

Modelo.poisson<-glm(SfrugTot~Estadio*Cultivo+Bloque, family=
"poisson”, data=df)
Modelo.gpoisson<-gim(SfrugTot~Estadio*Cultivo+Bloque, family=

"quasipoisson”, data=df)

library(MASS) — recuerde que necesita cargar el paquete MASS [2] para probar
el modelo binomial negativo.
Modelo.BN<-glm.nb(SfrugTot~Estadio*Cultivo+Bloque, data=df)

Ahora probemos si el modelo se ajusta a los datos, para eso ejecutaremos el

paquete hnp [3] con el siguiente comando:

require(hnp)

hnp(Modelo.poisson, print.on="T", main="Poisson")

Es posible observar que el modelo de Poisson se ajusto a los datos, ya
gue ninguno de los puntos estaba fuera de las lineas, por lo que usaremos este

modelo.
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Poisson

Después de elegir el modelo, podemos ejecutar el comando ANOVA.
Como el modelo de Poisson se ajusta a los datos, usaremos la prueba de chi-
cuadrado (Chisq):

anova(Modelo.poisson, test="Chisq")

Este es el resumen del analisis de desviacion. Se puede observar que

hubo una interaccion significativa entre los factores Estadio y Cultivo.

Tabla de andlisis de desviacion - Model: poisson, link: log

Respuesta: SfrugTot
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Analysis of Deviance Table
Model: poisson, Tink: log
Response: sfrugTot

Terms added sequentially (first to last)

Df Deviance Resid. Df Resid. Dev Pr(>chi)

NULL 44 89.170

Estadio 2 4.9117 42 84.259 0.085792 .
Cultura 2 18.6056 40 65.653 9.117e-05 ***
8loco 4 13.4147 36 52.238 0.009418 **
Estadio:Cultura 4 24.2078 32 28.031 7.257e-05 *%*
STgNIT: €odas: 0 et gi0D1 #1001 Y% 0.05 . 0.1.* X

6. Fraccionamiento de la interaccion

Como la interaccion fue significativa, realizamos el desdoblamiento de la
interaccidn y para ello necesitamos conocer los niveles de cada factor. Para esto
usaremos la funcién sqldf del paquete sqldf [8]
sgldf::sqgldf("select distinct Estadio from df"): Verifica los niveles de los
factores del Estadio
sqgldf::sqldf("select distinct Cutivo from df"): Verifica los niveles del factor de

Cultivo

» Para el factor Estadio tenemos: V5, V7 y V8.

» En cuanto a Cultivo tenemos: Milhoconv; CornBt y Urochloa

Primero comparemos las etapas dentro de cada cultivo.

Primero, crearemos un subconjunto dentro de cada cultivo:
EstadiosMC<-subset(df, df$Cultivo=="Maizoconv")
EstadiosMBt<-subset(df, df$Cultivo=="MaizBt")
EstadiosU<-subset(df, df$Cultivo=="Urochloa")

Entonces necesitaremos crear un modelo para el cultivo.

Modelo.EstadiosMC<-gIm(SfrugTot~Estadio+Bloque, family= "poisson",
data=EstadiosMC)
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Modelo.EstadiosMBt<-glm(SfrugTot~Estadio+Bloque, family= "poisson”,
data=EstadiosMBt)

Modelo.EstadiosU<-gim(SfrugTot~Estadio+Bloque, family= "poisson",
data=EstadiosU)

Para realizar las comparaciones necesitaremos el paquete "multcomp” [7], para
ello ejecutaremos la linea de comando (cargara o instalara el paquete si es necesario):

if('require(multcomp)){install.packages("multcomp")}

Modelo para datos de maiz convencional:

Comp.EstadiosMC<-
summary(glht(Modelo.EstadiosMC,linfct=mcp(Estadio="Tukey")))

Modelo para datos de maiz Bt:
Comp.EstadiosMBt<-summary(glht(Modelo.EstadiosMBt,
infct=mcp(Estadio="Tukey")))

Modelo para datos de Urochloa:
Comp.EstadiosU<-summary(glht(Modelo.EstadiosU,
linfct=mcp(Estadio="Tukey")))

Resultados de comparaciones en forma de probabilidad:

(Comp.EstadiosMC<-summary(Comp.EstadiosMC, test = univariate()))

Linear Hypotheses:
Estimate std. Error z value pPr(>|z|)

V7 - V5 == 0 -1.3863 0.7906 =-1.754 0.0795 .

V8 - V5 == 0 -0.9808 0.6770 -1.449 0.1474

v8 - v7 == 0 0.4055 0.9129 0.444 0.6569

signif. codes: 0 ‘#**' 0.001 ‘**' 0.01 ‘*' 0.05 “‘.” 0.1 “ ' 1

(univariate p values reported)

(Comp.EstadiosMBt<-summary(Comp.EstadiosMBt, test = univariate()))
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Linear Hypotheses:
Estimate Std. Error z value Pr(>|zl|)

V7 - V5 == 0 2.472e+01 8.153e+04 0 1
V8 - V5 == 0 3.203e-09 1.153e+05 0 1
V8 - V7 == 0 -2.472e+01 8.153e+04 0 1

(univariate p values reported)

(Comp.EstadiosU<-summary(Comp.EstadiosU, test = univariate()))

Linear Hypotheses:
Estimate std. Error z value pPr(>|z|)

V7 - V5 =0 1.7918 1.0801 1.659 0.0971 .
V8 - V5 == 0 2.8332 1.0290 2.753 0.0059 *=*
V8 - V7 == 0 1.0415 0.4749 2.193 0.0283 *
signif. codes: 0-“**%) 0/001 ***'0,01"*".0.05 %" 0:3:% ¥ 1

(Uunivariate p values reported)

De los resultados de las comparaciones en forma de probabilidad,
podemos ver que hubo una diferencia significativa solo en la tercera comparacion
en “V8 - V5"y “V8 - V7.

Para visualizarlo con mayor claridad, es posible asignar letras a las
diferencias significativas, con los siguientes comandos:
level=0.05,

(Letras.EstadiosMC<-cld(Comp.EstadiosMC, Letters=

C(LETTERS, letters), decreasing=TRUE))

V5 V7 V8
A" A" "A"

(Letras.EstadiosMBt<-cld(Comp.EstadiosMBt, level=0.05, Letters=
C(LETTERS, letters), decreasing=TRUE))

V5 V7 V8
A" "A" A"

(Letras.EstadiosU<-cld(Comp.EstadiosU, level=0.05, Letters= c(LETTERS,
letters), decreasing=TRUE))

V5 V7 V8
n BII n Bll IIAII

Asignando letras podemos confirmar la diferencia estadistica que se

produce en la Ultima comparacion.
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Ahora comparemos los cultivos dentro de cada Estadio.
Haremos un subconjunto dentro de cada Estadio:
CultivosVbh<-subset(df, df$Estadio=="V5")
CultivosV7<-subset(df, df$Estadio=="V7")
CultivosV8<-subset(df, df$Estadio=="V8")

Posteriormente, necesitaremos crear un modelo para cada Estadio.

Modelo.V5<-gIm(SfrugTot~Cultivo+Bloque, family= "poisson", data=CultivosV5)
Modelo.V7<-glm(SfrugTot~Cultivo+Bloque, family= "poisson", data=CultivosV7)
Modelo.V8<-glm(SfrugTot~Cultivo+Bloque, family= "poisson", data=CultivosV8)

Realicemos las comparaciones utilizando el mismo método que el anterior, solo
contrastando el factor “Cultivo”.

Comp.CultivosV5<-summary(glht(Modelo.V5, linfct=mcp(Cultivo="Tukey")))
Comp.CultivosV7<-summary(glht(Modelo.V7, linfct=mcp(Cultivo="Tukey")))
Comp.CultivosV8<-summary(glht(Modelo.V8, linfct=mcp(Cultivo="Tukey")))

Resultados de comparaciones en forma de probabilidad:

(Comp.CultivosV5<-summary(Comp.CultivosV5, test = univariate()))

Linear Hypotheses:
Estimate Sstd. Error z value pPr(>|z|)

Milhoconv - MilhoBt == 0 22.425 15878.588 0.001 0.9989
Urochloa - MilhoBt == 20.345 15878.588 0.001 0.9990
urochloa - Milhoconv == -2.079 1.061 -1.961 0.0499 =
S‘igm'f. codes: 0O ‘#***' 0,001 ‘**' 0.01 ‘*’ 0.05 ‘." 0.1 * " 1

(univariate p values reported)

(Comp.CultivosV7<-summary(Comp.CultivosV7, test = univariate()))

Linear Hypotheses:
Estimate std. Error z value pPr(>|zl|)

MiThoconv - MiThoBt == -0.4055 0.9129 -0.444 0.657
urochloa - MiThoBt == 0.6931 0.7071 0.980 0.327
urochloa - Milhoconv == 0 1.0986 0.8165 1.346 0.178

(univariate p values reported)

(Comp.CultivossV8<-summary(Comp.CultivosV8, test = univariate()))
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Linear Hypotheses:

Estimate Std. Error z value Pr(>lzl|)
MiThoconv - MilhoBt == 0 2.234e+01 2.485e+04 0.001 0.99928
Urochloa - MilhoBt == 0 2.407e+01 2.485e+04 0.001 0.99923
urochloa - Milhoconv == 0 1.735e+00 6.262e-01 2.770 0.00561 *=*

Sighif.. codés: O *exed'g 001 “**! 0,01 :*% .05 *.° 0.1 7?1
(Univariate p values reported)

De los resultados de las comparaciones en forma de probabilidad,
podemos ver que hubo una diferencia significativa solo en la primera
comparacién en “Urochloa - Maizconv” y en la ultima comparacion en “Urochloa
- Maizconv”.

Para visualizarlo con mayor claridad, es posible asignar letras a las

diferencias significativas, con los siguientes comandos:

(Letras.CultivosV5<-cld(Comp.CultivosV5, level=0.05, Letters= c(letters,
letters), decreasing=TRUE))

MaizBt Maizconv Urochloa
"ab" "a" "b"

(Letras.CultivosV7<-cld(Comp.CultivosV5, level=0.05, Letters= c(letters,
letters), decreasing=TRUE))

MaizBt Maizconv Urochloa
n all mn all n all

(Letras.CultivosV8<-cld(Comp.CultivosV5, level=0.05, Letters= c(letters,
letters), decreasing=TRUE))

MaizBt Maizconv Urochloa
n abll mn a.ll n bll

Con la asignaciéon de letras podemos confirmar la diferencia estadistica
que se produce en la Gltima comparacion.

Ahora realicemos un analisis descriptivo, para eso necesitamos el
paquete “Rmisc” [2]. Ejecutemos la linea de comando que vemos a continuacion,

el paquete se instalard, si es necesario.

if('require(Rmisc)){install.packages("Rmisc")}: usemos el paquete "Rmisc"

Luego, hacemos un "summary" para ver un resumen del andlisis:
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summarySE(df, measurevar = "SfrugTot", groupvars = c("Estadio”,

"Cultivo™))

Estadio cultura N SfrugTot sd se Ci
v5 MiThoBt 5 0.0 0.0000000 0.0000000 0.0000000
V5 Milhoconv 5 1.6 1.1401754 0.5099020 1.4157148
V5 Urochloa 5 0.2 0.4472136 0.2000000 0.5552890
V7  MilhoBt 5 0.6 1.3416408 0.6000000 1.6658671
v7 Milhoconv 5 0.4 0.8944272 0.4000000 1.1105780
V7 Urochloa 5 1.2 0.8366600 0.3741657 1.0388506
v8 MilhoBt 5 0.0 0.0000000 0.0000000 0.0000000
v8 Milhoconv 5 0.6 0.5477226 0.2449490 0.6800874
v8 Urochloa 5 3.4 2.7018512 1.2083046 3.3547914

Los valores que no tienen variabilidad no se pueden considerar en las
comparaciones. Los valores obtenidos del andlisis descriptivo se pueden colocar

en una tabla de la siguiente manera:

_ Estadios
Cultivo
V5 V7 V8
Maiz Bt 0.00+0.00 * 0.60+0.60 a A 0.00+0.00 *
Maiz convencional 1.60+0.50a A 0.40+0.40a A 0.60+0.24 a A
Urochloa 0.20+0.20bB 1.20+0.37aB 3.40+1.20b A

Las letras mindsculas comparan los cultivos dentro del factor Estadio (comparacion
dentro de las columnas), mientras que las letras mayusculas comparan los Estadios
dentro de cada cultivo (comparacion dentro de las filas). * Dado que no hubo variabilidad
en este tratamiento, no se considerara en las comparaciones.



Anexo - Base de datos 1

Host Rep y
Brachiaria 1 13
Brachiaria 2 20
Brachiaria 3 24
Brachiaria 4 17
Brachiaria 5 22
Brachiaria 6 2
Brachiaria 7 17
Brachiaria 8 15
Brachiaria 9 26
Brachiaria 10 19
Crotalaria 1 36
Crotalaria 2 50
Crotalaria 3 1
Crotalaria 4 34
Crotalaria 5 2
Crotalaria 6 48
Crotalaria 7 6
Crotalaria 8 45
Crotalaria 9 27
Crotalaria 10 6

Algodon 1 216
Algodon 2 180
Algodén 3 197
Algodén 4 124
Algodon 5 180
Algodon 6 281
Algodén 7 203
Algodon 8 100
Algodon 9 228
Algodon 10 239

Soya 1 29

Soya 2 4

Soya 3 61

Soya 4 50

Soya 5 34

Soya 6 77

Soya 7 84

Soya 8 70

Soya 9 103

Soya 10 71

Maiz 1 222

Maiz 2 218
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Maiz
Maiz
Maiz
Maiz
Maiz
Maiz
Maiz
Maiz
Gandul
Gandul
Gandul
Gandul
Gandul
Gandul
Gandul
Gandul
Gandul
Gandul

Mucuna Negra
Mucuna Negra

Mucuna Negra
Mucuna Negra
Mucuna Negra
Mucuna Negra
Mucuna Negra
Mucuna Negra
Mucuna Negra
Mucuna Negra
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Sorgo
Girasol
Girasol
Girasol
Girasol
Girasol
Girasol
Girasol
Girasol
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263
472
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Girasol 9 1
Girasol 10 1
Barbecho 1 0
Barbecho 2 0
Barbecho 3 1
Barbecho 4 0
Barbecho 5 1
Barbecho 6 0
Barbecho 7 0
Barbecho 8 0
Barbecho 9 0
Barbecho 10 0
Anexo — Banco de Dados 2
Estadio Cultivo Blogque SfrugTot
V5 Maizconv 1 2
V5 Maizconv 2 0
V5 Maizconv 3 1
V5 Maizconv 4 2
V5 Maizconv 5 3
V5 MaizBt 1 0
V5 MaizBt 2 0
V5 MaizBt 3 0
V5 MaizBt 4 0
V5 MaizBt 5 0
V5 Urochloa 1 1
V5 Urochloa 2 0
V5 Urochloa 3 0
V5 Urochloa 4 0
V5 Urochloa 5 0
V7 Maizconv 1 0
V7 Maizconv 2 0
V7 Maizconv 3 0
V7 Maizconv 4 0
V7 Maizconv 5 2
V7 MaizBt 1 3
V7 MaizBt 2 0
V7 MaizBt 3 0
V7 MaizBt 4 0
V7 MaizBt 5 0
V7 Urochloa 1 1
V7 Urochloa 2 2
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V7
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V7
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
V8
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Urochloa
Urochloa
Urochloa
Maizconv
Maizconv
Maizconv
Maizconv
Maizconv
MaizBt
MaizBt
MaizBt
MaizBt
MaizBt
Urochloa
Urochloa
Urochloa
Urochloa
Urochloa
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