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Niet-parametrische statistiek en power analyse – Tom Wenseleers, 18 november 2009

Demonstratie 1: bootstrap analyse in Maple 
a. Niet-parametrische bootstrap analyse van 95% confidentielimieten op de mediaan
Voor een aantal statistieken zoals het gemiddelde en onder een normale verdeling kunnen confidenielimieten analytische berekend worden. Voor vele statistieken bestaan er echter geen analytische formules. In die gevallen kunnen we de niet-parametrische bootstrap methode gebruiken om confidentielimieten of p-waarden te berekenen. Dit gebeurt door de originele dataset te hersampelen met teruglegging en de statistiek te berekenen op elk van de gehersampelde datasets. De 95% confidentielimieten worden dan gegeven door de 2.5% and 97.5% percentielen.

In file "01 MAPLE bootstrapping.mw" berekenen we de 95% confidentielimieten op de mediaan via deze zgn. niet-parametrische bootstrap methode. Dit gebeurt met de volgende code:
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'laad het Statistics pakket
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'de data, met import() kan men ook data inlezen
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'de mediaan
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'gewenst aantal bootstrap resamplings 
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'de standaardfout
[image: image6.wmf]
'bootstrap analyse
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'95% confidentielimieten

Resultaat: mediaan=4.5, standaardfout=1.04, 95% confidentielimieten: [3,7].

Een histogram van de distributie van de mediaan berekend op de gebootstrapte data kan als volgt weergegeven worden:
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b. Parametrische bootstrap analyse

In sommige gevallen kunnen we de 95% confidentielimieten op een bepaalde statistiek ook berekenen door simulatie ("parametrische bootstrap analyse"). Dit kan wanneer de statistiek een functie is van parameters met een gekende onderliggende distributie. 

In file "01 MAPLE bootstrapping.mw" geven we een voorbeeld waarbij we de 95% confidentielimieten berekenen op een parameter via deze zgn. parametrische bootstrap methode. De parameter in het voorbeeld is de proportie eieren in een sociale insectenkolonie die gelegd worden door de werksters versus door de koningin A = (nW x p x eW) / (nW x p x eW + eQ), waarbij nW het aantal werksters in een kolonie zijn, p de proportie werksters die eieren leggen en eW en eQ respectievelijk het gemiddeld aantal eieren die gelegd worden per dag door één enkele eileggende werksters en door de koningin (cf. Helanterä et al. 2006). Door alle werksters in een kolonie te dissecteren werd er gevonden dat 12/1150 werksters eieren legden, zodat p=12/1150. Deze parameter wordt verondersteld binomiaal verdeeld te zijn. eW werd geschat op basis van het aantal eieren gelegd door werksters over een periode van vijf dagen (eT=281) gedeeld door het aantal eileggende werksters die aanwezig waren (nR=53) gedeeld door 5. eT en nR werden verondersteld Poisson verdeeld te zijn. Het gemiddeld aantal werksters per kolonie (nW=2042) en het gemiddeld aantal eieren per dag gelegd door de koningin (eQ=161) waren elk gekend met een hoge nauwkeurigheid, zodat die in de berekening van de confidentielimieten op A als constant kunnen beschouwd worden. De 95% confidentielimieten op A kunnen via de parametrische bootstrap methode dan als volgt berekend worden:
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'laad het Statistics pakket
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'definieer nW (constant genomen)
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'definieer eQ (constant genomen)
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'definieer distributie van p 
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'definieer distributie van eW
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'gewenst aantal bootstrap simulaties
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'parametrische bootstrap simulatie van p
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'parametrische bootstrap simulatie van eW
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'simulatie van A
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'95% confidentielimieten
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'gemiddelde van schattingen
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'histogram van schattingen
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Resultaat: A=12.4%, 95% confidentielimieten: [5.5%,19.7%].

Demonstratie 2: bootstrap analyse en permutatietests in Matlab 
a. Niet-parametrische bootstrap analyse van 95% confidentielimieten op de mediaan
Matlab is een ander veel gebruikt pakket waarmee bootstrap analyse kan uitgevoerd worden. Hiermee kunnen we o.a. iets gesofisticeerdere bootstrap analyse uitvoeren waarbij we confidentielimieten kunnen berekenen via de bias-corrected accelerated (BCa) methode i.p.v. met de eenvoudigere percentielmethode. Bij deze methode wordt er een continue waaarschijnlijkheidsdistributie gefit (die al dan niet symmetrisch kan zijn) zodat een nauwkeurigere schatting van de confidentielimieten mogelijk is.

De equivalente Matlab code voor ons eerdere voorbeeld van de berekening van de 95% confidentielimieten op de mediaan via de bootstrap methode is als volgt (zie file "02 MATLAB bootstrapping median.m"): 

data=[6;3;5;2;3;7;4;7;4;10];


% de data, met load() kan men data inlezen
B=100000;





% gewenst aantal bootstrap resamplings
[bootstat,bootsam]=bootstrp(B,@median,data);
% bootstrap analyse
hist(bootstat,16)




% histogram van bootstrapverdeling
med=median(data)




% de mediaan
sterror=std(bootstat)



% de standaardfout
De confidentielimieten op de mediaan berekend via de bootstrap BCa methode wordt dan gegeven door: 

conflimsBCA=bootci(B,{@median,data},'alpha',0.05,'type','bca')
Of via de eerder gebruikte eenvoudigere percentielmethode:

conflimsPERC=bootci(B,{@median,data},'alpha',0.05,'type','per')
Resultaat:
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mediaan=4.5, standaardfout=1.04, 95% confidentielimieten: [3,7] (zowel via BCa als percentielmethode)
b. Niet-parametrische bootstrap analyse van de Spearman rank correlatie
We kunnen dezelfde methode ook gebruiken om 95% confidentielimieten te berekenen op meer complexe statistieken, zoals gefitte regressiecoëfficiënten, e.d. In de file "03 MATLAB bootstrapping spearman rank.m" gebruiken we de bootstrap methode om de 95% confidentielimieten en de p-waarden van een Spearman rank correlatie niet-parametrisch te berekenen. Dit gebeurt als volgt:

var1=[6.1;3.2;5.5;2.3;3.8;7.2;4.1;7.6;4.2;10.1];
% data variabele 1
var2=[3.9;2.8;8.2;3.9;6.2;4.8;2.1;9.0;5.5;8.6];

% data variabele 2
var1rt=Tiedrank(var1);





% rang getransformeerde var1
var2rt=Tiedrank(var2);





% rang getransformeerde var2
B=100000;







% aantal bootstrap replicates
[bootstat,bootsam]=bootstrp(B,@corr,var1rt,var2rt);
% bootstrap analyse
figure







% maak nieuw window voor fig.
hist(bootstat,16)






% histogram verdeling
SpearmanR=corr(var1rt,var2rt)




% Spearman rank correlatie
sterror=std(bootstat)





% de standaardfout
De confidentielimieten op de Spearman rank correlatie berekend via de bootstrap BCa methode wordt dan gegeven door: 

conflimsBCA=bootci(B,{@corr,var1rt,var2rt},'alpha',0.05,'type','bca')

Of via de eenvoudigere percentielmethode:

conflimsPERC=bootci(B,{@corr,var1rt,var2rt},'alpha',0.05,'type','per')
Om te testen of de Spearman rank correlatie significant groter is dan 0 kunnen we berekenen in welke proportie van de gevallen de Spearman rank correlaties berekend op de gebootstrapte data kleiner zijn dan nul. De tweezijdige p-waarde wordt dan gegeven door 2 maal deze éénzijdige p-waarde:
onesidedpboots=mean(bootstat<0);
twosidedpboots=2*onesidedpboots;

Resultaat:
Spearman R=0.64, standaardfout=0.20, 95% confidentielimieten (BCa): [0.08,0.88], 95% confidentielimieten (percentielmethode): [12.3%,89.0%], 1-sided p=0.01, 2-sided p=0.02
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De Spearman rank correlatie en geassocieerde p-waarde berekend volgens de klassieke (asymptotische) teststatistiek wordt gegeven door: 

[SpearmanR,onesidedpasympt]=corr(var1,var2,'type','Spearman','tail','gt');
[SpearmanR,twosidedpasympt]=corr(var1,var2,'type','Spearman','tail','ne');

Resultaat:
Spearman R=0.64, 1-sided p=0.02, 2-sided p=0.047
c. Een permutatietest voor het testen op een significante Spearman rank correlatie
Hierboven zien we dat er een kleine discrepantie is tussen de p-waarden berekend volgens de bootstrap methode en deze berekend op basis van de klassieke Spearman rank teststatistiek. Welke zijn nu de juiste? Eén van de krachtigste methoden om exacte of nagenoeg exacte p-waarden te berekenen is via zogenaamde permutatietesten. Hierbij wordt er een nuldistributie berekend door de gegevens willekeurig te permuteren (in dit geval 1 van de 2 variabelen) en de teststatistiek op elke van deze gepermuteerde datasets te berekenen. In het geval van de Spearman rank correlatie kunnen we dit doen als volgt: 

P=100000;



% gewenst aantal permutaties
corrperm = zeros(P,1);

% lege array om correlaties in op te slaan
for i=1:P; corrperm(i) = corr(var1rt,var2rt(randperm(numel(var2rt)))); end





% correlaties berekend met 1 variabele random gepermuteerd
onesidedperm=mean(corrperm>SpearmanR);

% éénzijdige p-waarde
twosidedperm=mean(abs(corrperm)>SpearmanR);
% tweezijdige p-waarde
figure






% maak nieuw window voor fig.
hist(corrperm,16)





% histogram van nuldistributie

Resultaat:
1-sided p=0.02, 2-sided p=0.049

We zien dus dat de p-waarden dichter liggen bij deze berekend via de klassieke teststatistiek dan deze berekend via bootstrap analyse. De bootstrap p-waarden zijn waarschijnlijk dus iets te optimistisch.
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Correlation coefficient null distribution calculated using random permutation



In pakketten zoals StatXact en SIMSTAT zijn er ook een aantal mogelijkheden voor bootstrapping en permutatietests standaard voorzien (trial versies zijn beschikbaar op http://www.cytel.com/products/statxact/ en http://www.simstat.com/).

