
Vejledende besvarelse af hjemmeopgave, forår 2018

Udleveret 12. februar, afleveres senest ved øvelserne i uge 10 (6.-9.marts)

I forbindelse med reagensglasbehandling blev 100 par randomiseret til to
forskellige former for hormonstimulation. Herefter blev der udtaget et eller
flere æg samt (i princippet) to ægblærevæsker, en fra hver æggestok.

Kvaliteten af de udtagne æg blev vurderet, og et antal hormoner blev målt i
ægblærevæskerne, heriblandt Testosteron (nmol/l) og InhibinB (ng/ml).

For 4 kvinder lykkedes det ikke at opnå nogle æg eller ægblærer, og for visse
af de 96 resterende var det (af forskellige årsager) ikke muligt at foretage alle
hormonbestemmelserne.

På hjemmesiden
http://staff.pubhealth.ku.dk/~lts/basal18_1/hjemmeopgave.html
ligger oplysninger på 96 kvinder, med betegnelserne:

id: Løbenummer for kvinden

treat: Stimulationsmetoden (A eller B)

kvalitet: 1 for god kvalitet, 0 for mindre god

testo: Målinger af Testosteron, hhv. left og right

inhibin: Målinger af InhibinB, hhv. left og right

I de første 3 spørgsmål fokuserer vi udelukkende på prediktion af testos-
teron målinger på højre side, og ignorerer, at der er benyttet to forskel-
lige stimulationsmetoder.

1. Lav en figur til at illustrere sammenhængen mellem testosteron og in-
hibin, begge målt på højre side. Udfør på denne baggrund en lineær
regressionsanalyse (på passende skala), med testosteron (højre side)
som outcome og inhibin (højre side) som forklarende variabel. Angiv es-
timater for intercept og hældning med konfidensintervaller samt spred-
ning omkring regressionslinien. Giv også, så vidt muligt, fortolkninger
af disse.
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Her er det naturligt at starte med et scatterplot, med tilhørende re-
gressionslinie (som støtte for vurderingen af rimeligheden af forudsæt-
ningerne for at foretage regressionsanalysen).

Vi går derfor ind i Graph/Chart Builder/Scatter og i den fremkomne
boks trækkes testo_right over på Y-aksen, og inhibin_right over
på X-aksen. Efterfølgende dobbeltklikkes på scatterplottet, man klikker
Add Fit Line at Total og derefter afkrydser man i Properties-boksen
Linear.

For at undgå boksen med regressionslinien hen over figuren, kan man
evt. fjerne fluebenet i Attach label to line.

Vi får så figuren

Denne figur giver ikke noget klart lineært indtryk, og residualerne fra en
regressionsanalyse på disse utransformerede data ville have flere prob-
lemer

• Residualerne har ikke samme spredning for alle niveuer af out-
come, men har derimod en tendens til at være større (numerisk,
dvs. både store negative og store positive værdier) for de høje (for-
ventede) værdier af outcome.

Dette illustreres også ved det trompetagtige udseende af plottet
af residualer mod forventede værdier for denne regressionsanalyse
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på utransformeret skala

• Residualerne er ikke normalfordelte, men har en hale mod de store
værdier. Dette illustreres bedst ved fraktildiagrammet i figuren
ovenfor, der klart har den omvendte “hængekøjefacon”.

I lyset af disse problemer, vil vi logaritme-transformere vores outcome,
og vi holder os til 10-tals logaritmen. Der er ikke noget i de ovenstående
problemer, der indikerer, at vi skal transformere vores kovariat, men al-
ligevel kan det rent fortolkningsmæssigt være rimeligt at transformere
kovariaten også, da der i begge tilfælde er tale om koncentrationer. Vi
vil derfor tranformere begge med logaritmen i de efterfølgende analyser.

Vi definerer således (via Transform/Compute) alle de logaritmerede
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værdier (vi får brug for dem efterfølgende):

log_testo_left=Lg10(testo_left)
log_testo_right=Lg10(testo_right)

log_inhibin_left=Lg10(inhibin_left)
log_inhibin_right=Lg10(inhibin_right)

Vi kan nu gentage figuren fra før, denne gang på logaritmisk skala, så vi
går tilbage i Graph/Chart Builder/Scatter og udskifter de variable,
hvorved vi får figuren:

Denne figur viser ingen særlige problemer med henblik på en regression-
sanalyse, men vi ser nærmere på det ved modelkontrollen nedenfor. Der
er dog nogle observationer svarende til de lave inhibinmålinger, der godt
kan gå hen og blive indflydelsesrige. Dette kunne have været en grund
til ikke at logaritmere inhibin....

Vi laver dernæst regressionsanalysen ved at gå ind i menuen
General Linear Model/Univariate, hvor man sætter log_testo_right
ind som Dependent Variable og log_inhibin_right som Covariate(s),
hvorefter man går ind i Model og sætter log_inhibin_right over
i Model. Desuden går man ind i Options og afkrydser det ønskede,
hvilket altid vil være Parameter Estimates, og evt også Residual Plot.
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Vi finder så outputtet (beskåret):

Estimatet for interceptet ses at være 1.662 med tilhørende konfidensin-
terval (1.519, 1.806), men dette er rimeligt meningsløst, idet det refer-
erer til en inhibinværdi på 1 (fordi logaritmen til 1 er 0), og vi vil derfor
ikke bruge krudt på at tilbagetransformere det.

Estimatet for hældningen er −0.164, med et konfidensinterval på
(−0.254,−0.074), hvilket viser den negative association mellem de to
hormoner.

Når man tilbagetransformerer hældningen, får man effekten af at 10-
doble inhibinværdien, 10−0.164 = 0.69, altså at testosteron falder med
31% eller til 69% af hvad den var før. Konfidensintervallet for dette er
(10−0.254, 10−0.074) = (0.56, 0.84), svarende til et fald i testosteron på
mellem 16 og 44%.

Interessant er det, at når begge variable (outcome såvel som kovariat)
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logaritmetransformeres, så får man samme hældning uanset hvilken
logaritme, man benytter (blot man selvfølgelig benytter samme loga-
ritme på begge). Det betyder, at man også direkte kan se effekten af
en fordobling af inhibinværdien, nemlig en faktor 2−0.164 = 0.89, på
testosteron-værdien, altså et fald på ca. 11%. Konfidensintervallet for
dette er (2−0.254, 2−0.074) = (0.84, 0.95), svarende til et fald i testosteron
på mellem 5 og 16%.

Estimatet for spredningen omkring regressionslinien
(Standard Error of the Estimate) kan findes som kvadratroden af
Mean Square Error, altså

√
0.022, som med lidt flere decimaler giver

0.149, men det er ikke så let at fortolke. Det benyttes jo til at konstruere
prediktionsintervaller, idet disse er givet ud fra linien ved at lægge
±2× 0.149 = ±0.298 til. Tilbagetransformerer vi, fås 100.298 = 1.99 og
10−0.298 = 0.504. Det kan fortolkes som tilbagetransformerede predik-
tionsgrænser, der siger, at de individuelle testosteron-værdier kan være
op til enten dobbelt eller ned til halvdelen af, hvad prediktionen angiver.

Vi skal også lige med et par residualplots sikre os, at vores model er
rimelig
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Det ses, at forudsætningerne ser fornuftige ud, idet residualerne har
nogenlunde samme spredning uanset niveauet af outcome variablen, og
at de er nogenlunde normalfordelte. Lineariteten ser dog ud til at halte
lidt, hovedsageligt på grund af den meget lave inhibin-måling.

Der ses mindst en observation med ret stor Cook-værdi. Vi kan se
nærmere på denne ved at gemme Cook-værdierne i datasættet (benyt
Save-knappen) og bagefter se, hvor de store værdier er.

Vi kan plotte dem mod observationsnummeret:

Den rigtig store Cook-værdi (0.24) ses at tilhøre individ nr. 60, som har
en dårlig æg-kvalitet og en meget lille værdi af inhibin på højre side,
faktisk den mindste i datamaterialet. Det kunne jo være en fejl....
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2. Hvad er den forventede værdi af testosteron for en kvinde med en in-
hibin på 30? Og hvad er normalområdet for sådanne kvinder?
Er det usædvanligt at se en kvinde med en testosteron-værdi på 80 og
en inhibin-værdi på 30?

For at få interceptet til at svare til en Inhibin-værdi på 30, skal vi sørge
for, at vores kovariat log_inhibin_right netop er 0 for denne værdi.
Dette opnås ved at fratrække log10(30) = 1.477 fra log_inhibin_right,
altså ved at gå i Transform/Compute og definere
log_inhibin_right30=log_inhibin_right-Lg10(30). Herefter gen-
tager vi regressionsanalysen med denne nye kovariat, hvorved vi får
outputtet:

Den predikterede testosteron værdi er her 101.420 = 26.30 nmol/l, og
normalområdet på logaritmisk skala er 1.420±2×0.149 = (1.122, 1.718).
Da dette ikke indeholder 1.90 = log10(80) er kombinationen usædvan-
lig. Vi kan også tilbagetransformere normalområdet til 10(1.122,1.718) =
(13.24, 52.24) nmol/l, som jo ikke indeholder 80.

Bemærk i øvrigt, at det i dette spørgsmål er vigtigt om normalfordelin-
gen og den konstante varians (spredning) holder, idet vi udtaler os om
enkeltobservationer.
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3. Har vi nogen glæde af at kende de to inhibin målinger, hvis vi også
udnytter information om testosteron niveauet på venstre side som fork-
larende variabel?

Ovenfor så vi, at højre sides inhibin målinger havde en signifikant evne
til at prediktere testosteronmålingerne på højre side, omend vi kun
forklarede ca. 13% af variationen. Det virker oplagt, at testosteron
målingerne på venstre side skulle prediktere bedre, og vi afprøver nu
dette ved at inddrage alle tre mulige kovariater i en regressionsmodel.

Vi gå derfor tilbage til General Linear Model/Univariate, udskifter
log_inhibin_right30 med den oprindelige log_inhibin_right og
indsætter desuden de to resterende kovariater: log_testo_left og
log_inhibin_left.

Vi får så
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For en ordens skyld skal vi lige overbevise os selv om, at den multiple
regressionsmodel overhovedet var rimelig, dvs. vi skal udføre de sæd-
vanlige modelkontroltegninger. Det drejer sig om residualer plottet mod
forventede værdier af outcome samt fraktildiagram over residualerne.

Endvidere vil vi gerne se plots af residualer mod hver af de tre kovari-
ater, med udglattede kurver, for at vurdere lineariteten:
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Disse er ikke alle helt fine i kanten, men heller ikke så slemme, at vi
ikke kan fortsætte med vores forehavende.

Vi vender derfor tilbage til det output, vi fandt fra vores analyse, og
her bemærker vi, at vi i hvert fald ikke har meget glæde af at kende
inhibinværdien på venstre side, så denne udelader vi, hvorved vi får
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Vi ser, at der heller ikke ligger signifikant information i at kende inhibin
værdien på højre side.

Bemærk, at man ikke bør sammenligne R2-værdierne for modeller, der
ikke har det samme antal kovariater, da denne altid vil være mindre,
når der er flere kovariater med. Så er residalspredningen, eller residu-
alvariansen (Residual Mean Square) et bedre mål, og her ser vi, at
modellen med udelukkende log_testo_left som forklarende variabel
giver næsten helt den samme værdi, som hvis en eller begge inhibin-
målinger er med i modellen.
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Nu kommer et par spørgsmål, der fokuserer på
forskellen på stimulationsmetoderne:

4. Lav en figur til illustration af forskellene på de to behandlingsgrupper
forsåvidt angår testosteron på højre side. Udfør på baggrund af denne
tegning en sammenligning af de to grupper på passende skala og kvan-
tificer forskellen med konfidensinterval.

Vi starter med et simpelt Boxplot, som vi får ved at gå ind i
Analyze/Descriptive Statistics/Explore, hvor vi sætter testo_right
i Dependent List, treatment i Factor List samt sætter hak i Plots.
Plottet ses til venstre i nedenstående figur.

Man bemærker her (igen), at fordelingen i begge grupper er en anelse
skæv, med en hale mod de høje værdier. Da vi er på vej mod en sam-
menligning af grupperne med et T-test, forsøger vi igen at transformere
med logaritmen for at opnå symmetriske fordelinger (helst normal-
fordelinger). På figuren til højre er anvendt 10-tals logaritmer, men
det spiller ingen rolle.
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Ud fra den højre figur ser det fornuftigt ud at foretage et uparret T-test,
idet

• Observationerne antages uafhængige (forskellige kvinder)

• Der synes at være nogenlunde samme variation i begge grupper

• Fordelingerne ser rimeligt symmetriske/normalfordelte ud

Man kan selvfølgelig supplere med fraktildiagrammer, men det skønnes
ikke at være nødvendigt her, ikke mindst fordi fordelingsantagelsen ikke
er voldsomt kritisk, hvis vi blot skal sammenligne middelværdier og ikke
udtale os om enkeltindivider.

Vi udfører så det uparrede T-test ved at gå ind i
Analyze/Compare Means/Independent Samples T-test, hvor vi sæt-
ter log_testo_right over i Test Variable(s) og treat i Grouping Variable.

Under Define Groups vælges Group1 til A og Group1 til B. Herved får
vi outputtet:
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Her ser vi

• Der indgår i alt 91 personer i vores sammenligning, idet nogle
kvinder har manglende værdier for testosteron på højre side.

• Spredningerne i de to grupper er meget ens (0.1512 hhv. 0.1588),
P-værdi for test af identitet af disse er 0.265.

• Middelværdierne i de to grupper er signifikant forskellige, med
P=0.029.
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• Den estimerede forskel på de to behandlinger er (på logaritmisk
skala) 0.0719 (stimulation A mod stimulation B), med et kon-
fidensinterval på (0.00734, 0.13653). Tilbagetransformeres dette,
fås et ratio-estimat på 100.0719 = 1.18, altså at stimulation A giver
18% højere værdier end stimulation B, med et konfidensinterval
på (1.017, 1.369), dvs. svarende til fra 1.7% over til hele 36.9%
over.

5. Hvis to personer med forskellige stimulationsmetoder har opnået samme
testosteron-værdi på venstre side, kan vi da forvente, at de også har no-
genlunde samme værdi på højre side, eller kan afvigelserne komme op
på f.eks. 50 nmol/l (eller 25%)?

Der er her lagt op til en kovariansanalyse, hvor vi ved sammenligning af
log_testo_right for de to stimulationsmetoder korrigerer (betinger,
justerer) for forskelle på venstre side, således at vi sammenligner værdier
på højre side, for fastholdt værdi af værdi på venstre side.

Først skal vi dog lige lave et plot ved at gå ind i Graph/Chart Builder,
vælge Scatter plot (nr. 2 fra venstre), og i den fremkomne boks
trække log_testo_right over på Y-aksen, log_testo_left over på
X-aksen og treatment over i Set Color

For at tegne linierne, dobbeltklikker man efterfølgende på grafen og
klikker på ikonet Add Fit Line at Subgroups og derefter i Properties-
boksen afkrydse Linear og klikke Apply.

Man kan endvidere vælge, om man vil have liniens ligning skrevet på
linien eller ej (flueben ved Attach label to line kan fjernes)

Herved får vi figuren:
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Selv om disse regressionslinier ikke er helt parallelle, vil vi fortsætte
med en kovariansanalyse, da vi ikke på forhånd havde formodning om
en interaktion her.

Vi benytter Analyze/General Linear Model/Univariate, hvor vi sæt-
ter log_testo_right over i Dependent Variable, treatment i Fixed Factor(s)
og log_testo_left i Covariate(s).

For at undgå at få interaktionen med i modellen, klikkes nu på Model,
hvorefter man vælger Custom, markerer begge kovariater, skifter fra
Interaction til Main Effects og klikker på pilen og Continue.

Husk også i Options at vælge Parameter Estimates
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Vi får så outputtet

Den model, vi har fittet, svarer til to parallelle linier, som skitseret ne-
denfor:
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Denne figur er lidt besværlig at lave, idet man efter at have lavet selve
scatterplottet, skal gå ind i menuen Add a reference Line by Equation,
vælge farve under Lines (her blå for gruppe A og grøn for gruppe
B, svarende til punkternes farve) og herefter under Reference Line
skrive den relevante formel ind, dvs. for gruppe A’e vedkommende rette
udtrykket y=1*x+0 til liniens ligning y=0,660*x+0,511.

Herefter gentages for den anden gruppe, der har ligningen y=0,660*x+0,455.

Det ses af outputtet, at der stadig er signifikant forskel på de to stimu-
lationsmetoder (P=0.022), omend forskellen er formindsket noget, fra
0.0719(0.0325) i spm. 4 til nu 0.056(0.024), på logaritmisk skala. Vi
kvantificerer yderligere nedenfor.

De automatiske modelkontroltegninger er ikke så informative, men vi
kan ligesom tidligere lave dem mere detaljerede ved at gemme resid-
ualer og predikterede værdier og selv tegne efterfølgende:
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Vi skal nu udbygge kvantificeringen af forskellen på de to stimulations-
metoder for log_testo_right, for fastholdt værdi af log_testo_left,
altså forskellen 0.056(0.024) på logaritmisk skala, dvs. (med en ekstra
decimal): CI=(0.0082, 0.1031). Når vi tilbagetransformerer dette, får
vi 100.0557 = 1.137, med CI=(100.0082, 100.1031) = (1.019, 1.268). For
fastholdt værdi af testosteron på venstre side, finder vi altså, at stim-
ulationsmetode A stadig estimeres til at give 13.7% højere værdier på
højre side end stimulationsmetode B, men det kan være helt op til
26.8% højere.

Da testo_right-værdierne ligger et sted mellem 10 og 60-70 stykker,
kan forskellen på middelværdierne altså ikke komme helt op mod de
50 nmol/l, idet 26.8% af 60 kun er ca. 16.

Nu er der imidlertid spurgt til forskelle for to personer, og vi skal
derfor over i noget med prediktionsintervaller i stedet for. Og det er
ikke engang et helt almindeligt prediktionsinterval, fordi det drejer sig
om en differens mellem to personer, ikke en enkelt person, som det
plejer.

Vi indfører nu betegnelserne HA, HB, VA, og VB for log_testo, på hhv
Højre og Venstre side, for stimulationsmetode A og B.

Vi har så her set på modellen med 2 parallelle regressionslinier:

HA = αA + βVA + εA

HB = αB + βVB + εB

og vi vil gerne finde prediktionsinterval for differensen HA−HB under

20



forudsætning af, at VA = VB. Men så er

HA −HB = αA − αB + εA − εB

som har middelværdi αA − αB, men varians 2× σ2.

I prediktionsintervallet skal vi således gange Mean Square Error med
2, så vi finder:

0.056± 2×
√
2× 0.022 = (−0.252, 0.363)

og når vi tilbagetransformerer dette, får vi CI=(10−0.252, 100.363) =
(0.560, 2.307), svarende til, at stimulationsmetode A kan være over
dobbelt så høj som stimulationsmetode B, men også ned til ca. 44%
lavere. Her er således rigelig plads til en forskel på 50 nmol/l.

6. Kvantificer middelværdien af sideforskellene for testosteron, for hver
stimulationsmetode for sig.

Vi har her brug for at definere nogle nye variable, nemlig differenser og
gennemsnit for testosteron på log-skala. Husk, at man skal lave differ-
enser af logaritmer, aldrig logaritmer af differenser.

I Transform/Compute definerer vi:

dif_log_testo=log_testo_right-log_testo_left
dif_testo=testo_left-testo_right
snit_testo=(testo_left+testo_right)/2

Når vi skal se på sideforskelle, skal vi naturligvis stadig arbejde på log-
aritmisk skala, som det fremgår af nedenstående Bland-Altman plots,
der tydeligt viser trompetfacon.

Disse er dannet ved at gå i Graph/Chart Builder/Scatter, vælge det
simple scatterplot, klikke på Groups/Point ID, afkrydse Rows panel variable
og sætte treatment over i Panel?. Desuden dif_testo over på Y-
aksen, og snit_testo over på X-aksen.
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De tilsvarende Bland-Altman plots, for de logaritmerede værdier, bliv-
er:

som ser noget bedre ud. Vi kvantificerer derfor differenserne på log-
skala, først med et Box-plot:
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og så ved at udføre tests for middelværdi 0, dvs. ved at lave parrede
T-tests for de to sider, for hver stimulationsmetode for sig:
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Herved får vi P-værdierne 0.084 hhv. 0.609, og dermed ingen signifikante
sideforskelle.

Den estimerede forskel (højre minus venstre) er (på logaritmisk skala)
0.0286 hhv -0.0111 for hhv stimulationsmetode A og B, dvs. sideforskel-
lene går i forskellige retninger. Vi kan dog se af konfidensintervallerne,
at ingen af dem er signifikant forskellige fra 0, dvs. der er ingen evidens
for sideforskelle for nogen af stimulationsmetoderne.

For at forstå disse sideforskelle, skal vi tilbagetransformere til ratio’er,
f.eks. for stimulationsmetode A: 100.0286 = 1.07, hvilket betyder, at
værdierne på højre side i gennemsnit ligger ca. 7% over de tilsvarende i
venstre side, med konfidensintervallet (10−0.0041, 100.0612) = (0.99, 1.15),
altså fra mellem 1% under til 15% over.

Tilsvarende fås for stimulationsmetode B: 10−0.0111 = 0.97, hvilket be-
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tyder, at værdierne på højre side i gennemsnit ligger ca. 3% under de
tilsvarende i venstre side, med konfidensintervallet 10−0.0547, 100.0325 =
(0.88, 1.08), altså fra mellem 12% under til 8% over.

Ser det ud som om forskellen på stimulationsmetoderne er den samme
på de to sider (for testosteron)?

Umiddelbart kunne det her se ud til, at der var lagt op til uparrede
T-tests for hver af siderne, og da vi allerede i spm. 4 har set på højre
side, supplerer vi her med venstre side:
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Sammenfattende finder vi kvantificeringerne af forskellen på de to stimu-

lationsmetoder, for hver side (for A vs. B), på log10-skala:

Venstre side: 0.0550 (-0.0157, 0.1257),
tilbagetransformeret til 1.135 (0.965, 1.336), altså 13.5% højere
for A end for B, med CI fra 3.5% under til 33.6% over.

Højre side: 0.0719 (0.0073, 0.1365),
tilbagetransformeret til 1.180 (1.017, 1.369), altså 18.0% højere
for A end for B, med CI fra 1.7% over til 36.9% over.

For højre side er der således signifikant forskel, medens der på venstre
side ikke er. Dette er imidlertid absolut ikke nok til at sige, at der er
forskel på effekterne på de to sider! Ydermere er der et lille problem:
Det er ikke (helt) de samme personer for de to sider, idet manglende
observationer for enkelte individer til at ryge ud af analyserne.....

Men hvordan finder vi så en P-værdi for testet af, om de to forskelle på
stimulationsmetoderne er ens??

Vi benytter her igen de tidligere indførte betegnelser, nemlig HA, HB,
VA, og VB for log_testo, på hhv Højre og Venstre side, for stimula-
tionsmetode A og B.

Vi vil gerne undersøge, om forskellen på A og B er ens for de 2 sider,
dvs. om

HA −HB = VA − VB
men ved at bytte lidt rundt på disse led, ses dette at være det samme
som at undersøge om

HA − VA = HB − VB
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altså om side-differenserne dif_log_testo er ens for de to stimulations-
metoder.

Vi laver derfor et uparret T-test til sammenligning af stimulation A og
B for sideforskellene dif_log_testo=log_testo_left-log_testo_right:
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Vi ser, at der ikke findes klare tegn på forskel her (P=0.14), så vi må
konkludere, at det sagtens kan tænkes, at stimulationstyperne virker
ens på de to sider.

Bemærk, at der i denne sidste analyse indgår endnu færre personer end
i de tidligere, fordi nu kun personer med målte værdier for alle hormon-
er indgår.

I de to sidste spørgsmål ser vi på ægkvaliteten.

7. Giv et estimat for sandsynligheden for høj ægkvalitet, for hver af de to
stimulationsmetoder hver for sig. Ser de to estimater forskellige ud?

Når vi skal udføre noget for hver stimulationstype for sig, starter vi med
at lave en Split File, hvor vi afkrydser Compare groups og sætter
treatment over i Groups Based On.

Dernæst går vi ind i Generalized Linear Models/Generalized Linear Models,
hvor vi afkrydser Custom, sætter Distribution til Binomial, Link function
til Identity, og Response til kvalitet. For at få procenterne for god
ægkvalitet, kan man evt skifte Reference Category til First, men
dette er ikke gjort her.

Vi finder så (blandt en hel del andet):

De to estimater for dårlig ægkvalitet!, med tilhørende (desværre kun
approksimative) konfidensintervaller ses at være:
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A: 0.41 (0.28, 0.55)

B: 0.33 (0.20, 0.47)

Hvis vi ønsker estimater for god kvalitet i stedet, skal vi bare trække
fra 1:

A: 0.59 (0.45, 0.72)

B: 0.67 (0.53, 0.80)

De ser jo ikke særligt forskellige ud, og vi tester hypotesen om identitet
nedenfor:

8. Lav et test for om kvaliteten af de udtagne æg afhænger af stimulation-
smetoden. Kvantificer forskellen, dels som en forskel på de to sandsyn-
ligheder fundet ovenfor og dels som en relativ risiko. Husk i begge til-
fælde at supplere med et konfidensinterval. Kan vi udelukke, at der er
dobbelt så stor sandsynlighed for at have god ægkvalitet i den ene gruppe
i forhold til den anden?

Vi aflyser ny Split File og udfører et χ2-testet for uafhængighed ved
at gå ind i
Analyze/Descriptive Statistics/Crosstabs/, og sætte treatment
over i Row(s) og kvalitet i Column(s)

Vi går derefter ind i Statistics og afkrydser Chi-square, Somer og
Risk. Desuden går vi ind i Exact og afkrydser Exact, så vi får Fishers
eksakte test med:

og endelig går vi ind i Cells for at afkrydse, at vi, foruden de ob-
serverede antal (Observed), gerne vil se de forventede antal (Expected),
samt under Percentages: Row for at få rækkeprocenter, dvs. sandsyn-
lighed for god/dårlig kvalitet for hver af de to stimulationsmetoder.
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Vi ser af såvel χ2-test og Fishers eksakte test, at der ikke er signifikant
forskel på ægkvaliteten for de to behandlinger (P=0.43 hhv. 0.53). De
forventede antal er alle et pænt stykke over de krævede 5 (minimum
16.9), så det er ikke nødvendigt at lave Fishers eksakte test, da chi-i-
anden approksimationen er god nok.

De estimerede sandsynligheder for god ægkvalitet ses under % within treatment
i kolonnen kvalitet 1. De er A: 58.8, og B: 66.7.

Den estimerede forskel på de to sandsynligheder for god ægkvalitet
aflæses under Directional Measures, eller Somer’s d, kvalitet Dependent
til 0.078 (≈ 0.667-0.588), altså ca. 8 procentpoint, med asymptotisk
standard error på 0.098, svarende til konfidensgrænserne (-0.118, 0.274).
Der kan altså med rimelighed være op til 27%-point større sandsyn-
lighed for god ægkvalitet for treatment B.

Den relative “risiko” for god ægkvalitet for stimulationsmetode A vs. B
udregnes nemt i hånden til

0.6667

0.5882
= 1.13
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men for at få konfidensgrænser på dette tal, må vi benytte SPSS.
Desværre er 1.13 dog ikke blandt de tal, SPSS giver os, og det er for-
di den angiver den relative risiko for treatment A vs. B i stedet. For
cohort kvalitet=1 er denne angivet som 0.882, og ved at invertere
denne, fås

1

0.882
= 1.13

Tilsvarende kunne vi invertere det tilhørende konfidensinterval:(
1

1.202
,

1

0.0.648

)
= (0.83, 1.54)

Man kan derfor ikke sige, at sandsynligheden for god ægkvalitet kan
være dobbelt så stor i den ene gruppe i forhold til den anden, men
bemærk, at man godt kan sige, at den ene gruppe (gruppe B) kan have
dobbelt så store odds for god ægkvalitet.

Vi kunne få SPSS til at udregne disse inverteringer ved at bytte om på
rækkefølgen af vores stimulationsformer, f.eks. ved at kalde dem 2:A
hhv. 1:B:
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