Lab I: een inleiding tot R
Wat is R?
Eerste stappen
Basis rekenen
	+
	optellen

	-
	aftrekken

	*
	vermenigvuldigen

	/
	delen

	^
	machtsverheffing

	< >
	groter dan, kleiner dan (boolean)


Variabelen en bewerkingen
	x = 5
x <- 5
	5 opslaan in x (spaties kunnen weggelaten worden)
in dit document gebruik ik ‘ <- ‘

	x <- 5 ; x
	5 opslaan in x, x daarna afprinten

	x <- c(1, 2, 3)
	vector met elementen 1, 2 en 3 opslaan in x

	x[2]
	tweede element van x

	x[c(2,3)]
	tweede en derde element van x

	x[-1]
	x zonder 1

	x[3] <- 5
	derde element van x veranderen door 5

	sum(x)
	som van alle elementen in x

	length(x)
	aantal elementen in x

	mean(x)
	gemiddelde

	median(x)
	mediaan

	var(x); sd(x)
	variantie en standaardafwijking

	min(x); max(x)
	minimum en maximum

	summary(x)
	samenvatting van x, afhankelijk van type variabele

	sort(x)
	sorteert de elementen van klein naar groot
maar x blijft de originele lijst

	diff(x)
	eerste orde verschillen
vector met elementen x[i] − x[i−1]

	?log of help(“log”)
	informatie over de log() functie

	?? logarithm
	R information over alles met logaritmen

	#
	alles hierachter zijn opmerkingen


R Scripts
Beschrijvende Statistiek met R
Gegevens invoeren
	setwd("C:/temp/SDS_Data")
in R: ‘file’ ‘Change dir’
in RStudio: ‘Session’ ‘ Set working Directory’ ‘Choose Directory’
	set working directory
aan R aangeven in welke map alle databases staan die je zal gebruiken, elke keer als je R afsluit en terug opstart, moet je dit doen

	x <- read.table("publicaties.txt", header=TRUE)
	publicaties.txt inlezen
aangeven dat bestand kolomhoofdingen heeft

	attach(x)
	data bereikbaar maken


Eenvoudige Plots
	hist(x, breaks=10)
	histogram maken met 10 klassen

	boxplot(x)
	boxplot maken

	plot(x)
	punten van x plotten

	plot(x, type=”1”)
	lijngrafiek van x

	par(mfrow=c(1,2))
	aantal plots aanpassen (hier 1 rij, 2 kolommen)


Werken met Vectoren
	seq(from=a ,to=b)
a:b
	maak een vector van a tot b aan, waar elk element 1 groter/kleiner is dan het vorige

	seq(from=a , to=b, by=c)
	maak een vector van a tot b aan, waar elk element c groter is dan het vorige

	seq(from=a, to=b, length=n)
	maak een vector van a tot b aan van lengte n, verschil tussen de elementen is constant

	rep(a, b)
	maak een vector van b keer het element a


Gegevens Simuleren met R
	rnorm(n, mean=5, sd=7)
	normale verdeling, n = steekproefgrootte

	runif(n, min=6, max=9)
	uniforme verdeling, n = steekproefgrootte

	rbinom(n, size, prob)
	binomiale verdeling, n = steekproefgrootte, size = aantal experimenten per uitkomst, prob = kans


Het Werkgeheugen in R en Data Opslaan
	ls()
	lijst van alle variabelen in het werkgeheugen

	rm(x)
	x uit het werkgeheugen verwijderen

	rm(list=ls())
	heel het werkgeheugen verwijderen


Code uit de oefeningen
	cor(x, y)
	correlatie tussen x en y

	for (i in 1:M) {   …   } 
	loop van M lang

	hist(x, xlim=c(a, b))
	afgebeelde x waarden limiteren tussen a en b


Code uit de oefenzitting
	x~y
bv: boxplot(x~y)
	x afhankelijk van y
boxplot van x verdeeld volgens y

	x[y=="a"]
	alle x’en waarvoor de y waarde gelijk is aan a

	plot(x, main=”a”, xlab=”b”)
	a = naam van het plot, b = naam van de x-as


Lab II: betrouwbaarheidsintervallen en hypothesetesten gebaseerd op een enkele Steekproef
Enkele conventies
	n <- length(x)
	lengte

	s <- sd(x)
	standaardafwijking

	se <- s/sqrt(n)
	geschatte standaardfout vh steekproefgemiddelde

	alpha <- 0.05
	alphawaarde 

	cval <- qnorm(1-alpha/2)
	kritieke waarde

	mu_nul <- a
	μ nul bij hypothesetest

	aantal <- sum(x==”a”)
	aantal waarden TRUE bij proportietest

	p <- aantal/n
	testwaarde Ha bij hypothesetest

	se <- sqrt(p*(1-p)/n)
	geschatte standaardfout bij proportietest

	p0 <- 0.1
	proportiewaarde van H0

	se_H0 <- sqrt(p0*(1-p0)/n)
	standaardafwijking van H0

	tstat, zstat
	waarde toetsingsgrootheden



Oefening 1: charity.txt
	descr <- c(summary(commit), sd(commit))
names(descr)[7] <- "SD"; descr
	sd toevoegen aan summary

	qnorm(0.975)
	percentiel van de standaardnormale verdeling

	qt(0.975,df=n-1)
	percentiel voor kleine steekproeven

	cval <- qnorm(1-alpha/2)
	kritieke waarde

	BI <- c(m-cval*se, m+cval*se)
	betrouwbaarheidsinterval opstellen

	n_nodig <- (cval*s/B)^2
	minimum waarnemingen voor BI met breedte B

	ceiling(n_nodig)
	naar boven afronden

	tstat <- (m-mu_nul)/se
	waarde toetsingsgrootheid : t

	KG <- c(cval, Inf)
	kritiek gebied bij eenzijdig naar boven toe

	Pwaarde <- 1-pnorm(tstat,df=n-1)
	p-waarde berekenen bij normale verdeling

	Pwaarde <- 1-pt(tstat,df=n-1)
	p-waarde berekenen bij t-verdeling

	t.test(commit,mu=70,
alternative=’greater’,
conf.level=0.95)
	hypothesetest
"two.sided", "greater" of "less"
betrouwbaarheidslevel = alpha


Oefening 2: bigcom.txt
	Geen nieuwe code
Oefening 3 en 4: ddt.txt
	read.table("ddt.txt", header=TRUE, dec = ",")
	data inlezen met kolomhoofdingen
floats met komma’s

	table(species)
	tabel met aantal per soort (species is categorisch)

	zstat <- (p-p_nul)/se
	z-waarde

	Pwaarde <- 1-pnorm(zstat)
	p-waarde

	prop.test(x, n, p_nul, alternative, conf.level, correct)
	proportietest: x = aantal juiste, n = totaal aantal,
correct=F of correct=T = continuïteitscorrectie


Oefening 5: funeral.txt
	Geen nieuwe code
[bookmark: _Hlk106390640]Oefening 6: diamonds.txt
	pie(table(clarity))
	taartdiagram van categorische variabele ‘clarity’


Lab III: betrouwbaarheidsintervallen en hypothesetesten voor twee steekproeven
Enkele conventies
	diff <- mean(y) – mean(x)
	verschil tussen twee steekproeven

	toetsingsgrootheid <- mean(diff)/se
	toetsingsgrootheid

	pwaarde <- (1-pt(toetsingsgrootheid, n-1))
	p-waarde


Oefening 1: diamonds2.txt
	boxplot(caratHRD,caratGIA, names=c("HRD","GIA"))
	2 boxplotten naast elkaar maken (in 1 veld)
boxplotten benoemen

	var.test(x, y, conf.level=0.95)
	testen of de varianties verschillend zijn

	t.test(caratHRD, caratGIA, alternative=’two.sided’, var.equal=FALSE, conf.level=0.99)
	hypothesetest tussen twee steekproeven
verschillend langs beide kanten
ervan uitgaand dat ze dezelfde var hebben


Oefening 2: powernap.txt
	t.test(num1999, num2000, alternative="greater",
paired = TRUE)
	hypothesetest tussen twee steekproeven
num2000 groter dan num1999
afhankelijke steekproeven

	qqnorm(diff);qqline(diff)
	QQplot tekenen


Oefening 3, 4 en 5: flowpath.txt, inspect.txt en supexam.txt
	Geen nieuwe code
Code uit de oefenzitting: croissant.txt
	bp_gvl <- boxplot(gvl, plot = FALSE)
	boxplot aanmaken, niet plotten

	bp_gvl$out
	outliers bekijken

	shapiro.test(x)
	test of waarden normaal verdeeld zijn

	prop.test(x=c(aantal1, aantal2), n=c(n1, n2), alternative = "greater", conf.level = 0.99, correct = FALSE)
	proportietest tussen twee steekproeven
testen of 1 groter is dan 2
waarden worden als vectoren meegegeven


Lab IV: variantieanalyse
Enkele conventies
	sizeC, sizeL, sizeS <- size[species==”…”]
	vectoren met de size per soort

	muC, muL, muS, mu <- mean(size…)
	gemiddelde size per soort

	nC, nL, nL <- length(size…)
	aantal van elke soort

	p <- length(summary(species))
	aantal soorten

	SST <- nC * (muC -mu)^2 + nL * (muL - mu)^2 + nS * (muS - mu)^2
	SST

	SSE <- sum((sizeC - muC)^2) + sum((sizeL - muL)^2) + sum((sizeS - muS)^2)
	SSE

	SSE <- (nC-1)*var(sizeC) + (nL-1)*var(sizeL) + (nS-1)*var(sizeS)
	

	MST <- SST / (p-1)
	MST

	MSE <- SSE / (n-p)
	MSE

	Fstat <- MST / MSE
	F-verdeling met (p-1, n-p) vrijheidsgraden

	cval <- qf(1-alpha, df1 = p-1, df2 = n-p)
	kritieke waarde

	pval <- 1 - pf(Fstat, df1=p-1, df2=n-p)
	p-waarde (overschrijdingskans)


Oefening 1: fish.txt
	tapply(size, species, mean)
	table met mean(size) per species, kan ook met sd…

	qf(1-alpha, df1 = p-1, df2 = n-p)
	percentiel voor F-verdelingen

	pf(Fstat, df1=p-1, df2=n-p)
	p-waarde voor F-verdelingen

	myaov <- aov(size ~ species)
	ANOVA-analyse, geeft SSE en SST, aantal vrijheidsgraden en schatting sd van de residuen

	summary(myaov)
	MST, MSE, toetsstatistiek, p-waarde

	mytukey <- TukeyHSD(myaov,)
	paarsgewijze verschillen

	plot(mytukey)
	BI’s plotten


Oefening 2: jeans.txt
	day <-factor(day, 
levels=c("M", "T", "W", "R", "F"))
	aangeven dat de variabele day categorisch is + volgorde aangeven


Oefening 3: dogfood.txt
	cylindercat <- factor(cylinder)
	cylinder categorisch maken

	weight <- c(batch1, batch2, batch3, batch4, batch5)
	data-preprocessing:
  gewichten van elke batch onder elkaar zetten

	batch <- rep(1:5, length(batch1))
	  type van batch naast het gewicht zetten

	batch <- factor(sort(batch))
	  batch categorisch maken

	cylindercat <- rep(cylindercat, 5)
	  cylindercat herhalen voor elke batch

	cbind(cylindercat, batch, weight)
	  dataset aanmaken via kolommen (c) (rijen: rbind)

	interaction.plot(cylindercat, batch, weight)
	interactie plot
volgorde: x-as, curves van de grafiek, y-as

	aov(weight ~ cylindercat * batch)
	* geeft interactie aan tussen cylindercat en batch


Oefening 4: supermkt.txt
	Geen nieuwe code
Lab V: analyse van categorische gegevens
Enkele conventies
	pnull <- c(0.3, 0.2, 0.2, 0.1, 0.1, 0.1)
	proportie waarden H0

	enull <- pnull * n
	overeenkomend aantal aan pnull

	xstat <- sum((number - enull)^2 / enull)
	x-statistiek

	cval <- qchisq(1 - alpha, df=p-1)
	kritieke waarde

	pval <- 1 - pchisq(xstat, df=p-1)
	p-waarde


Oefening 1: mnm.txt
	qchisq(1-alpha, df=p-1)
	kritieke waarde bij chi-kwardraat verdeling

	pchisq(xstat, df=p-1)
	p-waarde bij chi-kwadraat verdeling

	chisq.test(number, p=pnull)
	chi-kwadraat test


Oefening 2: thumbsup.txt
	Kruistabel maken
	t()
	transponeren

	%*%
	matrixvermenigvuldiging


Oefening 3: femalead.txt
	kruistabel <- cbind(male, female)
	kolommen male en female aan elkaar plakken

	rownames(kruistabel) <- identify
	rijen hernoemen 

	sum(kruistabel[1,])
	som van de getallen op de eerste rij

	sum(kruistabel[,1])
	som van de getallen op de eerste kolom

	chisp.test(c(n_x n_y), p=c(p_x,p_y)
chisq.test(margin.table(kruistabel,1))
	zelfde als prop.test(n_x, n, p=0.5)
kruistabel,1 -> rows ; kruistabel,2 -> kolommen

	chisq.test(kruistabel)
	test onafhankelijkheid tussen rijen en kolommen


Oefening 4: aderrs.txt
	Geen nieuwe code
Code uit de oefenzitting: [image: Afbeelding met tekst

Automatisch gegenereerde beschrijving]
	mytest <- chisq.test(tabel)
mytest$expected
	verwachte waarden, ook te bekomen door:
margin.table(tabel,1) %*% t(margin.table(tabel,2)) / margin.table(tabel)

	tabel_perc <- prop.table(tabel, 2)
	tabel met percentages over kolommen


Lab VI: enkelvoudige lineair regressie
Enkele conventies
	SSxx <- sum((x-mean(x))^2)
	SSxx

	SSxy <- sum((x-mean(x))*(y-mean(y)))
	SSyy

	beta1 <- SSxy / SSxx
	beta 1

	beta0 <- mean(y) - beta1 * mean(x)
	beta 0



Oefening 1: gasoil.txt
	abline(beta0,beta1)
	lijn trekken op een plot

	mymodel <- lm(gasprice ~ oilprice)
	lineaire regressie automatisch uitvoeren

	mymodel$coef
	beta 0 en beta 1

	mymodel$fitted
	voorspelde waarden

	mymodel$res
	residuen

	summary(mymodel)$sigma
	standaardafwijking

	sum(residuen^2)
	SSE

	summary(mymodel)$r.squared
	R kwadraat

	mymodel$df
	vrijheidsgraden

	nieuwedata <- data.frame(oilprice=xp)
	waarde voor xp schatten
mymodel$coef[1] + mymodel$coef[2]*xp

	predict(mymodel, newdata=nieuwedata, interval="confidence")
	BI

	predict(mymodel, newdata=nieuwedata, interval="prediction")
	voorspellingsinterval


Oefening 2: fishddt.txt
	plot(mymodel$fitted,mymodel$resid)
	homoskedasticiteit of constante variantie

	logx <- log(x)
	bij heteroskedasticiteit is log soms beter

	exp(predict(mymodel, …)
	na log () voorspelling terug exp() op toe passen


Lab VII: meervoudige lineaire regressie
Enkele conventies
	resid <- mymodel$residuals
	residuën

	fitted <- mymodel$fitted.values
	geschatte waarden


Oefening 1: streetvn.txt
	mymodel <- lm(earnings ~ hours + age)
	lineaire regressie met 2 variabelen

	plot(fitted, resid)
	homoskedasticiteit bekijken

	qqnorm(resid) ; qqline(resid)
	residuën normaal verdeeld

	stres=resid/summary(mymodel)$sigma
plot(stress, ylim=c(min(stres,-3), max(stres,3))*1.1)
abline(h=3);abline(h=-3);abline(h=0,lty=2)
	uitschieters

	anova(mymodel, mymodel2)
	verklarende factor van 2 modellen vergelijken


Oefening 2: calirain.txt
	Geen nieuwe code
Oefening 3: ddt.txt
	lengthsq <- length^2
	kwadratische term aanmaken

	mymodel2 <- lm(weight ~ length + lengthsq)
	kwadratische term mee opnemen in model
‘lengthsq’ kan ook met ‘I(length^2)’

	nieuwedata <- data.frame(length=40, lengthsq=40^2, species="SMALLMOUTHBUFF") nieuwedata <- data.frame(length=40, species="SMALLMOUTHBUFF") -> bij I(length^2)


Code uit oefenzitting: FTC.txt
	mymodel <- lm(CO ~ TAR)
	lineaire regressie

	confint(model1, parm = "TAR")
	betrouwbaarheidsinterval
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Vraag 1!

Visa bestudeert hoe vaak Klanten in verschillende leeftijdsgroepen kredietkaarten gebruiken
bij aankopen. Een steekproef van 300 klanten toont het gebruik van kredietkaarten volgens
leeftijdscategorie.

Teeftijd
Betaalmiddel | 18-24 | 25-34 | 35-44 | 45plus
Kaart 21 | 27 | 27 | 36
Cash 21 | 36 | 42 | 90

1. Structureer de gegevens zodanig dat die bruikbaar zijn voor een analyse van aantallen in
R.

We lezen de gegevens meteen als een tabel in.

kaart <- c(21, 27, 27, 36)
cash <- c(21, 36, 42, 90)

tabel <- rbind(kaart, cash)

colnames (tabel) <- c("18-24", "25-34", "35-44", "45plus")
tabel

## 18-24 25-34 35-44 45plus
## kaart 21 27 27 36
## cash 21 36 42 90

. Maak een barplot van de respondenten die met de kredietkaart betalen, opgedeeld volgens
leeftijd. Gebruik relatieve frequenties, zodat je een procentuele verdeling te zien krijgt.
Doe hetzelfde voor de respondenten die cash betalen, en vergelijk de barplots.
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gchisa(1-alpha, df=p-1)

kritieke waarde bij chi-kwardraat verdeling

pchisa(xstat, df=p-1)

p-waarde bij chi-kwadraat verdeling

chisg.test(number, p=pnull)

chi-kwadraat test

Oefening 2: thumbsup.txt

Kruistabel maken

() transponeren
%*% matrixvermenigvuldiging

Oefening 3: femalead.txt

kruistabel <- cbind(male, female:

kolommen male en female aan elkaar plakken

rownames(kruistabel) <- identify

rijen hernoemen

sum(kruistabel[1,])

som van de getallen op de eerste rij

sum(kruistabel[,1])

som van de getallen op de eerste kolom

chisp.test(c(n_x n_y), p=c(p_X,p_Y,
chisq.test(margin.table(kruistabel,1))

zelfde als prop.test(n_x, n, p=0.5)
kruistabel, 1 -> rows ; kruistabel,2 -> kolommen

chisqg.test(kruistabel)

test onafhankelijkheid tussen rijen en kolommen

Oefening 4: aderrs.txt
Geen nieuwe code

Code uit de oefenzitting:

Lab VI: enkelvoudige lineair regressie
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