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Ai correlogrammi seguono i test di normalità (gaussianità). Viene mostrato il numero dei dati

> print(paste("numero dei dati =", n <- nrow(mydata)), quote=FALSE) 

[1] numero dei dati = 202

viene calcolata la deviazione standard sa del coefficiente di asimmetria

> print(paste("deviazione standard del coefficiente di asimmetria (sa) =", sa <-
sqrt(6/n)), quote=FALSE) 

[1] deviazione standard del coefficiente di asimmetria (sa) = 0.172345496886428

e viene calcolata la deviazione standard sc del coefficiente di curtosi

> print(paste("deviazione standard del coefficiente di curtosi(sc) =", sc <-
sqrt(24/n)), quote=FALSE) 

[1] deviazione standard del coefficiente di curtosi(sc) = 0.344690993772856

Per ognuna della variabili con la funzione  skewness()  viene calcolato il coefficiente di
asimmetria  ca  dal quale si ricava il rapporto  ca/sa, sempre per ognuna delle variabili con la
funzione kurtosis() viene calcolato il coefficiente di curtosi cc dal quale si ricava il rapporto cc/sc.
Infine i valori calcolati sono assemblati mediante la funzione data.frame() in una tabella: 

               ca ca/sa           cc cc/sc

rcc     0.4160046  2.41  0.662946166  1.92
wcc     0.8352336  4.85  1.449462762  4.21

hc      0.2752244  1.60  0.891229892  2.59
hg      0.1759351  1.02  0.008064219  0.02

ferr    1.2805839  7.43  1.420173468  4.12
bmi     0.9465155  5.49  2.183474974  6.33

ssf     1.1746685  6.82  1.365135223  3.96
pcBfat  0.7595480  4.41 -0.173299598  0.50

lbm     0.3585088  2.08 -0.240119844  0.70
ht     -0.1993028  1.16  0.528116566  1.53
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wt      0.2406053  1.40  0.385610737  1.12

Se il rapporto ca/sa è superiore a 2.6 la asimmetria è significativa. Se il rapporto cc/sc è superiore
a 2.6 la curtosi è significativa. Questo modo semplificato di effettuare il test di significatività è stato
adottato per alleggerire il codice dello script, ma nulla impedisce di approfondire al bisogno lo studio
delle variabili cui si è maggiormente interessati con altri test di gaussianità [3].

Non ho consigli pratici in merito ai criteri da impiegare per la scelta tra l'uno o l'altro dei due test non
parametrici, a parte il fatto che rispetto al ρ di Spearman il coefficiente di correlazione τ di Kendall è
più robusto (meno influenzato da valori estremi) ed è più conservativo (a parità di condizioni fornisce
valori di p maggiori quindi significatività inferiori). 

Lo script per l'analisi della correlazione basata sul coefficiente di correlazione per ranghi ρ (rho)
di Spearman ricalca il precedente, copiatelo e incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:



# COEFFICIENTE DI CORRELAZIONE PER RANGHI ρ (rho) di Spearman (non parametrico)
#
library(DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
mydata <- ais[c(1:11)] # salva in mydata solamente le colonne contenenti variabili numeriche
#
# coefficiente di correlazione per ranghi ρ di Spearman con valori p di significatività
#
library(Hmisc) # carica il pacchetto
rcorr(as.matrix(mydata), type="spearman") # mostra i valori di ρ di Sperman e i valori di p
corrispondenti
#
# grafico xy per tutte le coppie di variabili
#
library(car) # carica il pacchetto
scatterplotMatrix(~rcc+wcc+hc+hg+ferr+bmi+ssf+pcBfat+lbm+ht+wt,
regLine=list(method=lm, lty=1, lwd=2, col="red"), smooth=FALSE,
diagonal=list(method="density", bw="nrd0", adjust=1, kernel="gaussian", na.rm=TRUE),
col="black", main="Grafici di dispersione", data=mydata) # traccia i grafici di dispersione xy
che incrociano tutte le variabili
#
# correlogrammi
#
library(corrgram) # carica il pacchetto
windows() # apre una nuova finestra 
corrgram(mydata, cor.method="spearman", order=FALSE, lower.panel=panel.pts,
upper.panel=panel.pie, text.panel=panel.txt, main="Correlogramma (ρ di Spearman)") #
correlogramma con grafici xy e grafici a torta
#
windows() # apre una nuova finestra 
corrgram(mydata, cor.method="spearman", order=FALSE, lower.panel=panel.pts,
upper.panel=panel.cor, text.panel=panel.txt, main="Correlogramma (ρ di Spearman)") #
correlogramma con grafici xy e ρ di Spearman
#
windows() # apre una nuova finestra 
corrgram(mydata, cor.method="spearman", order=FALSE, lower.panel=panel.pts,
upper.panel=panel.ellipse, text.panel=panel.txt,
diag.panel=panel.density, main="Correlogramma (ρ di Spearman)") # correlogramma con
grafici xy ed ellissi delle tendenze con curva loess
#
library(gclus) # carica il pacchetto
windows() # apre una nuova finestra
rho <- cor(mydata, method="spearman") # ρ di Spearman
mydata.col <- dmat.color(abs(rho)) # applica i colori
mydata.o <- order.single(abs(rho)) # dispone le variabili meglio correlate più vicine alla
diagonale
cpairs(mydata, mydata.o, panel.colors=mydata.col, gap=.5, main="Gradiente di
correlazione (ρ di Spearman)") # mostra il grafico
#
# test di gaussianità (asimmetria e curtosi)
#
library(moments) # carica il pacchetto
print(paste("numero dei dati =", n <- nrow(mydata)), quote=FALSE) 
print(paste("deviazione standard del coefficiente di asimmetria (sa) =", sa <- sqrt(6/n)),
quote=FALSE) 
print(paste("deviazione standard del coefficiente di curtosi(sc) =", sc <- sqrt(24/n)),
quote=FALSE) 



#
ca <- skewness(mydata) # coefficiente di asimmetria (ca)
ca_sa <- round(abs(ca/sa), digits=2) # rapporto (ca/sa)
#
cc <- kurtosis(mydata)-3 # coefficiente di curtosi (cc)
cc_sc <- round(abs(cc/sc), digits=2) # rapporto (cc/sc)
#
ascurt <- data.frame(ca, ca_sa, cc, cc_sc) # costruisce la tabella
names(ascurt) <- c("ca", "ca/sa", "cc", "cc/sc") # assegna i nomi alle colonne
ascurt # mostra la tabella
#

Da notare che l'argomento  upper.panel=panel.conf  che riporta nel correlogramma i limiti di
confidenza del coefficiente di correlazione può essere impiegato solamente con il test r di Pearson ed
è stato qui sostituito con l'argomento upper.panel=panel.cor

L'analisi della correlazione per dati multivariati si conclude con lo script per l'analisi della correlazione
basata sul coefficiente di correlazione τ (tau) di Kendall. Copiatelo e incollatelo nella Console
di R e premete ↵ Invio:



# COEFFICIENTE DI CORRELAZIONE PER RANGHI τ (tau) di Kendall (non parametrico)
#
library(DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
mydata <- ais[c(1:11)] # salva in mydata solamente le colonne contenenti variabili numeriche
#
# coefficiente di correlazione τ di Kendall 
#
cor(mydata, method="kendall") # mostra i valori di τ di Kendall
#
# grafico xy per tutte le coppie di variabili
#
library(car) # carica il pacchetto
scatterplotMatrix(~rcc+wcc+hc+hg+ferr+bmi+ssf+pcBfat+lbm+ht+wt,
regLine=list(method=lm, lty=1, lwd=2, col="red"), smooth=FALSE,
diagonal=list(method="density", bw="nrd0", adjust=1, kernel="gaussian", na.rm=TRUE),
col="black", main="Grafici di dispersione", data=mydata) # traccia i grafici di dispersione xy
che incrociano tutte le variabili
#
# correlogrammi
#
library(corrgram) # carica il pacchetto
windows() # apre una nuova finestra 
corrgram(mydata, cor.method="kendall", order=FALSE, lower.panel=panel.pts,
upper.panel=panel.pie, text.panel=panel.txt, main="Correlogramma (τ di Kendall)") #
correlogramma con grafici xy e grafici a torta 
#
windows() # apre una nuova finestra 
corrgram(mydata, cor.method="kendall", order=FALSE, lower.panel=panel.pts,
upper.panel=panel.cor, text.panel=panel.txt, main="Correlogramma (τ di Kendall)") #
correlogramma con grafici xy e τ di Kendall
#
windows() # apre una nuova finestra 
corrgram(mydata, cor.method="kendall", order=FALSE, lower.panel=panel.pts,
upper.panel=panel.ellipse, text.panel=panel.txt,
diag.panel=panel.density, main="Correlogramma (τ di Kendall)") # correlogramma con
grafici xy ed ellissi delle tendenze con curva loess
#
library(gclus) # carica il pacchetto
windows() # apre una nuova finestra
tau <- cor(mydata, method="kendall") # τ di Kendall
mydata.col <- dmat.color(abs(tau)) # applica i colori
mydata.o <- order.single(abs(tau)) # dispone le variabili meglio correlate più vicine alla
diagonale
cpairs(mydata, mydata.o, panel.colors=mydata.col, gap=.5, main="Gradiente di
correlazione (τ di Kendall)") # mostra il grafico
#
# test di gaussianità (asimmetria e curtosi)
#
library(moments) # carica il pacchetto
print(paste("numero dei dati =", n <- nrow(mydata)), quote=FALSE) 
print(paste("deviazione standard del coefficiente di asimmetria (sa) =", sa <- sqrt(6/n)),
quote=FALSE) 
print(paste("deviazione standard del coefficiente di curtosi(sc) =", sc <- sqrt(24/n)),
quote=FALSE) 
#
ca <- skewness(mydata) # coefficiente di asimmetria (ca)



ca_sa <- round(abs(ca/sa), digits=2) # rapporto (ca/sa)
#
cc <- kurtosis(mydata)-3 # coefficiente di curtosi (cc)
cc_sc <- round(abs(cc/sc), digits=2) # rapporto (cc/sc)
#
ascurt <- data.frame(ca, ca_sa, cc, cc_sc) # costruisce la tabella
names(ascurt) <- c("ca", "ca/sa", "cc", "cc/sc") # assegna i nomi alle colonne
ascurt # mostra la tabella
#

Lo script ricalca il precedente.  Anche in questo caso l'argomento  upper.panel=panel.conf  che
riporta nel correlogramma i limiti di confidenza del coefficiente di correlazione e che può essere
impiegato solamente con il test  r  di Pearson viene sostituito con
l'argomento upper.panel=panel.cor

Lo sola differenza sostanziale, a parte ovviamente il differente coefficiente di correlazione, è la
sostituzione della funzione  rcorr(), che non prevede il calcolo del test  τ  di Kendall, con la
funzione cor(). Il fatto che questa non riporti i valori di p di significatività del τ di Kendall si risolve
ricorrendo al bisogno al confronto diretto tra le due variabili che interessano [4].

La conclusione?

Non è vero che ricercare una correlazione equivale semplicemente a calcolare il coefficiente di
correlazione lineare r e la sua significatività.

Innanzitutto integrando i risultati:
→ del coefficiente di correlazione e della sua significatività
→ della valutazione grafica della linearità
→ dei test di normalità (gaussianità) dei dati
abbiamo le basi per decidere se sia opportuno basare le nostre conclusioni sul più classico e
tradizionale test  r  di Pearson, test parametrico basato sull'assunto di gaussianità e di linearità dei
dati, o ricorrere in alternativa a un test non parametrico, il coefficiente di correlazione per
ranghi ρ  (rho) di Spearman oppure il coefficiente di correlazione τ  (tau) di Kendall, che  forniscono
una misura della correlazione valida anche quando i dati  non  soddisfano i requisiti di normalità
(gaussianità) e di linearità necessari per applicare r.

Ad esempio per le variabili hc e hg (per il significato delle variabili vedere il post Il set di dati ais)
abbiamo che:
→ il valore del coefficiente di correlazione lineare r di Pearson è elevato ed è significativo;
→ i grafici mostrano una evidente relazione lineare tra le due variabili;
→ i test di normalità (gaussianità) confermano per entrambe le variabili una distribuzione gaussiana;
pertanto possiamo basare le nostre conclusioni in merito alla correlazione sul coefficiente di
correlazione lineare r di Pearson.

Nel caso della correlazione tra le variabili bmi e ssf abbiamo che:
→ i valori del coefficiente di correlazione  ρ  (rho)  di Spearman e del coefficiente di
correlazione  τ (tau) di Kendall sono elevati e sono significativi;
→ i grafici ci mostrano tra le due variabili una relazione praticamente casuale (difficile poterla
considerare "lineare");
→ i test di normalità (gaussianità) confermano per entrambe le variabili una
distribuzione non gaussiana;
pertanto r non è applicabile e per le nostre conclusioni in merito alla correlazione dobbiamo ricorrere
a uno dei due test non parametrici.

Ma non è tutto. Nel confronto che abbiamo fatto tra le variabili rcc e wcc 
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abbiamo un esempio tipico di una situazione nella quale un r significativo (p = 0.0367) è fuorviante
e sarebbe sbagliato basarsi solamente su di esso senza considerare il contesto nel quale è stato
generato, infatti:
→ una delle due condizioni per applicare il coefficiente di correlazione lineare r di Pearson è che i dati
siano distribuiti in modo gaussiano mentre i test mostrano che la variabile rcc ha una asimmetria
significativa e la variabile wcc ha asimmeria e curtosi significative, quindi i dati non sono distribuiti in
modo gaussiano; 
→ l'altra delle due condizioni per applicare il coefficiente di correlazione lineare r di Pearson è che i
dati seguano un andamento lineare. Essendo  r = 0.15  abbiamo che  R²  –  il  coefficiente di
determinazione, che rappresenta la variabilità spiegata dalla regressione lineare –  è uguale
a  0.0225  il che significa che solamente il  2.2%  della variabilità osservata è spiegata dalla
regressione lineare, troppo poco per assumere che la relazione tra  rcc  e  wcc  possa essere
rappresentata mediante una retta; 
→ il grafico xy di rcc e wcc mostra una distribuzione dei punti in un'area sostanzialmente circolare,
nella quale non vi è alcuna tendenza che possa essere ragionevolmente approssimata mediante una
retta;
→ queste osservazioni confermano che il coefficiente di correlazione r non è applicabile e indicano la
necessità di ricorrere a un coefficiente di correlazione non parametrico – il coefficiente di correlazione
per ranghi ρ (rho) di Spearman o il coefficiente di correlazione τ (tau) di Kendall – che è in grado di
fornire una misura della correlazione valida anche quando i dati non soddisfano i requisiti di normalità
(gaussianità) e di linearità previsti per r.

C'è infine dell'altro che coinvolge tutti i coefficienti di correlazione in quanto:
→ per valori identici del coefficiente di correlazione, tanto maggiore è il numero di dati sui quali un
valore è stato calcolato, tanto maggiore è la sua significatività (cioè tanto minore è il valore di p) – in
altre parole è possibile rendere significativo un coefficiente di correlazione aumentando
opportunamente il numero dei dati senza che il coefficiente cambi valore;
→ il coefficiente di correlazione misura la forza del legame tra due variabili ponendola tra 0 e 1 e
l'esperienza insegna che valori inferiori a 0.5 corrispondono a correlazioni che non hanno rilevanza
pratica – qui abbiamo 0.15 per r, 0.17 per ρ, 0.11 per τ, cioè valori ormai prossimi allo 0, in
sostanza valori inadeguati;
→ a prescindere dal fatto che  r  in questo caso non deve essere impiegato per le ragioni riportate
sopra, questi valori  inadeguati del coefficiente di correlazione risultano paradossalmente
significativi sia per r (p = 0.0367), sia per ρ (p = 0.01697), sia per τ (p = 0.02104)  in virtù del
numero elevato (202) di dati sui quali è stato calcolato;
→ è ragionevole concludere che i coefficienti di correlazione r, ρ e τ in questo caso sono falsamente
significativi:
a) a causa della distorsione indotta sui risultati dalla numerosità campionaria;
b) perché p è appena al di sotto della soglia del 5% (p = 0.05) e potremmo optare per una più
prudente soglia dell'1% (p = 0.01) che li renderebbe tutti e tre non significativi;
c) perché dal grafico non si riesce proprio a immaginare un qualsivoglia tipo di relazione che colleghi
le due variabili;
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d) in quanto (soprattutto) sappiamo che nei soggetti sani (come sono gli atleti australiani i cui valori
ematologici e biometrici sono riportati nel set di dati ais qui impiegato) i meccanismi di produzione
dei globuli rossi (rcc) e dei globuli bianchi (wcc) del sangue sono tra loro indipendenti e quindi non in
relazione l'uno con l'altro.

Quest'ultima osservazione ci riporta ancora ai princìpi generali soggiacenti alla correlazione
ricordandoci che:
→ uno studio di correlazione ha un senso solamente quando sia supportato da un modello di un
evento –  fisico, chimico-fisico, biologico, fisiologico, econometrico o quant'altro –  che si assume
spieghi e descriva adeguatamente la relazione di funzione che intercorre tra le variabili;
→ è indispensabile verificare che gli assunti alla base del modello di correlazione impiegato siano
rispettati;
→ esistono alternative al coefficiente di correlazione lineare r che è necessario utilizzare quando detti
assunti non sono rispettati;
→ correlazione statisticamente significativa non significa causazione [5], l'assunzione implicita di un
rapporto di causa-effetto in seguito ad un coefficiente di correlazione significativo è una trappola
subdola e ricorrente nella statistica [6].

Nonostante questi limiti, in  R  sono disponibili gli strumenti che, impiegati in modo appropriato,
possono fornire un valido aiuto quando si vogliono  analizzare i dati alla ricerca di una possibile
correlazione, che in ogni caso va interpretata con attenzione, cautela e spirito critico. 

----------

[1] Cerco per quanto possibile di evitare l'aggettivo "normale" in quanto viene impiegato con troppi
differenti significati: la distribuzione cui ci si riferisce è a rigore la "distribuzione gaussiana".

[2] Trovate i relativi manuali in: Available CRAN Packages By Name.
https://cran.r-project.org/web/packages/available_packages_by_name.html

[3] I metodi per l'analisi della normalità (gaussianità) di una distribuzione sono riportati in:
- Test di normalità (gaussianità);
- Valutare asimmetria e curtosi;
- Tabulare una serie di test di normalità (gaussianità).

[4] Vedere il post Ricercare una possibile correlazione (tra due variabili).

[5] “Correlation is not causation”. In: Campbell MJ, Machin D.  Medical Statistics. A Commonsense
Approach. John Wiley & Sons, New York, 1993, ISBN 0-471-93764-9, p. 103.

[6] Vedere quanto ho già sottolineato nel post Correlazione e causazione.

https://impararfacendo.blogspot.com/2019/01/test-di-normalita.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2019/01/asimmetria-e-curtosi.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2020/08/tabulare-una-serie-di-test-di-normalita.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2022/04/ricercare-una-possibile-correlazione_23.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/12/correlazione-e-causazione.html


La regressione lineare: assunti e modelli
La  regressione lineare  (x variabile indipendente) viene trattata estesamente in tutti i testi di
statica, ai quali si rimanda per gli aspetti tecnici [1]. Tuttavia esiste un aspetto relativo al calcolo della
regressione lineare che viene spesso sottovalutato, ed è il fatto che fornisce risultati che dipendono
da quale delle due variabili in esame sia assunta come variabile indipendente, che per definizione,
per le esigenze imposte dal modello matematico impiegato, deve essere posta sull'asse delle
ascisse (x). L'altra variabile, la variabile dipendente, viene posta sull'asse delle ordinate (y).

Si considerino i seguenti dati (simulati):

Variabile
1

Variabile
2

9 9

10 10

11 11

9 10

10 9

10 11

11 10

Non avendo alcuna ragione per assumere l'una o l'altra delle due variabili come la variabile
indipendente:
→ prima calcoliamo l'equazione della retta di regressione x variabile indipendente ponendo sull'asse
delle ascisse (x) la Variabile 1;
→ poi ricalcoliamo l'equazione della retta di regressione x variabile indipendente ponendo sull'asse
delle ascisse (x) la Variabile 2;
→ ricaviamo da quest'ultima l'equazione della retta di regressione y variabile indipendente;
→ infine calcoliamo l'equazione della retta di regressione con un metodo che non impiega nessuna
delle due come variabile indipendente, ma calcola la media geometrica dei coefficienti angolari della
regressione x variabile indipendente e della regressione y variabile indipendente (regressione
media geometrica) [2, 3].

Copiate la prima parte dello script [4], quindi incollatela nella Console di R e premete ↵ Invio:

# MODELLI DI REGRESSIONE PARAMETRICA retta y = a + b·x con dati simulati (1/4)
#
windows() # apre una nuova finestra
par(mfrow=c(2,2)) # predispone la suddivisione della finestra in quattro quadranti, uno per grafico
#
var_1 <- c(9,10,11,9,10,10,11) # variabile 1
var_2 <- c(9,10,11,10,9,11,10) # variabile 2
#
x <- var_1 # variabile 1 in ascisse
y <- var_2 # variabile 2 in ordinate
plot(x, y, xlim = c(0,15), ylim = c(0,15), xlab="Variabile 1", ylab="Variabile 2",
main="Regressione x variabile indipendente", cex.main = 0.9) # grafico dei dati
regpar <- lm(y ~ x) # regressione lineare standard
a_yx <- regpar$coefficients[1] # intercetta a
b_yx <- regpar$coefficients[2] # coefficiente angolare b



abline(a_yx, b_yx, col="blue") # retta di regressione x variabile indipendente
c(a_yx, b_yx) # mostra a e b
#

Il risultato di questa prima parte dello script, nel quale  l'equazione della retta di  regressione x
variabile indipendente  è calcolata ponendo sull'asse delle ascisse (x) la  Variabile 1,  è il
primo grafico in alto a sinistra:

A questo punto scambiamo tra di loro le due variabili e ricalcoliamo l'equazione della retta di
regressione con questa seconda parte dello script. Copiatela e incollatela nella  Console di R  e
premete ↵ Invio:

x <- var_2 # variabile 2 in ascisse (2/4)
y <- var_1 # variabile 1 in ordinate
plot(x, y, xlim = c(0,15), ylim = c(0,15), xlab="Variabile 2", ylab="Variabile 1",
main="Variabili invertite", cex.main = 0.9) # grafico dei dati
regpar_1 <- lm(y ~ x) # regressione lineare standard
a_yx_1 <- regpar_1$coefficients[1] # intercetta a
b_yx_1 <- regpar_1$coefficients[2] # coefficiente angolare b
abline(a_yx_1, b_yx_1, col="blue") # retta di regressione con variabili scambiate
c(a_yx_1, b_yx_1) # mostra a e b
#

Ora la Variabile 2 è riportata in ascisse (e diventa quindi la variabile indipendente) e la Variabile 1 è
riportata in ordinate (grafico  in alto a destra). L'equazione della retta di regressione è identica alla
precedente (questo è atteso visto che Variabile 1 e Variabile 2 comprendono identici valori). Per
confrontare questo grafico e questa retta di regressione con quelli del primo grafico dobbiamo
capovolgere il grafico orizzontalmente, quindi ruotarlo a destra di 90°, riportando così la Variabile 2 in
ordinate e riportando la Variabile 1 in ascisse, cosa che facciamo con questa terza parte dello script.
Copiatela e incollatela nella Console di R e premete ↵ Invio:

x <- var_1 # variabile 1 in ascisse (3/4)
y <- var_2 # variabile 2 in ordinate
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a_xy <- - a_yx_1 / b_yx_1 # intercetta a
b_xy <- 1 / b_yx_1 # coefficiente angolare b
plot(x, y, xlim = c(0,15), ylim = c(0,15), xlab="Variabile 1", ylab="Variabile 2",
main="Regressione y variabile indipendente", cex.main = 0.9) # grafico dei dati
abline(a_xy, b_xy, col="red") # retta di regressione y variabile indipendente
c(a_xy, b_xy) # mostra a e b
#

Abbiamo così ottenuta la  regressione y variabile indipendente, illustrata nel grafico  in basso a
sinistra.

Infine calcoliamo l'equazione della retta di regressione espressa come  regressione media
geometrica, copiate la quarta e ultima parte dello script e incollatela nella  Console di R  e
premete ↵ Invio:

x <- var_1 # variabile 1 in ascisse (4/4)
y <- var_2 # variabile 2 in ordinate
b_mg <- sqrt(b_yx*b_xy) # coefficiente angolare b
a_mg <- mean(y) - (b_mg * (mean(x))) # intercetta a
plot(x, y, xlim = c(0,15), ylim = c(0,15), xlab="Variabile 1", ylab="Variabile 2",
main="Regressione media geometrica", cex.main = 0.9) # grafico dei dati
abline(a_mg, b_mg, col="green") # retta di regressione media geometrica
c(a_mg, b_mg) # mostra a e b
#

Questa regressione  (grafico  in basso a destra)  assume come coefficiente angolare la media
geometrica dei coefficienti angolari della regressione x variabile indipendente e della regressione y
variabile indipendente. E con la salomonica conclusione che y = x fornisce una soluzione intermedia,
che appare più convincente rispetto all'una e all'altra regressione lineare, per il fatto che la retta
calcolata risulta essere allineata con l'asse maggiore dell'elissoide che include i dati.

Nel caso del set di dati  galton  [5] incluso nel pacchetto  psychTools  ci troviamo proprio in una
situazione di questo genere. Nell'analizzare mediante la regressione lineare le altezze dei genitori e le
altezze dei figli non vi sono ragioni per assumere le prime come variabile indipendente. Ma non vi
sono neppure ragioni per assumere le altezze dei figli come variabile indipendente. Possiamo allora
effettuare un'analisi di questi dati provando a calcolare anche per essi la regressione lineare nei tre
modi possibili qui riportati:
→ regressione x variabile indipendente;
→ regressione y variabile indipendente;
→ regressione media geometrica.

Se non l'avete già fatto, prima di eseguire lo script dovete  scaricare e installare il pacchetto
aggiuntivo psychTools. Copiate per intero lo script riportato qui sotto quindi incollatelo nella Console
di R e premete ↵ Invio:

# MODELLI DI REGRESSIONE PARAMETRICA retta y = a + b·x set di dati galton
#
library(psychTools) # carica il pacchetto psych incluso il set di dati galton
#
windows() # apre una nuova finestra
par(mfrow=c(2,2)) # predispone la suddivisione della finestra in quattro quadranti, uno per grafico
#
var_1 <- galton$parent # variabile 1
var_2 <- galton$child # variabile 2
#
x <- var_1 # variabile 1 in ascisse



y <- var_2 # variabile 2 in ordinate
plot(x, y, xlim = c(50,80), ylim = c(50,80), xlab="Altezza dei padri", ylab="Altezza dei
figli", main="Regressione x variabile indipendente", cex = 0.5, cex.main = 0.9) # grafico dei
dati
regpar <- lm(y ~ x) # regressione lineare standard
a_yx <- regpar$coefficients[1] # intercetta a
b_yx <- regpar$coefficients[2] # coefficiente angolare b
abline(a_yx, b_yx, col="blue") # retta di regressione x variabile indipendente
c(a_yx, b_yx) # visualizza a e b
#
x <- var_2 # variabile 2 in ascisse
y <- var_1 # variabile 1 in ordinate
plot(x, y, xlim = c(50,80), ylim = c(50,80), xlab="Altezza dei figli", ylab="Altezza dei
padri", main="Variabili invertite", cex = 0.5, cex.main = 0.9) # grafico dei dati
regpar_1 <- lm(y ~ x) # regressione lineare standard
a_yx_1 <- regpar_1$coefficients[1] # intercetta a
b_yx_1 <- regpar_1$coefficients[2] # coefficiente angolare b
abline(a_yx_1, b_yx_1, col="blue") # retta di regressione con variabili scambiate
c(a_yx_1, b_yx_1) # visualizza a e b
#
x <- var_1 # variabile 1 in ascisse
y <- var_2 # variabile 2 in ordinate
a_xy <- - a_yx_1 / b_yx_1 # intercetta a
b_xy <- 1 / b_yx_1 # coefficiente angolare b
plot(x, y, xlim = c(50,80), ylim = c(50,80), xlab="Altezza dei padri", ylab="Altezza dei
figli", main="Regressione y variabile indipendente", cex = 0.5, cex.main = 0.9) # grafico dei
dati
abline(a_xy, b_xy, col="red") # retta di regressione y variabile indipendente
c(a_xy, b_xy) # visualizza a e b
#
x <- var_1 # variabile 1 in ascisse
y <- var_2 # variabile 2 in ordinate
b_mg <- sqrt(b_yx * b_xy) # coefficiente angolare b
a_mg <- mean(y) - (b_mg * (mean(x))) # intercetta a
plot(x, y, xlim = c(50,80), ylim = c(50,80), xlab="Altezza dei padri", ylab="Altezza dei
figli", main="Regressione media geometrica", cex = 0.5, cex.main = 0.9) # grafico dei dati
abline(a_mg, b_mg, col="green") # retta di regressione media geometrica
c(a_mg, b_mg) # visualizza a e b
#

Questo è il grafico risultante.



Come si vede chiaramente assumendo come variabile indipendente i padri o i figli i risultati cambiano.
Il problema, generato a scopo didattico nei dati simulati analizzati con il primo script e riportati nella
prima figura  e che si presenta spontaneamente nei dati di Francis Galton riportati in quest'ultima
figura [6], nasce dal fatto che l'equazione della retta di regressione è determinata dall'interazione di
due fattori:
→ gli assunti alla base del modello di regressione lineare impiegato;
→ l'informazione che il modello di regressione lineare può ricavare dai dati forniti.

Più i dati sono allineati su una retta:
→ più consistente è l'informazione in essi contenuta;
→ più r si avvicina a 1;
→ meno rilevante è l'influenza degli assunti alla base del modello di regressione sulle conclusioni.
Tanto che nel caso limite di dati perfettamente allineati su una retta, quando r = 1 e l'informazione
contenuta nei dati è univoca, tutti i modelli di regressione forniscono lo stesso identico risultato,
indipendentemente dagli assunti alla base del modello di regressione.

Meno i dati sono allineati su una retta:
→ meno consistente è l'informazione in essi contenuta;
→ meno r è vicino a 1 (più r si avvicina a 0);
→ più rilevante è l'influenza degli assunti alla base del modello di regressione sulle conclusioni.

Nel caso limite di dati distribuiti in una palla rotonda, quando r = 0 e l'informazione contenuta nei
dati è nulla (nessuno sa come far passare una retta da punti così distribuiti), i modelli di regressione
manifestano il massimo di divergenza nei risultati, che a questo punto riflettono esclusivamente gli
assunti alla base del modello di regressione.

I dati di Galton presentano un coefficiente di correlazione r uguale a 0.4587624 e un coefficiente di

determinazione R2 = 0.21 che indica che solamente il 21% della variabilità osservata viene spiegato
dalla retta.  Ci troviamo di fronte a un caso tipico di una situazione nella quale le conclusioni
dipendono più dagli assunti alla base del modello impiegato per interpretare i dati che
dalla oggettività fornita dai dati stessi. Non potendo assumere né le altezze dei padri né le altezze dei
figli come variabile indipendente, è opportuno accettare le conclusioni tratte dal calcolo della (retta di
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regressione espressa come) regressione media geometrica, la cui caratteristica più convincente è di
essere allineata con l'asse maggiore dell'ellissoide che include i dati (Fig. 2 grafico in basso a destra).

----------

[1] Vedere i riferimenti nel post: Regressione lineare semplice parametrica.

[2]  Ling Leng et al.  Ordinary least square regression, orthogonal regression, geometric mean
regression and their applications in aerosol science. J. Phys. 2007;Conf. Ser. 78 012084. DOI:
10.1088/1742-6596/78/1/012084
https://iopscience.iop.org/article/10.1088/1742-6596/78/1/012084

[3] Shaoji Xu. A Property of Geometric Mean Regression. The American Statistician 2014;68(4);277-
281. DOI: 10.1080/00031305.2014.962763
https://www.tandfonline.com/doi/abs/10.1080/00031305.2014.962763 

[4] Nei link che seguono trovate i dettagli:
→ sui simboli dei punti di R che è possibile impiegare nella funzione plot(); 
→ gli stili delle linee di R che è possibile impiegare nella funzione abline(); 
→ i colori di R che potete impiegare;
→ la possibilità di aggiungere la legenda a un grafico.

[5] Vedere il post Il set di dati galton.

[6] Il codice per riportare le tre rette su di un unico grafico è riportato nel post:  Aggiungere la
legenda a un grafico.

https://impararfacendo.blogspot.com/2019/02/regressione-lineare-semplice-parametrica.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/i-simboli-dei-punti-di-r.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/gli-stili-delle-linee-di-r.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/la-tabella-dei-colori-di-r.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/12/aggiungere-la-legenda-un-grafico.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/il-set-di-dati-galton.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/12/aggiungere-la-legenda-un-grafico.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/12/aggiungere-la-legenda-un-grafico.html


Analizzare graficamente la distribuzione di una variabile
Questa volta l'obiettivo è di fornire uno strumento pratico, immediatamente riadattabile a nuovi dati,
che condensa in una sola immagine quattro grafici che illustrano la distribuzione di una variabile: una
sintesi grafica che rappresenta un utile complemento ai test di normalità [1].

Come dati impieghiamo la concentrazione delle ferritina nel sangue rilevata in 202 atleti australiani
riportata nella variabile  ferr  della tabella  ais  inclusa nel pacchetto  DAAG. Potete scaricare il
pacchetto dal CRAN oppure acquisire la tabella seguendo le indicazioni alternative riportate in [2].

Incollate questo script nella Console di R e premete ↵ Invio:

# ANALIZZARE GRAFICAMENTE LA DISTRIBUZIONE DI UNA VARIABILE
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
mydata <- ais$ferr # salva in mydata i valori della variabile ferritina
par(mfrow=c(2,2)) # suddivide la finestra in quattro quadranti, uno per grafico
#
# istogramma e kernel density plot
#
hist(mydata, xlim=c(0, 250), ylim=c(0, 0.012), freq=FALSE, breaks="FD",
main="Istogramma\ne kernel density plot", xlab="Ferritina in µg/L", ylab="Densità di
probabilità") # traccia l'istogramma dei dati
par(new=TRUE, ann=FALSE) # consente di sovrapporre il grafico successivo
plot(density(mydata, n=1024, from=0, to=250), xlim=c(0, 250), ylim=c(0, 0.012),
yaxt="n", col="black") # sovrappone il kernel density plot della distribuzione campionaria
#
# distribuzione campionaria vs. gaussiana teorica
#
plot(density(mydata, n=1024, from=0, to=250), xlim=c(0, 250), ylim=c(0, 0.012)) #
traccia il kernel density plot della distribuzione campionaria
par(new=TRUE, ann=FALSE) # consente di sovrapporre il grafico successivo
x <- seq(0, 250, length.out=1024) # calcola i valori in ascisse della gaussiana teorica
y <- dnorm(x, mean=mean(mydata), sd=sd(mydata)) # calcola i valori in ordinate della
gaussiana teorica
plot(x, y, xlim=c(0, 250), ylim=c(0, 0.012), yaxt="n", col="red", type="l") # sovrappone la
distribuzione gaussiana teorica in colore rosso
title(main="Distribuzione campionaria\nvs. gaussiana teorica", xlab="Ferritina in µg/L",
ylab="Densità di probabilità") # aggiunge titolo e legende degli assi
#
# distribuzione cumulativa campionaria vs. distribuzione cumulativa teorica
#
par(new=FALSE, ann=TRUE) # per mostrare titolo e legende degli assi
plot(ecdf(scale(mydata)), main="Cumulativa campionaria\nvs. cumulativa teorica",
xlab="Deviata normale standardizzata z", ylab="Frequenza cumulativa", xlog = FALSE,
ylog = FALSE, xlim=c(-4, 4), ylim=c(0, 1), xaxp=c(-4, 4, 5), yaxp=c(0, 1, 5)) # traccia il
grafico della distribuzione cumulativa campionaria
par(new=TRUE, ann=FALSE) # consente di sovrapporre il grafico successivo
plot(ecdf(rnorm(10000, mean=0, sd=1)), col="red", xlog=FALSE, ylog=FALSE, xlim=c(-4,
4), ylim=c(0, 1), xaxp=c(-4, 4, 5), yaxp=c(0, 1, 5)) # sovrappone la distribuzione cumulativa
teorica in colore rosso
#
# quantili campionari vs. quantili teorici
#
par(new=FALSE, ann=TRUE) # per mostrare titolo e legende degli assi



qqnorm(scale(mydata), main="Quantili campionari\nvs. quantili teorici", xlab="Quantili
teorici", ylab="Quantili campionari", xlim=c(-4, 4), ylim=c(-4, 4)) # traccia il grafico della
distribuzione dei quantili campionari
abline (0, 1, col="red") # sovrappone la distribuzione dei quantili teorica in colore rosso
#

La ferritina è una proteina che, pur con alcune limitazioni, fornisce una misura dei depositi di ferro
presenti nell'organismo, necessari per garantire una adeguata produzione di emoglobina. L'analisi
grafica dei dati consente di confermare graficamente, per la concentrazione della ferritina nel sangue,
una distribuzione non gaussiana.

Il codice dello script è illustrato dai commenti via via inseriti, ma vediamo brevemente il significato di
questa rappresentazione.

Il primo grafico presenta la distribuzione dei dati sotto forma del classico istogramma [3] impiegando
la funzione hist(), calcolando  il numero di classi (breaks="FD") mediante la  regola di Freedman-
Diaconis [4], e ponendo in ordinate la densità di probabilità (freq=FALSE).

Questo consente di sovrapporre all'istogramma mediante la funzione plot(), con la stessa scala delle
ordinate, il corrispondente kernel density plot,  la cui densità di probabilità è  calcolata mediante la
funzione  density()  in corrispondenza di 1024 valori  (n=1024) compresi tra 0 (from=0) e 250
(to=250).

Con il secondo grafico entriamo nel vivo del confronto tra la distribuzione dei dati osservata, o
distribuzione empirica o distribuzione campionaria che dir si voglia, e quella che i dati dovrebbero
avere se fossero distribuiti secondo una gaussiana. 

Questo viene fatto riportando prima il kernel density plot calcolato come al punto precedente, e
riportando per confronto (in colore rosso) la distribuzione gaussiana teorica corrispondente, ottenuta
calcolando con la funzione dnorm() la densità di probabilità (y) - quella che avremmo se dati con la
media mean=mean(mydata) e la deviazione standard sd=sd(mydata) dei dati osservati fossero
distribuiti in modo gaussiano - in corrispondenza di 1024 valori (length.out=1024) della x ottenuti
con la funzione seq().
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Il terzo grafico riporta la distribuzione cumulativa campionaria calcolata con la funzione ecdf()  sui
dati (mydata) del campione, e riporta per confronto (in colore rosso) la corrispondente distribuzione
cumulativa teorica, calcolata sempre con la funzione ecdf() su un campione di 10 000 dati distribuiti
in modo gaussiano con media  0  e deviazione standard  1, generati impiegando la
funzione rnorm() con gli argomenti 10 000, mean=0, sd=1.

Il quarto grafico impiega la funzione qqplot() per calcolare i quantili della distribuzione campionaria
in funzione dei quantili teorici, e ne confronta l'andamento con quello previsto (la linea retta in colore
rosso) per  dati che seguono una distribuzione gaussiana. Concettualmente, si tratta della
trasformazione lineare del grafico della distribuzione cumulativa di cui al punto precedente. 

In definitiva vediamo come i grafici, realizzati in modo semplice, forniscono una indicazione concisa di
come e di quanto una distribuzione campionaria si discosta da una distribuzione gaussiana. E, come
già detto all'inizio, offrono una sintesi che rappresenta un indispensabile complemento ai  test
statistici di normalità (gaussianità) [1].

Aggiungo che, nonostante siano ovviamente tecnicamente ineccepibili, distribuzione cumulativa e
quantili tendono a comprimere, dal punto di vista grafico, la differenza tra la distribuzione
campionaria e la distribuzione attesa nel caso di dati distribuiti in modo gaussiano. Tale differenza per
certi versi appare più evidente nel semplice confronto tra la distribuzione osservata, rappresentata
sotto forma di kernel density plot e la corrispondente distribuzione gaussiana (grafico in alto a
destra).

I dettagli delle funzioni e degli argomenti impiegati sono riportati nei post che trattano le rispettive
rappresentazioni grafiche (vedere alla pagina  Indice) e sono come sempre accessibili
digitando help(nomedellafunzione) nella Console di R.

Si fa infine notare la comparsa nel codice R di un \n che impone un “a capo” in alcune delle righe di
testo.

Per riutilizzare questo script per analizzare altri dati è sufficiente:
→ nella prima riga di codice sostituire  ais  con il nome che volete assegnare ai vostri dati e
sostituire C:/Rdati/ais.csv con nome e posizione del file dal quale importare i dati, adeguando al
bisogno il separatore dei campi (sep=";") e il separatore dei decimali (dec=",") a quelli da voi
impiegati;
→ essendo (ad esempio)  dati  il nome dei vostri dati e  var  il nome della variabile che volete
analizzare, sostituire nella seconda riga di codice ais$ferr con dati$var;
→ adattare opportunamente xlim, ylim, titoli e legende degli assi.

Vale infine la pena di ricordare che, impiegando l'utilità riportata nel post Salvare i grafici di R in un
file, potete anche salvare le immagini realizzate con  R, come quella qui riportata, sotto forma di
file .bmp, .jpeg, .png, .pdf, .ps per poterle stampare, archiviare, inserire in una pubblicazione, in un
post o in un sito web.

----------

[1] Vedere ad esempio la sintesi dei test statistici riportata nel post  Tabulare una serie di test di
normalità (gaussianità).

[2] Vedere nel post  Il set di dati ais  come acquisire i dati della tabella ais  anche senza istallare il
pacchetto DAAG. La concentrazione della ferritina è espressa in microgrammi per litro di siero (µL). 

[3] Da notare che a partire da R versione 4.0  le barre dell'istogramma di default sono riempite in
colore grigio. Per una trattazione dettagliata, che include anche vari script con rappresentazoni utili
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nella pratica, vedere il post Istogrammi.

[4] Vedere: Freedman–Diaconis rule.
https://en.wikipedia.org/wiki/Freedman%E2%80%93Diaconis_rule
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Tracciare barre dell'errore e limiti di confidenza
Questa volta vediamo come con ggplot2 sia possibile, impiegando una sola riga di codice, ottenere
rappresentazioni multiple di una statistica (come ad esempio la media) con le corrispondenti barre
dell'errore, che tecnicamente definiscono i limiti di confidenza della statistica.

Limiti di confidenza di una distribuzione campionaria

In questo primo esempio  sottraiamo e sommiamo alla media di una variabile 1.96 volte la sua
deviazione standard ottenendo i  limiti di confidenza al 95% della distribuzione  campionaria cioè i
limiti entro i quali si trova il 95% dei dati del campione in esame.

Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# BARRE DELL'ERRORE E LIMITI DI CONFIDENZA della distribuzione campionaria
#
library (DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
library(dplyr) # carica il pacchetto per i calcoli
library(ggplot2) # carica il pacchetto per la grafica
# 
# calcola media e deviazione standard separatamente per sport e per sesso
# 
ais_stat <- ais %>% group_by(sport, sex) %>% summarise(mean_hg=mean(hg),
sd_hg=sd(hg)) %>% ungroup()
#
# crea il grafico ma alcuni dati risultano sovrapposti
#
ggplot(ais_stat, aes(x=sport, y=mean_hg, color=sex)) + geom_point(size=3) +
geom_errorbar(aes(ymin=mean_hg-1.96*sd_hg, ymax=mean_hg+1.96*sd_hg),
width=0.2) + labs(x="Sport praticato", y="Emoglobina in g/dL", color="Sesso
dell'atleta") + theme_minimal() + theme(legend.position="top") 
#

Le prime tre righe servono a caricare i pacchetti necessari, che devono essere preventivamente
scaricati dal CRAN, il primo dei quali contiene il set di dati ais impiegato come esempio [1]. 

La quarta riga di codice serve per  preparare i dati  impiegando l'operatore pipe (%>%) [2] che
trasferisce i dati da una funzione alla successiva in questo modo:
→ i dati (ais) sono trasferiti (%>%) alla funzione group_by();
→ la funzione group_by()  raggruppa i dati in sottoinsiemi per sport praticato (sport) e per sesso
dell'atleta (sex) e il risultato di questa suddivisione viene trasferito (%>%) alla
funzione summarise();
→ la funzione  summarise()  calcola la media  mean()  e deviazione standard  sd()  della
variabile  hg  che è la concentrazione nel sangue dell'emoglobina (espressa in g/dL, grammi per
decilitro di sangue) dei 202 atleti australiani [1] suddivisi per sport e per sesso, e il risultato viene
salvato (<-) nella tabella ais_stat;
→ i risultati sono trasferiti (%>%) alla funzione ungroup() che rimuove dalla tabella ais_stat una
serie di valori impiegati provvisoriamente per generarla.

L'ultima riga di codice realizza un grafico:
→ impiegando le statistiche salvate nella variabile ais_stat;
→ riportando in ascisse lo sport praticato (sport), in ordinate la media dell'emoglobina (mean_hg),
assegnando colori diversi in base al sesso (sex);
→ riportando un grafico a punti (geom_point) dei dati;



→ aggiungendo con  geom_errorbar()  le barre che indicano l'errore  che nel nostro caso è
rappresentato da 1.96 volte la deviazione standard (sd_hg);
→ aggiungendo con labs() le opportune etichette; 
→ impiegando con theme_minimal() una rappresentazione semplice;
→ posizionando infine la legenda in alto (legend.position="top").

Questo è il grafico.

Poiché le barre dell'errore nei due sessi risultano sovrapposte, riducendo la chiarezza del grafico,
riprendiamo lo stesso codice con la piccola modifica evidenziata in colore nel codice. Copiate e
incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# BARRE DELL'ERRORE E LIMITI DI CONFIDENZA della distribuzione campionaria
#
library (DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
library(dplyr) # carica il pacchetto per i calcoli
library(ggplot2) # carica il pacchetto per la grafica
# 
# calcola media e deviazione standard separatamente per sport e per sesso
# 
ais_stat <- ais %>% group_by(sport, sex) %>% summarise(mean_hg=mean(hg),
sd_hg=sd(hg)) %>% ungroup()
#
# crea il grafico evitando la sovrapposizione dei dati
ggplot(ais_stat, aes(x=sport, y=mean_hg, color=sex)) + geom_point(size=3,
position=position_dodge(width=0.5)) + geom_errorbar(aes(ymin=mean_hg-1.96*sd_hg,
ymax=mean_hg+1.96*sd_hg), width=0.2, position=position_dodge(width=0.5)) +
labs(x="Sport praticato", y="Emoglobina in g/dL", color="Sesso dell'atleta") +
theme_minimal() + theme(legend.position="top") 
#

L'unica differenza è che aggiungiamo alla funzione  geom_point()  e alla
funzione geom_errorbar()  l'argomento position=position_dodge(width=0.5): questo consente
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di eliminare la sovrapposizione delle barre dell'errore. 

Se ora digitate ais_stat nella Console di R potete visualizzare i dati impiegati per realizzare i due
grafici precedenti: le medie (mean_hg) e le deviazioni standard (sd_hg), suddivise per ciascuno sport
(sport) e per ciascun sesso (sex).

> ais_stat

# A tibble: 17 × 4
   sport   sex   mean_hg sd_hg

   <fct>   <fct>   <dbl> <dbl>
 1 B_Ball  f        13.1 0.878

 2 B_Ball  m        15.1 0.922
 3 Field   f        14.6 0.682

 4 Field   m        16.0 0.805
 5 Gym     f        13.6 0.860

 6 Netball f        12.8 0.567
 7 Row     f        14.0 0.740

 8 Row     m        15.4 0.711
 9 Swim    f        13.6 0.583

10 Swim    m        15.5 0.655
11 T_400m  f        13.8 1.04 

12 T_400m  m        15.3 0.824
13 T_Sprnt f        14.2 0.556

14 T_Sprnt m        16.2 1.49 
15 Tennis  f        13.5 1.10 

16 Tennis  m        15.6 1.48 
17 W_Polo  m        15.5 0.718

Limiti di confidenza di una media campionaria

Ripetiamo l'analisi dei dati: ma questa volta sottraiamo e sommiamo alla media della variabile 1.96
volte il suo errore standard ottenendo così i limiti di confidenza al 95% della media campionaria, che
forniscono una misura del grado di incertezza che caratterizza detta media.
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Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# BARRE DELL'ERRORE E LIMITI DI CONFIDENZA della media campionaria
#
library (DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
library(dplyr) # carica il pacchetto per i calcoli
library(ggplot2) # carica il pacchetto per la grafica
library(plotrix) # carica il pacchetto per il calcolo dell'errore standard
# 
# calcola media e deviazione standard separatamente per sport e per sesso
# 
ais_stat <- ais %>% group_by(sport, sex) %>%
summarise(mean_hg=mean(hg), es_hg=std.error(hg)) %>% ungroup()
#
# crea il grafico evitando la sovrapposizione dei dati
#
ggplot(ais_stat, aes(x=sport, y=mean_hg, color=sex)) + geom_point(size=3,
position=position_dodge(width=0.5)) + geom_errorbar(aes(ymin=mean_hg-1.96*es_hg,
ymax=mean_hg+1.96*es_hg), width=0.2, position=position_dodge(width=0.5)) +
labs(x="Sport praticato", y="Emoglobina in g/dL", color="Sesso dell'atleta") +
theme_minimal() + theme(legend.position="top") 
#

Da notare che deve essere installato anche il pacchetto plotrix  che viene impiegato per calcolare
l'errore standard della media. Per il resto viene impiegato esattamente lo stesso codice dello script
precedente, semplicemente sostituendo la deviazione standard dell'emoglobina con l'errore standard
della media (es_hg) calcolato con la funzione std.error(). Questo è il risultato. 

Come si rileva dal grafico, a parte il caso del tennis (Tennis), all'interno di ciascuno sport i limiti di
confidenza al 95% delle medie dell'emoglobina negli atleti dei due sessi non si sovrappongono (la
considerazione che se ne può trarre è riportata qui sotto nella Conclusione).
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Se digitate  ais_stat  nella  Console di R  potete ora visualizzare la tabella che contiene media
(mean_hg) ed errore standard (es_hg) calcolati per ciascuno sport (sport) e per ciascun sesso (sex).

> ais_stat

# A tibble: 17 × 4
   sport   sex   mean_hg es_hg

   <fct>   <fct>   <dbl> <dbl>
 1 B_Ball  f        13.1 0.243

 2 B_Ball  m        15.1 0.266
 3 Field   f        14.6 0.258

 4 Field   m        16.0 0.232
 5 Gym     f        13.6 0.430

 6 Netball f        12.8 0.118
 7 Row     f        14.0 0.158

 8 Row     m        15.4 0.184
 9 Swim    f        13.6 0.194

10 Swim    m        15.5 0.182
11 T_400m  f        13.8 0.312

12 T_400m  m        15.3 0.194
13 T_Sprnt f        14.2 0.278

14 T_Sprnt m        16.2 0.450
15 Tennis  f        13.5 0.414

16 Tennis  m        15.6 0.741
17 W_Polo  m        15.5 0.174

Conclusione: 
→  il termine  barra dell'errore  o  errorbar  indica semplicemente l'espediente grafico impiegato per
rappresentare attorno al valore di una statistica i suoi  limiti di confidenza al livello di probabilità
desiderato, che il più delle volte viene fissato al 95%;
→  i  limiti di confidenza al 95% della  distribuzione  campionaria  –  calcolati come  media±1.96∙ds
(deviazione standard) – sono i limiti all'interno dei quali cade il 95% dei valori osservati nel campione
esaminato, quindi la probabilità che un dato risulti al di fuori di questi limiti è del 5%;
→  i  limiti di confidenza al 95% della  media  campionaria  –  calcolati come  media±1.96∙es (errore
standard) – sono i limiti all'interno dei quali abbiamo il 95% di probabilità che cada la media, quindi
la probabilità che la media che andiamo ricercando risulti al di fuori di questi limiti è del 5% (stante
l'informazione contenuta nel nostro campione). Questi limiti forniscono un test di significatività della
differenza tra le medie: quando  i limiti di confidenza al 95% di due medie non si sovrappongono,
possiamo affermare che tra le due medie esiste una differenza statisticamente significativa. Quindi
nel nostro caso possiamo concludere che all'interno di ciascuno degli sport praticati da entrambi i
sessi, con una sola eccezione, la concentrazione media dell'emoglobina nelle atlete è
significativamente inferiore a quella degli atleti e che la probabilità che questa conclusione sia errata
è del 5% o meno;
→  il risultato di una statistica dovrebbe essere sempre riportato con la sua incertezza, espressa in
termini dei suoi limiti di confidenza opportunamente specificati: limiti di confidenza al 95%, limiti di
confidenza al 99%, media±n∙ds, media±n∙es, ove n è l'opportuno moltiplicatore, eccetera.

----------

[1] Vedere il post  Il set di dati ais nel quale trovate anche come caricare i dati senza impiegare il
pacchetto DAAG.

[2] Vedere il post Come impiegare l'operatore %>% e l'argomento FUN.

https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/il-set-di-dati-ais.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2024/11/come-impiegare-loperatore-e-largomento.html


Tracciare istogrammi e kernel density plot
Gli  istogrammi  sono lo strumento tradizionale per la rappresentazione grafica dei dati di una
distribuzione univariata. 

I kernel density plot, cioè i grafici basati sulla stima kernel di densità, possono essere utilizzati in
alternativa al tradizionale istogramma, del quale rappresentano l'evoluzione. La stima kernel di
densità è il metodo  non parametrico  impiegato per realizzare i kernel density plot. Invece di
raccogliere le osservazioni in barre come negli istogrammi, lo stimatore kernel di densità colloca  in
corrispondenza di ogni osservazione una piccola ”gobba”, determinata da un fattore di forma (kernel),
quindi somma tutte le gobbe e genera una curva smussata  impiegando un parametro di
smussamento detto ampiezza di banda (bandwidth). 

Qui riporto uno script che vuole giusto introdurre il tema, mentre trovate il necessario
approfondimento, che include vari script con le rappresentazioni più frequentemente impiegate nella
pratica, nei post:
→ Istogrammi 
→ Kernel density plot
→ Kernel density plot sovrapposti
→ Istogrammi affiancati, sovrapposti e contrapposti

Vediamo quindi una breve sintesi della rappresentazione di istogramma e kernel density plot di una
variabile numerica continua, impiegando come esempio il set di dati  ais.    Accertatevi di avere
installato il pacchetto DAAG che contiene il set di dati, o in alternativa procedete come indicato [1].

Copiate questo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# ISTOGRAMMI E KERNEL DENSITY PLOT
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(2,2)) # predispone la suddivisione della finestra in quattro quadranti, uno per grafico
#
hist(ais$rcc, xlim=c(3,7), main = "Istogramma semplice", xlab = "Eritrociti in 10^12/L",
ylab = "Frequenza") # traccia un istogramma semplice dei dati
#
hist(ais$rcc, xlim=c(3,7), breaks=30, col="red", main = "Istogramma colorato", xlab =
"Eritrociti in 10^12/L", ylab = "Frequenza") # traccia un istogramma colorato
#
hist(ais$rcc, xlim=c(3,7), freq=FALSE, breaks="FD", col="red", main = "Istogramma con
curva gaussiana", xlab = "Eritrociti in 10^12/L", ylab = "Densità") # traccia un istogramma
colorato
x <- seq(min(ais$rcc), max(ais$rcc), length.out=40) # curva gaussiana teorica valori in
ascisse
y <- dnorm(x, mean=mean(ais$rcc), sd=sd(ais$rcc)) # curva gaussiana teorica valori in
ordinate
lines(x, y, col="blue", lwd=2) # sovrappone all'istogramma la curva gaussiana
#
plot(density(ais$rcc), xlim=c(3,7), main = "Kernel density plot", xlab="Eritrociti in
10^12/L", ylab = "Stima kernel di densità") # traccia il kernel density plot
polygon(density(ais$rcc), col="gray82", border="black") # colora il kernel density plot
#

https://impararfacendo.blogspot.com/2022/10/istogrammi.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2022/11/kernel-density-plot.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2019/01/kernel-density-plot-sovrapposti.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2023/10/istogrammi-affiancati-sovrapposti-e.html


Lo script traccia tre differenti istogrammi e il kernel density plot per la variabile rcc, la concentrazione
dei globuli rossi del sangue (eritrociti) [2].

Per favorire il confronto tra le diverse rappresentazioni, la finestra grafica aperta con la
funzione  windows()  viene divisa con  par(mfrow=c(2,2))  in quattro quadranti, uno per grafico,
che sono riempiti nell'ordine da sinistra verso destra e dall'alto verso il basso. Ma con un semplice
adattamento, e cioè eliminando la riga

par(mfrow=c(2,2)) # predispone la suddivisione della finestra in quattro quadranti, uno per grafico

e aggiungendo prima di ciascuno dei quattro grafici la riga

windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica

è possibile rappresentare i grafici separatamente.

Il primo dei tre  istogrammi  è il più semplice che si possa realizzare, specifica come argomenti
solamente i dati dei quali tracciare l'istogramma (ais$rcc), limite inferiore e superiore dell'asse delle
x (xlim=c(3,7)) per rendere la rappresentazione omogenea con gli altri istogrammi, più il titolo
(main = "...") e le etichette dell'asse delle x (xlab = "...") e dell'asse delle y (ylab = "..."). Per
tutti gli altri argomenti sono impiegati i valori di default della funzione hist() [3].

Il secondo istogramma prevede in aggiunta rispetto al primo solamente l'argomento che specifica il
numero di classi (breaks=30), ovviamente adattabile secondo le esigenze [4], e l'argomento che
specifica il colore dell'istogramma (col="red").

Il terzo istogramma viene realizzato impiegando l'argomento breaks="FD"  con il quale il numero
delle classi viene calcolato impiegando  la regola di Freedman-Diaconis [5], che consente di
minimizzare la differenza tra l'area dell'istogramma e l'area della gaussiana corrispondente. Ponendo
in ordinate, invece della frequenza, la densità (di probabilità) con l'argomento  freq=FALSE  è
possibile sovrapporre  all'istogramma la curva gaussiana teorica corrispondente, avente cioè la
media mean=mean(ais$rcc) e la deviazione standard sd=sd(ais$rcc) della variabile indagata. Da
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notare come in questo caso la curva gaussiana mal si adatta alla effettiva distribuzione dei dati, che
sembra essere bimodale.

Il quarto grafico è il  kernel density plot. Per tracciarlo viene impiegata la funzione  plot()  il cui
argomento principale non è più costituito come nel caso degli istogrammi dalla
variabile ais$rcc bensì dalla sua densità kernel calcolata con la funzione density(). La successiva
funzione  polygon()  colora il kernel density plot in una delle numerose possibili tonalità di colore
grigio ("gray82") e ne traccia il profilo in colore nero ("black"). Da notare che il kernel density plot,
contrariamente all'istogramma semplice in alto a sinistra, rende immediatamente evidente la
distribuzione bimodale dei dati.

Vediamo ora come realizzare istogramma e kernel density plot sovrapposti con il
pacchetto ggplot2 [6], che deve essere scaricato e installato dal CRAN. Copiate lo script, incollatelo
nella Console di R e premete ↵ Invio:

# ISTOGRAMMA E KERNEL DENSITY PLOT SOVRAPPOSTI
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
library(ggplot2) # carica il pacchetto per la grafica
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
ggplot(data.frame(ais$rcc), aes(x = ais$rcc)) + geom_histogram(aes(y =
after_stat(density)), fill = 'red', alpha = 0.5, bins = 19) + geom_density(colour = 'blue') +
xlab(expression(bold('Eritrociti in 10^12/L'))) + ylab(expression(bold('Densità'))) +
xlim(3,7) + ylim(0,1) # traccia istogramma e kernel density plot sovrapposti
#

Come vedete nello script il grafico viene realizzato mediante la funzione ggplot() concatenando (+)
più funzioni in una sola riga di codice.

Ma potete anche semplificare il codice impiegando questa variante – basata su due sole
funzioni, hist() e lines() – che non richiede l'installazione di alcun pacchetto aggiuntivo.
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# KERNEL DENSITY PLOT CON L'ISTOGRAMMA CORRISPONDENTE
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
hist(ais$rcc, xlim=c(3,7), ylim=c(0,1), freq=FALSE, breaks="FD", col="red",
main="Kernel density plot con istogramma", xlab="Eritrociti in 10^12/L", ylab="Densità
di probabilità") # traccia l'istogramma
#
lines(density(ais$rcc), xlim=c(3,7), ylim=c(0,1), col="blue", lwd=1) # sovrappone
all'istogramma il kernel density plot
#

E questo è il risultato.

Nota: l'istogramma e il kernel density plot sono un ottimo esempio di come senza una adeguata
rappresentazione grafica potrebbe passare inosservato che nel set di dati ais la concentrazione degli
eritrociti nel sangue segue una distribuzione bimodale. Questa è dovuta alla presenza nel campione
esaminato di due sottoinsiemi di dati aventi differente moda (e differente media) e che, per inciso,
sono correlati al sesso in quanto la concentrazione degli eritrociti nel sangue nella donna è
mediamente inferiore a quella dell'uomo.

Come al solito il riutilizzo del codice di entrambi gli script è molto semplice in quanto richiede
solamente di sostituire alla variabile  ais$rcc  la variabile che volete analizzare, adattando poi
opportunamente titolo e legende del grafico.

----------

[1] Vedere il post  Il set di dati ais nel quale trovate anche come caricare i dati della tabella senza
impiegare il pacchetto DAAG.
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[2] Concentrazione espressa in migliaia di miliardi di globuli rossi per litro di sangue (1012/L), il che è
numericamente identico ad esprimerla in milioni di globuli rossi per microlitro (milionesimo di litro) di
sangue (106/µL), come può essere riportata in alternativa.

[3] Per gli altri argomenti che è possibile impiegare con la
funzione hist() digitare help(hist) nella Console di R. Da notare che a partire da R versione 4.0 le
barre dell'istogramma sono di default riempite in colore grigio.

[4] In ogni caso il numero delle classi viene poi arrotondato automaticamente da R, per la regola
utilizzata vedere la funzione pretty().

[5] Vedere: Freedman–Diaconis rule.
https://en.wikipedia.org/wiki/Freedman%E2%80%93Diaconis_rule

[6] Per i dettagli relativi alle funzioni e agli argomenti impiegati vedere sul  CRAN  il manuale del
pacchetto: Package 'ggplot2'.
https://cran.r-project.org/web/packages/ggplot2/index.html



Tracciare istogrammi affiancati, sovrapposti e contrapposti
Abbiamo già visto [1] che per  affiancare due istogrammi  è sufficiente disporli in due colonne
affiancate, ma qui lo facciamo con un piccolo trucco che può essere utile conoscere perché può essere
impiegato in varie situazioni per migliorare l'estetica dei grafici, copiate e incollate questo script
nella Console di R e premete ↵ Invio:

# DUE ISTOGRAMMI AFFIANCATI
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
f <-as.matrix(subset(ais, sex=="f", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=f
m <-as.matrix(subset(ais, sex=="m", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=m
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
dev.new(unit="cm", width=30, height=15) # nuova dimensione della finestra grafica
par(mfrow=c(1,2)) # grafici organizzati in una riga e due colonne
#
hist(f, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(f)), col=rgb(1,0,0,0.5),
main="Istogrammi affiancati", xlab="Eritrociti in 10^12/L", ylab="Frequenza (numero dei
casi)") # istogramma di f
legend("topright", legend=c("f"), col=c(rgb(1,0,0,0.5)), pt.cex=2, pch=15) # riporta la
legenda
hist(m, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(m)), col=rgb(0,1,0,0.5), main="",
xlab="Eritrociti in 10^12/L", ylab="Frequenza (numero dei casi)") # istogramma di m
legend("topright", legend=c("m"), col=c(rgb(0,1,0,0.5)), pt.cex=2, pch=15) # riporta la
legenda
#

Dopo avere caricato il pacchetto  DAAG  che contiene il set di dati  ais  [2], a  partire dai valori di
concentrazione dei globuli rossi nel sangue che che sono stati determinati in 202 atleti, 100 donne e
102 uomini, contenuti nella variabile rcc del set di dati ais, riportiamo (<-) nell'oggetto f sotto forma
di matrice (as.matrix) – con la funzione subset() che li estrae selezionandoli con select=c(rcc) – i
valori di concentrazione dei globuli rossi dei soggetti di sesso femminile (sex=="f"). 

Ripetiamo la cosa riportando nell'oggetto m i valori di concentrazione dei globuli rossi dei soggetti di
sesso maschile (sex=="m").

Dopo avere aperto una nuova finestra grafica con windows() ecco il trucco:
→ con dev.new() impostiamo nuove dimensioni per la finestra grafica;
→ impieghiamo come unità di misura i centimetri (unit="cm");
→ portiamo la larghezza della finestra a 30 cm (width=30);
→ fissiamo l'altezza della finestra a 15 cm (height=15);
→ con par(mfrow=c(1,2))  nella finestra grafica così ridimensionata organizziamo i grafici in una
riga e due colonne.

E questo è il risultato ottenuto tracciando i due istogrammi con la funzione hist() e aggiungendo loro
la legenda con la funzione legend() [3].



Ora vediamo nuovamente come  sovrapporre due istogrammi  sfruttando la  trasparenza  del colore,
copiate e incollate questo script nella Console di R e premete ↵ Invio:

# DUE ISTOGRAMMI SOVRAPPOSTI CON TRASPARENZA DEL COLORE
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
f <-as.matrix(subset(ais, sex=="f", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=f
m <-as.matrix(subset(ais, sex=="m", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=m
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
hist(f, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(f)), col=rgb(1,0,0,0.5),
main="Istogrammi sovrapposti", xlab="Eritrociti in 10^12/L", ylab="Frequenza (numero
dei casi)") # istogramma di f
hist(m, add=TRUE, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30),
breaks=sqrt(length(m)), col=rgb(0,1,0,0.5), ) # istogramma di m
legend("topright", legend=c("f","m"), col=c(rgb(1,0,0,0.5), rgb(0,1,0,0.5)), pt.cex=2,
pch=15 ) # riporta la legenda
#

Qui le novità sono l'argomento  add=TRUE  che consente di sovrapporre il secondo istogramma al
primo, e il quarto valore della funzione  rgb()  che viene posto uguale a  0.5  per assicurare la
trasparenza al colore. 
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In alternativa possiamo  sovrapporre due istogrammi  impiegando il  tratteggio  del colore, copiate e
incollate questo script nella Console di R e premete ↵ Invio:

# DUE ISTOGRAMMI SOVRAPPOSTI CON TRATTEGGIO DEL COLORE
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
f <-as.matrix(subset(ais, sex=="f", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=f
m <-as.matrix(subset(ais, sex=="m", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=m
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
hist(f, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(f)), border="red",
col="red", density=20, angle=45, main="Istogrammi sovrapposti", xlab="Eritrociti in
10^12/L", ylab="Frequenza (numero dei casi)") # istogramma di f
hist(m, add=TRUE, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(m)), border="green4",
col="green4", density=20, angle=-45) # istogramma di m
legend("topright", legend=c("f","m"), fill=c("red","green4"), border=c("red","green4"),
col=c("red","green4"), density=c(20,20), angle=c(45,-45)) # riporta la legenda
#

In questo,   caso stabilito che il colore deve occupare il 20% della superficie da colorare
con  density=20, per distinguere i due istogrammi nell'area di sovrapposizione è sufficiente porre
l'inclinazione di un tratteggio a 45 gradi (angle=45) in un istogramma a - 45 gradi (angle=-45)
nell'altro (ma anche a qualche altra angolazione a piacere).
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Possiamo anche contrapporre due istogrammi, copiate e incollate questo script nella Console di R e
premete ↵ Invio:

# DUE ISTOGRAMMI CONTRAPPOSTI
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
f <-as.matrix(subset(ais, sex=="f", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=f
m <-as.matrix(subset(ais, sex=="m", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=m
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(2,1)) # grafici organizzati in due righe e una colonna
#
par(mar=c(0,5,3,3)) # adatta i margini al grafico superiore
hist(f, xaxt="n", xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(f)), col=rgb(1,0,0,0.5),
las=1, main="Istogrammi contrapposti", xlab="", ylab="Frequenza (numero dei casi)") #
istogramma di f
legend("topright", legend=c("f"), col=c(rgb(1,0,0,0.5)), pt.cex=2, pch=15) # riporta la
legenda
par(mar=c(5,5,0,3)) # adatta i margini al grafico inferiore
hist(m, xlim=c(3,7), ylim=c(30,0), breaks=sqrt(length(m)), col=rgb(0,1,0,0.5), las=1,
main="", xlab="rcc", ylab="Frequenza (numero dei casi)") # istogramma di m
legend("right", legend=c("m"), col=c(rgb(0,1,0,0.5)), pt.cex=2, pch=15) # riporta la
legenda
par(mar=c(5.1,4.1,4.1,2.1)) # ripristina i margini di default
#

Otteniamo questo risultato
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ed è più facile di quanto possa sembrare, perché a parte la necessità di organizzare i grafici in due
righe e una colonna con  par(mfrow=c(2,1))  e non rappresentare l'asse delle ascisse del primo
istogramma (xaxt="n"), il punto che sembra più complesso, cioè ribaltare la rappresentazione del
secondo istogramma, lo si risolve semplicemente invertendo le coordinate dell'asse delle y
con  ylim=c(30,0). Il resto  è rappresentato dal semplice adattamento dei margini dei due
istogrammi con par(mar=....) assegnando loro opportuni valori [4].

---------

[1] Vedere il post Istogrammi.

[2] Vedere il post  Il set di dati ais nel quale trovate anche come caricare i dati della tabella senza
installare il pacchetto DAAG. 

[3] Per gli argomenti impiegati vedere i post che trattano degli istogrammi e dell'aggiunta delle
legende ai grafici, o digitare help(nomedellafunzione) nella Console di R per la documentazione
ufficiale delle funzioni.

[4]  Come personalizzare l'ampiezza dei margini lo trovate nella documentazione
di R digitando help(par) nella Console di R.
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Tracciare kernel density plot sovrapposti
Abbiamo  una  distribuzione bimodale  quando, all'interno della stessa variabile, coesistono due
sottoinsiemi differenti, con differente moda (e media).

In effetti è noto che la concentrazione degli eritrociti (globuli rossi) nel sangue nella donna è
mediamente inferiore a quella presente nell'uomo. Impiegando la concentrazione degli eritrociti nel
sangue rilevata in 202 atleti australiani riportata nella colonna/variabile rcc della tabella ais inclusa
nel pacchetto DAAG, verifichiamo la loro distribuzione impiegando uno script che genera due kernel
density plot separati - uno per il sesso/fattore  m  e uno per il sesso/fattore  f  -  e vediamo se si
sovrappongono. Accertatevi di avere installato il pacchetto o in alternativa procedete come indicato in
[1].

Lo script richiede inoltre il  pacchetto aggiuntivo  sm  che deve essere anch'esso preventivamente
scaricato e installato dal CRAN. 

Copiate lo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# KERNEL DENSITY PLOT SOVRAPPOSTI separati per sesso
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
str(ais) # mostra la struttura di ais
#
library(sm) # carica il pacchetto
attach(ais) # funzione per impiegare direttamente i nomi delle variabili di ais
#
# al termine fare click con il tasto sinistro del mouse nel punto in cui si desidera posizionare la
legenda
#
windows() # apre una nuova finestra
sm.density.compare(rcc, sex, xlab="Eritrociti in 10^12/L", ylab="Stima kernel di
densità") # traccia kernel density plot separati per sesso
title(main="Concentrazione degli eritrociti per sesso") # aggiunge il titolo
sesso <- factor(sex, levels= c("f","m"), labels = c("Donna", "Uomo")) # identifica i casi per
sesso
colfill<-c(2:(2+length(levels(sesso)))) # predispone i colori
legend(locator(1), levels(sesso), fill=colfill) # posiziona la legenda
#

Dopo avere caricato il pacchetto DAAG con il set di dati ais, viene mostrata la struttura dei dati:

> library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais 
Carico il pacchetto richiesto: lattice

> str(ais) # mostra la struttura di ais 
'data.frame':   202 obs. of  13 variables:

 $ rcc   : num  3.96 4.41 4.14 4.11 4.45 4.1 4.31 4.42 4.3 4.51 ...
 $ wcc   : num  7.5 8.3 5 5.3 6.8 4.4 5.3 5.7 8.9 4.4 ...
 $ hc    : num  37.5 38.2 36.4 37.3 41.5 37.4 39.6 39.9 41.1 41.6 ...

 $ hg    : num  12.3 12.7 11.6 12.6 14 12.5 12.8 13.2 13.5 12.7 ...
 $ ferr  : num  60 68 21 69 29 42 73 44 41 44 ...

 $ bmi   : num  20.6 20.7 21.9 21.9 19 ...
 $ ssf   : num  109.1 102.8 104.6 126.4 80.3 ...

 $ pcBfat: num  19.8 21.3 19.9 23.7 17.6 ...
 $ lbm   : num  63.3 58.5 55.4 57.2 53.2 ...

 $ ht    : num  196 190 178 185 185 ...



 $ wt    : num  78.9 74.4 69.1 74.9 64.6 63.7 75.2 62.3 66.5 62.9 ...
 $ sex   : Factor w/ 2 levels "f","m": 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 ...

 $ sport : Factor w/ 10 levels "B_Ball","Field",..: 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 …

La variabile  sex  e la variabile  sport, le due ultime elencate, sono i  fattori  che possono essere
impiegati per la classificazione dei casi. La prima prevede due livelli di classificazione dei casi (m, f),
la seconda ne prevede dieci
(B_Ball, Field, Gym, Netball, Row, Swim, T_400m, T_Sprnt, Tennis, W_Polo).

Nello script per tracciare i kernel density plot separati per i due sessi viene impiegata la
funzione sm.density.compare() del pacchetto sm, che prevede molto semplicemente come primo
argomento la variabile (rcc) da analizzare e come secondo argomento il fattore (sex) da impiegare
per la classificazione dei casi.

Il codice fa una cosa piuttosto interessante: dopo avere tracciato due kernel density plot indipendenti
e sovrapposti per i soggetti di sesso maschile (m) e di sesso femminile (f) rimane in attesa. A questo
punto, posizionate il mouse dove volete che compaia la legenda [2] e fate click con il tasto sinistro
del mouse per farla comparire (e terminare lo script).

Il codice riportato non consente di spostare la legenda. Se non si è soddisfatti della sua posizione, è
necessario rieseguire l’intero script e fare nuovamente  click  con il tasto sinistro del mouse nel
punto in cui si vuole posizionare la legenda.

Come risulta evidente dal grafico i kernel density plot separati per sesso mostrano per la
concentrazione degli eritrociti nel siero degli atleti australiani la presenza di due sottopopolazioni, una
dovuta alle donne, con valori mediamente inferiori, e una dovuta agli uomini, con valori mediamente
superiori. Quando i dati sono rappresentati senza essere differenziati per sesso, queste due
sottopopolazioni si sommano, determinando la distribuzione bimodale degli eritrociti che si osserva
negli istogrammi e nei kernel density plot [3].

Possiamo effettuare un ulteriore approfondimento grafico sugli eritrociti mediante kernel density plot
separati per ciascuno degli sport.  Copiate quest'altro script, incollatelo nella  Console di R  e
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premete ↵ Invio:

# KERNEL DENSITY PLOT SOVRAPPOSTI separati per sport
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais
str(ais) # mostra la struttura di ais
#
library(sm) # carica il pacchetto
attach(ais) # funzione per impiegare direttamente i nomi delle variabili di ais
#
# al termine fare click con il tasto sinistro del mouse nel punto in cui si desidera posizionare la
legenda
#
windows() # apre una nuova finestra
mycol <- c("green", "red", "purple", "blue", "cyan", "grey50", "brown", "tomato",
"magenta", "gold") # predispone i colori per ciascuno sport
sm.density.compare(rcc, sport, col=mycol, xlab="Eritrociti in 10^12/L", ylab="Stima
kernel di densità") # traccia kernel density plot separati per sport
title(main="Concentrazione degli eritrociti per sport") # aggiunge il titolo
sprt <- factor(sport, levels=c("B_Ball", "Field", "Gym", "Netball", "Row", "Swim",
"T_400m", "T_Sprnt", "Tennis", "W_Polo"), labels=c("Basketball", "Field", "Gymnastics",
"Netball", "Rowing", "Swimming", "Track 400m", "Track Sprint", "Tennis", "Water
Polo")) # identifica i casi per sport
legend(locator(1), levels(sprt), fill=mycol) # posiziona la legenda
#

In questo caso i colori sono scelti e assegnati a ciascuno sport mediante il vettore mycol che viene
poi impiegato sia nella funzione sm.density.compare() sia nella funzione legend().

Di nuovo posizionate il mouse dove volete che compaia la legenda, e fate click con il tasto sinistro
del mouse per farla comparire (e terminare lo script).
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Questo grafico  fornisce una prova tangibile delle notevoli rappresentazioni grafiche che possono
essere realizzate con R quando i dati in ingresso sono adeguatamente raccolti e organizzati.

----------

[1] Vedere il post  Il set di dati ais. La concentrazione degli eritrociti viene espressa in  1012/L  o
in 106/µL, le due unità di misura impiegate nella pratica, che sono numericamente identiche. Nel post
trovate anche come caricare i dati della tabella senza impiegare il pacchetto DAAG. 

[2] Più precisamente nel punto in cui viene fatto il click verrà posizionato l'angolo superiore sinistro
della legenda.

[3] Potete osservare la distribuzione bimodale nel post Istogrammi e nel post Kernel density plot.
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Aggiungere la legenda a un grafico
I modi per aggiungere una legenda a un grafico sono dispersi qua e la nei post di questo blog. Vale
quindi la pena di farne una sintesi riportando gli esempi più significativi, basati sull'impiego della
funzione  legend()  e  realizzati senza la necessità di installare pacchetti aggiuntivi ma impiegando
solamente le funzioni statistiche e grafiche di base di R.

Nel primo esempio realizziamo la legenda che combina simboli e testo per identificare le tre rette di
regressione riportate nel grafico, calcolate con altrettanti modelli basati su differenti assunti [1].

Copiate e incollate questo script nella Console di R e premete ↵ Invio:

# LEGENDA con simboli e testo
#
x <- c(9,10,11,9,10,10,11) # variabile in ascisse
y <- c(9,10,11,10,9,11,10) # variabile in ordinate
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
plot(x, y, xlim=c(0,15), ylim=c(0,15), main="LEGENDA con simboli e testo") # grafico dei
dati
abline(5, 0.5, lty=2, col="blue") # retta x variabile indipendente
abline(-10, 2, lty=3, col="red") # retta y variabile indipendente
abline(0, 1, lty=4, col="black") # retta media geometrica
#
legend(0, 15, legend=c("regressione x variabile indipendente", "regressione y variabile
indipendente", "regressione media geometrica"), lty=c(2,3,4), col=c("blue", "red",
"black"), cex=0.8, title="Regressione lineare con tre metodi") # aggiunge al grafico la
legenda
#

La legenda necessaria per identificare le tre rette riportate nel grafico viene realizzata mediante la
funzione legend() impiegando come argomenti:
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→ 0 che specifica il valore della x al quale posizionare l'angolo superiore sinistro della legenda;
→ 15 che specifica il valore della y al quale posizionare l'angolo superiore sinistro della legenda;
→  legend= che specifica con la funzione c( , , )  le tre righe di testo, uno per ciascuna retta, che
compaiono nella legenda;
→  lty= che specifica con la funzione c( , , )  i tre stili delle linee corrispondenti a quelli delle rette
tracciate nel grafico - da notare che specificando  lty  (o  lwd  cioè lo spessore della linea) la
funzione  legend()  traccia automaticamente accanto alle righe di testo della legenda il simbolo
rappresentato da un segmento di retta;
→ col= che specifica con la funzione c( , , ) i tre colori corrispondenti e quelli delle rette tracciate nel
grafico [2];
→  cex=0.8  che gestisce la dimensione della legenda (la rimpicciolisce lievemente rispetto al
valore 1 di default);
→ title= che mostra sulla prima riga della legenda un titolo (facoltativo).

La posizione della legenda può essere definita anche sostituendo i due primi argomenti con
"bottomright", "bottom", "bottomleft", "left", "topleft", "top", "topright", "right" e "center", con una
personalizzazione meno spinta di quella possibile con l'impiego delle coordinate cartesiane, ma che
può essere adeguata, come vediamo nel prossimo script.

Il secondo esempio illustra come generare una legenda che combina ancora simboli e testo, ma  in
modo leggermente diverso.

Copiate e incollate questo script nella Console di R e premete ↵ Invio:

# LEGENDA con simboli e testo
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
f <-as.matrix(subset(ais, sex=="f", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=f
m <-as.matrix(subset(ais, sex=="m", select=c(rcc))) # estrae il sottoinsieme dei dati con
sesso=m
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
hist(f, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(f)), border="red", col="red",
density=20, angle=45, main="LEGENDA con simboli e testo", xlab="Eritrociti in 10^12/L",
ylab="Frequenza (numero dei casi)") # istogramma di f
hist(m, add=TRUE, xlim=c(3,7), ylim=c(0,30), breaks=sqrt(length(m)), border="green4",
col="green4", density=20, angle=-45) # istogramma di m
#
legend("topright", legend=c("sesso f","sesso m"), fill=c("red","green4"),
border=c("red","green4"), density=c(20,20), angle=c(45,-45)) # riporta la legenda
#



La legenda che identifica i due istogrammi è realizzata con la funzione  legend()  impiegando come
argomenti:
→ "topright" che posiziona la legenda in alto a destra;
→ legend= che specifica le due righe di testo che compaiono nella legenda;
→ fill= che determina la comparsa accanto alle righe di testo di due quadrati che avranno all'interno i
colori specificati;
→ border= che definisce i colori del bordo dei quadrati di cui al punto precedente;
→  density=  che specifica la densità del colore indicato dall'argomento  fill=  e che con un valore
uguale a  20  (linee per pollice) genera in entrambi i quadrati un tratteggio con questa densità,
identica a  quella dei corrispondenti istogrammi;
→ angle=... che indicare l'angolo di pendenza del tratteggio che con un valore positivo dell'angolo
(45) riprende lo stile del primo istogramma, inclinato da sinistra a destra dal basso in alto, e con un
valore negativo dell'angolo (-45) riprende lo stile del secondo istogramma, inclinato da sinistra a
destra dall'alto in basso.

Anche in questo caso la funzione c() consente di specificare uno per uno i valori degli argomenti per
riportarli ai corrispondenti elementi del grafico.

Il terzo esempio illustra come impiegare la funzione paste() per riportare all'interno di una legenda
righe che combinano testo e numeri.

Copiate e incollate questo script nella Console di R e premete ↵ Invio:

# LEGENDA con testo e valori numerici
#  
x <- c(10376,9159,8290,7924,6872) # valori in ascisse 
y <- c(2441,2135,1948,1812,1756) # valori in ordinate 
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
reglin <- lm(y ~ x) # calcola la regressione lineare 
a <- reglin$coefficients[1] # intercetta a
b <- reglin$coefficients[2] # coefficiente angolare b
r <- cor(x, y, method="pearson") # coefficiente di correlazione r 
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#  
plot(x, y, xlim=c(6000,11000), ylim=c(1500,2500), main="LEGENDA con testo e valori
numerici") # grafico dei dati 
lines(c(min(x), max(x)), c(a+b*min(x), a+b*max(x)), col="black", lty=2, lwd=1) # retta
di regressione  
#
legend(6000, 2500, legend=c(paste("Intercetta a =", round(a, digits=0)),
paste("Coefficiente angolare b =", round(b, digits=3)), paste("Equazione: y =", round(a,
digits=0), ifelse(sign(b) == 1, "+", "-"), round(b, digits=3), "· x"), paste("Coefficiente di
correlazione r =", round(r, digits=3))), cex=0.8, title="Regressione lineare") # aggiunge al
grafico la legenda
#

In questo caso la legenda, che riporta nel grafico l'equazione della retta di regressione e il coefficiente
di correlazione lineare, viene realizzata impiegando come argomenti della funzione legend():
→ 6000 che specifica il valore della x al quale posizionare l'angolo superiore sinistro della legenda;
→ 2500 che specifica il valore della y al quale posizionare l'angolo superiore sinistro della legenda;
→  legend=  che specifica mediante la funzione  c()  le quattro righe che compaiono nella legenda,
ciascuna delle quali è generata mediante la funzione paste() che combina uno o più testi inclusi nelle
virgolette "...." con uno o più valori numerici arrotondati mediante la funzione round(), mentre la
funzione ifelse() riporta il segno corretto nell'equazione della retta di regressione;
→  cex=0.8  che gestisce la dimensione della legenda (la rimpicciolisce lievemente rispetto al
valore 1 di default);
→ title= che mostra sulla prima riga della legenda un titolo (facoltativo).

Il quarto esempio  impiega i dati della tabella  ais  inclusa nel pacchetto  DAAG. Potete scaricare il
pacchetto dal CRAN oppure acquisire la tabella seguendo le indicazioni alternative riportate in [3].

L'esempio illustra come generare una legenda liberamente posizionabile: dopo avere tracciato i grafici
separati per sport praticato e per sesso, lo script rimane in attesa. A questo punto
bisogna posizionare il mouse dove si vuole che compaia la legenda e fare click con il tasto sinistro
del mouse per farla comparire e terminare lo script.
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Copiate e incollate questo script nella Console di R e premete ↵ Invio:

# LEGENDA liberamente posizionabile
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
attach(ais) # impiega direttamente i nomi delle variabili senza specificare la tabella
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
boxplot(rcc~sex+sport, horizontal=FALSE, boxwex = 0.4, cex.axis = 0.8, las = 2, data=ais,
main="LEGENDA liberamente posizionabile", xlab="", ylab="Eritrociti in 10^12/L",
notch=FALSE, col=c("green", "yellow")) # eritrociti per ciascuno sport praticato
#
legend(locator(1), legend=c("sesso f","sesso m"), fill=c("green", "yellow")) # posiziona la
legenda
#
detach(ais) # termina l'impiego diretto dei nomi delle variabili
#

La legenda viene realizzata mediante la funzione legend() impiegando come argomenti:
→ la funzione  locator()  che resta in attesa, legge la posizione del cursore grafico quando viene
fatto click con il tasto sinistro del mouse, e posiziona la legenda;
→ legend= che specifica le due righe di testo che compaiono nella legenda;
→ fill= che determina la comparsa accanto alle righe di testo di due quadrati dei colori specificati.

Il codice riportato non consente di spostare la legenda. Se non si è soddisfatti della sua posizione, è
necessario rieseguire l’intero script e fare nuovamente  click  con il tasto sinistro del mouse nel
punto in cui si vuole posizionare la legenda.

Per le semplici legende che si possono inserire nei grafici a torta e nei grafici a barre si rimanda ai
relativi post [4, 5].

Gli esempi forniti consentono di realizzare facilmente il codice necessario per inserire le legende nei
propri grafici. Si consiglia di consultare il  Manuale di Riferimento di R  ovvero di
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digitare help(nomedellafunzione) nella Console di R per la documentazione degli argomenti che
consentono di adattare e personalizzare le funzioni impiegate.

Infine se al vostro grafico avete aggiunto una legenda probabilmente volete non solo visualizzarlo,
ma anche salvarlo sotto forma di file per archiviarlo o inserirlo in una pubblicazione, in un post o in
un sito web. Trovate nel post Salvare i grafici di R in un file come farlo nei formati più diffusi.

----------

[1] L'argomento è trattato nel post La regressione lineare: assunti e modelli. 

[2] Vedere il post Visualizzare i colori disponibili in R.

[3] Vedere nel post  Il set di dati ais  come acquisire i dati della tabella ais  anche senza istallare il
pacchetto DAAG.

[4] Vedere il post Grafici a torta.

[5] Vedere il post Grafici a barre [1] e il post Grafici a barre [2].
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Identificare i dati in un grafico xy con un click
Accade con un certa frequenza, nel corso dell'analisi esplorativa dei dati, osservando un grafico di
dispersione (xy), di porsi la domanda: questo valore, che si discosta così tanto dagli altri, a quale
dato corrisponde?

R fornisce con uno strumento molto efficace per identificare il numero del record/riga che corrisponde
ad uno specifico punto riportato in un grafico, la funzione identify() [1], il cui utilizzo viene illustrato
con questo script. Copiatelo e incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# IDENTIFICA I DATI IN UN GRAFICO CON UN SEMPLICE CLICK
#
library(DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
attach(ais) # consente di impiegare direttamente i nomi delle variabili
#
windows() # apre una nuova finestra
#
plot(rcc, hc, main="Identifica i punti in un grafico", xlab="Eritrociti (10^12/L)",
ylab="Ematòcrito (%)", pch=1) # traccia il grafico di dispersione (xy)
#
# fare click accanto al punto da identificare, ripetere secondo necessità, premere <esc> per
terminare
identify(rcc, hc, plot=TRUE, atpen=FALSE, offset=0.5, tolerance=0.25)
#

I dati impiegati sono contenuti nel  set di dati ais. Dopo che con la funzione  plot()  [2] è stato
tracciato il grafico di dispersione (xy), la funzione identify() consente di identificare nel grafico uno o
più punti impiegando i seguenti argomenti:
→ rcc la variabile in ascisse;
→ hc la variabile in ordinate;
→ plot=TRUE che visualizza l'identificativo del dato sul quale si è fatto click con il mouse;
→  atpen=FALSE  che posiziona l'identificativo del dato lievemente discosto dal punto al quale
corrisponde (provare a cambiare l'argomento ponendo atpen=TRUE per vedere la differenza);
→  offset=0.5  che indica la distanza che l'identificativo del dato deve avere dal punto al quale
corrisponde;
→ tolerance=0.25 che indica la tolleranza ammessa per la distanza definita con l'argomento offset.

Facendo click con il tasto sinistro del mouse accanto a un punto, vedrete comparire il suo
identificativo. L'operazione può essere ripetuta per più punti. Di default viene emesso un suono
ogniqualvolta si fa click e viene identificato un punto: per silenziare la funzione  identify()  è
necessario aggiungere l'argomento locatorBell=FALSE.

Per uscire dal processo di identificazione e terminare lo script è sufficiente premere il tasto <esc>.

Questo è il grafico ottenuto dopo avere fatto click con il tasto sinistro del mouse sui valori che più si
discostano dai rimanenti, valori identificati dalla funzione  identify()  come corrispondenti ai dati
numero 68, 78, 161 e 166.

Come è facile intuire questa funzione grafica avanzata è molto interessante perché permette di
individuare e identificare quelli che i test statistici possono avere indicato come possibili dati anomali
(o dati aberranti o outliers).

https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/il-set-di-dati-ais.html


Potete riutilizzare facilmente lo script sostituendo all'oggetto ais  l'oggetto contenente i vostri dati,
opportunamente strutturati, e modificando conseguentemente i nomi della variabili. Per una guida
rapida all'importazione dei dati potete consultare i link:
→ importazione dei dati da un file .csv
→ importazione dei dati da un file .xls o .xlsx
→ gestionedei dati mancanti

----------

[1] Per la documentazione della funzione identify() digitare help(identify) nella Console di R.

[2] Per la documentazione della funzione plot() digitare help(plot) nella Console di R.
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Salvare i grafici di R in un file
Una rappresentazione grafica dei dati è importante non solo visualizzarla, ma anche salvarla sotto
forma di file per archiviarla o inserirla in una pubblicazione, in un post o in un sito web.

Tecnicamente vi sono due modi per salvare un'immagine sotto forma di file:
→ salvarla in formato raster (detto anche bitmap);
→ salvarla in formato vettoriale.

Un'immagine in formato raster/bitmap è costituita da una matrice di punti (pixel) opportunamente
colorati. Quando viene ingrandita la qualità dell'immagine peggiora. In compenso è possibile agire sui
pixel modificando luminosità, contrasto, saturazione dei colori dell'immagine. Il formato raster/bitmap
è tipico della fotografia.

Un'immagine in formato vettoriale è invece costruita con una tecnica che consente, mediante
trasformazioni matematiche (vettori, onde il nome, e  matrici), di ingrandirla senza perdita della
qualità.

In questo esempio nel quale i caratteri tipografici sono stati ingranditi di circa sei volte è evidente la
perdita di qualità del formato raster/bitmap (a sinistra) rispetto al formato vettoriale (a destra):

Nel primo script viene salvato sotto forma di file nei tre formati grafici raster/bitmap più comuni e
cioè
→ .bmp (Windows bitmap)
→ .jpeg (Joint Photographic Experts Group)
→ .png (Portable Network Graphics)
questo grafico a scatola con i baffi (boxplot) che illustra la distribuzione della concentrazione nel
sangue degli eritrociti (globuli rossi) rcc per sport praticato ricavata dal set di dati ais [1]:
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Prima di eseguire lo script è necessario creare (se non l'avete ancora fatto) sul vostro PC o notebook
la cartella  C:\Rdati\  nella quale verranno salvati i tre file, denominati
rispettivamente  boxplot.bmp,  boxplot.jpg  e  boxplot.png.  I dati sono contenuti nella
tabella ais del pacchetto DAAG - accertatevi di avere installato il pacchetto o in alternativa procedete
come indicato in [1].

Copiate per intero lo script riportato qui sotto quindi incollatelo nella Console di R  e premete ↵
Invio:

# SALVA I GRAFICI SU DISCO SOTTO FORMA DI FILE come immagini in formato raster (bitmap)
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
#
# salva l'immagine in formato .bmp (Windows bitmap)
#
bmp("C:/Rdati/boxplot.bmp", units="px", width=1000, height=1000, pointsize=24,
bg="white") # predispone nome e formato del file
boxplot(rcc~sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2, data=ais,
main="Eritrociti per sport praticato", xlab="Sport praticato", ylab="Eritrociti in 10^12/L",
notch=FALSE, col="yellow") # traccia boxplot
dev.off() # salva il file
#
# salva l'immagine in formato .jpeg (Joint Photographic Experts Group)
#
jpeg("C:/Rdati/boxplot.jpg", units="px", width=1000, height=1000, pointsize=24,
bg="white") # predispone nome e formato del file
boxplot(rcc~sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2, data=ais,
main="Eritrociti per sport praticato", xlab="Sport praticato", ylab="Eritrociti in 10^12/L",
notch=FALSE, col="yellow") # traccia boxplot
dev.off() # salva il file
#
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# salva l'immagine in formato .png (Portable Network Graphics)
#
png("C:/Rdati/boxplot.png", units="px", width=1000, height=1000, pointsize=24,
bg="white") # predispone nome e formato del file
boxplot(rcc~sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2, data=ais,
main="Eritrociti per sport praticato", xlab="Sport praticato", ylab="Eritrociti in 10^12/L",
notch=FALSE, col="yellow") # traccia boxplot
dev.off() # salva il file
#

Gli argomenti width=1000 e height=1000 specificano larghezza e altezza dell'immagine in pixel.
Questa unità di misura può essere cambiata con l'argomento units che qui è posto uguale a "px" ma
che può essere espresso in alternativa come "in" (pollici), "cm" (centimetri) o "mm" (millimetri).

L'argomento  pointsize = 24  specifica la dimensione dei caratteri, mentre l'argomento  bg =
"white" specifica il colore dello sfondo.

Da notare che nella rappresentazione del grafico a scatola con i baffi nella
funzione boxplot() compaiono come argomenti:
→ l'argomento boxwex = 0.4 che gestisce la larghezza dei boxplot;
→ l'argomento cex.axis = 0.8 che gestisce la dimensione dei caratteri;
→ l'argomento las = 2 che ruota verticalmente le etichette.

In questo secondo script lo stesso grafico viene salvato nei formati vettoriali
→ .pdf (Portable Document Format)
→ .ps (Postscript)
nella cartella C:\Rdati\ nei file denominati rispettivamente boxplot.pdf e boxplot.ps.

Copiate per intero lo script riportato qui sotto quindi incollatelo nella Console di R  e premete ↵
Invio:

# SALVA I GRAFICI SU DISCO SOTTO FORMA DI FILE come immagini in formato vettoriale
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
#
# salva l'immagine in formato .pdf (Portable Document Format)
#
pdf("C:/Rdati/boxplot.pdf", width=7, height=7) # predispone nome e formato del file
boxplot(rcc~sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2, data=ais,
main="Eritrociti per sport praticato", xlab="Sport praticato", ylab="Eritrociti in 10^12/L",
notch=FALSE, col="yellow") # traccia boxplot
dev.off() # salva il file
#
# salva l'immagine in formato .ps (postscript)
#
postscript("C:/Rdati/boxplot.ps", width=7, height=7) # predispone nome e formato del file
boxplot(rcc~sport, horizontal=FALSE, boxwex = 0.4, cex.axis = 0.8, las = 2, data=ais,
main="Eritrociti per sport praticato", xlab="Sport praticato", ylab="Eritrociti in 10^12/L",
notch=FALSE, col="yellow") # traccia boxplot
dev.off() # salva il file
#

Da notare che i formati  .pdf  e  .ps  in quanto formati vettoriali prevedono che le dimensioni
dell'immagine (width = 7, height = 7) siano espresse in pollici (non avrebbe senso esprimerle in



pixel). Inoltre quando estraete dal file .ps il file boxplot.pdf il file preesistente con lo stesso nome
generato dalla funzione pdf() verrà sovrascritto.

In entrambi gli script la funzione  dev(off)  salva il file e chiude il dispositivo (virtuale) che ha
generato la stampa, e a questo punto il dispositivo al quale sono inviati i grafici torna ad essere la
finestra che viene aperta con la funzione windows() sul monitor/schermo del PC o notebook.

----------

[1] Vedere il post  Il set di dati ais nel quale trovate anche come caricare i dati della tabella senza
impiegare il pacchetto DAAG. 

https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/il-set-di-dati-ais.html


Inserire più grafici nella stessa immagine
Vediamo come  sia possibile  disporre in vari modi più grafici all'interno di una stessa immagine
impiegando una sola riga di codice.

Per farlo ci serviamo delle funzioni par(), layout() e matrix() [1] impiegando come esempi alcuni
grafici realizzati con la funzione boxplot() [2].

Il codice  impiega solamente le  funzioni grafiche di base  di  R.  I dati sono contenuti nella
tabella ais del pacchetto DAAG - accertatevi di avere installato il pacchetto o in alternativa procedete
come indicato in [3].

Copiate lo script che segue, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# INSERIRE PIU' GRAFICI NELLA STESSA IMMAGINE 
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(2,2)) # quattro grafici in due righe per due colonne
#
boxplot(ais$wt~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Peso corporeo in kg", notch=TRUE,
col="green") # [1] valori del peso corporeo aggregati per sesso
#
boxplot(ais$ht~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Altezza in cm", notch=TRUE, col="green") #
[2] valori dell'altezza aggregati per sesso
#
boxplot(ais$bmi~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="BMI in kg/m2", notch=TRUE,
col="green") # [3] valori dell'indice di massa coroporea (BMI) aggregati per sesso
#
boxplot(ais$pcBfat~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Grasso corporeo in %", notch=TRUE,
col="yellow") # [4] valori della percentuale di grasso corporeo aggregati per sesso
#

In questo primo script con  par(mfrow=c(2,2))  è stata predisposta la suddivisione della finestra
grafica in 2 righe per 2 colonne, quindi in quattro quadranti,

1 2
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nei quali sono inseriti, procedendo da sinistra verso destra e dall'alto verso il basso, i quattro grafici
realizzati  con la funzione  boxplot()  sui dati separati per sesso (~ais$sex) della tabella  ais  -
impiegando l'argomento notch=TRUE per riportare sui lati dei box le tacche (notch) o incisure che
rappresentano i limiti di confidenza al 95% della mediana - con questo risultato.



Ora copiate lo script che segue, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# INSERIRE PIU' GRAFICI NELLA STESSA IMMAGINE 
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(1,2)) # due grafici in una riga e due colonne
#
boxplot(ais$bmi~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="BMI in kg/m2", notch=TRUE,
col="green") # [1] boxplot per sesso dell'indice di massa corporea (BMI)
#
boxplot(ais$pcBfat~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Grasso corporeo in %", notch=TRUE,
col="yellow") # [2] boxplot per sesso della percentuale di grasso corporeo
#

In questo secondo script con par(mfrow=c(1,2)) è stata predisposta la suddivisione della finestra
in 1 riga e 2 colonne
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per realizzare due grafici affiancati, il primo sulla sinistra e il secondo sulla destra, con questo
risultato.
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Copiate questo terzo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# INSERIRE PIU' GRAFICI NELLA STESSA IMMAGINE 
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(2,1)) # due grafici in una colonna e due righe
#
boxplot(ais$pcBfat~ais$sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2,
main="Percentuale di grasso corporeo nei vari sport", xlab="Sport praticato",
ylab="Grasso corporeo in %", notch=FALSE, col="yellow") # [1] valori della percentuale di
grasso corporeo aggregati per sport
#
boxplot(ais$wt~ais$sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2,
main="Peso corporeo nei vari sport", xlab="Sport praticato", ylab="Peso corporeo in kg",
notch=FALSE, col="yellow") # [2] valori del peso corporeo aggregati per sport
#

In questo caso con par(mfrow=c(2,1)) è stata predisposta la suddivisione della finestra in 2 righe
e  1  colonna  - riportando i boxplot in verticale (horizontal=FALSE), le etichette delle ascisse in
verticale (las=2), riducendo la larghezza dei box (boxwex=0.4) e senza le incisure
(notch=FALSE) che rappresentano i limiti di confidenza al 95% della mediana - per posizionare i due
grafici uno sopra l'altro in questo modo
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con questo risultato.
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Potete anche aumentare il numero delle righe e/o delle colonne, prestando ovviamente sempre molta
attenzione alla leggibilità e alla fruibilità del risultato finale.

Copiate questo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# INSERIRE PIU' GRAFICI NELLA STESSA IMMAGINE 
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
layout(matrix(c(1,1,2,3), 2, 2, byrow=TRUE)) # tre grafici, il primo occupa riga 1/colonne 1 e 2,
il secondo riga 2/colonna 1, il terzo riga 2/colonna 2
#
boxplot(ais$pcBfat~ais$sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2,
main="Percentuale di grasso corporeo nei vari sport", xlab="Sport praticato",
ylab="Grasso corporeo in %", notch=FALSE, col="yellow") # [1] valori della percentuale di
grasso corporeo aggregati per sport
#
boxplot(ais$wt~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Peso corporeo in kg", notch=TRUE,
col="green") # [2] valori del peso corporeo aggregati per sesso
#
boxplot(ais$ht~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Altezza in cm", notch=TRUE, col="green") #
[3] valori di altezza aggregati per sesso
#

In questo caso  vediamo come organizzare i grafici all'interno dell'immagine in maniera più
articolata  con  layout(matrix(c(1,1,2,3), 2, 2, byrow=TRUE)). Viene infatti predisposta la
suddivisione della finestra in  2  righe per  2  colonne (...  2, 2, ...) procedendo per riga
(byrow=TRUE), ma specificando con il primo argomento c(1,1,2,3)  che il primo grafico occuperà
riga 1/colonne 1 e 2, il secondo grafico occuperà riga 2/colonna 1 e il terzo grafico occuperà riga
2/colonna 2, con questa logica

1     1

https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEi01yjiJiNOkjUsLZnw7bhoDhY472wLLJH9dIaw1EMF2MuD084zLBSZ7IMDvCzmjXN__yOiMSu_9ddXMMpjPxeydIS1u0jMFRyklgkqFiJl3bl6pM_syocw74zKZTNtBjbTtUZ8EkP_dUK2-_N-hWYkOR7VWWz77JJSwg36hxy72hi6st4YD8x43u3nUw/s712/U101Gb1.png
https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEi01yjiJiNOkjUsLZnw7bhoDhY472wLLJH9dIaw1EMF2MuD084zLBSZ7IMDvCzmjXN__yOiMSu_9ddXMMpjPxeydIS1u0jMFRyklgkqFiJl3bl6pM_syocw74zKZTNtBjbTtUZ8EkP_dUK2-_N-hWYkOR7VWWz77JJSwg36hxy72hi6st4YD8x43u3nUw/s712/U101Gb1.png


2 3

e questo risultato.

Copiate questo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# INSERIRE PIU' GRAFICI NELLA STESSA IMMAGINE 
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
layout(matrix(c(1,3,2,3), 2, 2, byrow=TRUE)) # (4) tre grafici, il primo occupa riga 1/colonna 1,
il secondo riga 2/colonna 1, il terzo righe 1 e 2/colonna 2
#
boxplot(ais$wt~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Peso corporeo in kg", notch=TRUE,
col="green") # [1] valori del peso corporeo aggregati per sesso
#
boxplot(ais$ht~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Altezza in cm", notch=TRUE, col="green") #
[2] valori di altezza aggregati per sesso
#
boxplot(ais$pcBfat~ais$sport, horizontal=TRUE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=1,
xlab="Grasso corporeo in %", ylab="Sport praticato", notch=FALSE, col="yellow") # [3]
valori della percentuale di grasso corporeo aggregati per sport
#

In questo script con layout(matrix(c(1,3,2,3), 2, 2, byrow=TRUE)) è stata predisposta di nuovo
la suddivisione della finestra in  2  righe per  2  colonne (...  2, 2, ...) procedendo per riga
(byrow=TRUE), ma questa volta specificando con il primo argomento  c(1,3,2,3)  che il primo
grafico occuperà riga 1/colonna 1, il secondo grafico occuperà riga 2/colonna 1 e il terzo grafico
occuperà le righe 1 e 2 della colonna 2  - con i boxplot in orizzontale (horizontal=TRUE) e le
etichette delle ascisse in orizzontale (las=1) - con questa logica
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 e con questo risultato.

Finora abbiamo visto come organizzare più grafici all'interno della finestra grafica standard. Ma
potremmo volere ampliare la finestra grafica, come facciamo ora riprendendo l'esempio precedente.

Copiate quest'ultimo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# INSERIRE PIU' GRAFICI NELLA STESSA IMMAGINE 
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG incluso il set di dati ais
#
dev.new(width=45, height=15, unit="cm") # nuova dimensione della finestra grafica
layout(matrix(c(1,2,3), 1, 3, byrow=TRUE)) # tre grafici in 1 riga e 3 colonne 
#
boxplot(ais$wt~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Peso corporeo in kg", notch=TRUE,
col="green") # [1] valori del peso corporeo aggregati per sesso
#
boxplot(ais$ht~ais$sex, xlab="Sesso", ylab="Altezza in cm", notch=TRUE, col="green") #
[2] valori di altezza aggregati per sesso
#
boxplot(ais$pcBfat~ais$sport, horizontal=FALSE, boxwex=0.4, cex.axis=0.8, las=2,
main="Percentuale di grasso corporeo nei vari sport", xlab="Sport praticato",
ylab="Grasso corporeo in %", notch=FALSE, col="yellow") # [3] valori della percentuale di
grasso corporeo aggregati per sport
#

Per specificare le nuove dimensioni della finestra grafica impieghiamo la funzione  dev.new()  che
richiede semplicemente larghezza della finestra, altezza della finestra e unità di misura.  Queste
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possono essere pollici (unit="in"), pixel (unit="px") o centimetri (unit="cm"), come facciamo noi
definendo quindi una finestra molto ampia, di 45 centimetri di larghezza (width=) per 15 centimetri
di altezza (height=).

La funzione layout(matrix(c(1,2,3), 1, 3, byrow=TRUE)) predispone la suddivisione della finestra
in  1  riga per  3  colonne (...  1, 3, ...)  procedendo per riga (byrow=TRUE) specificando
con c(1,2,3) che vogliamo tre grafici affiancati, con questa logica

1 2 3

e con questo risultato:

Nel caso dei grafici generati con il pacchetto ggplot2 per disporre più grafici all'interno della stessa
immagine è necessario impiegare la funzione grid.arrange()  inclusa nel pacchetto gridExtra  [4]:
per esempi di applicazione di questa funzione  fate click su ggplot2 nelle Parole chiave o, per una
ricerca più selettiva, digitate grid.arrange nella casella Cerca nel blog quindi fate click su Cerca.

Infine ricordo che impiegando l'utilità riportata nel post Salvare i grafici di R in un file potete salvare
le immagini realizzate con  R  sotto forma di file  .bmp,  .jpeg,  .png,  .pdf,  .ps  per poterle
stampare, archiviare, inserire in una pubblicazione, in un post o in un sito web.

----------

[1] Digitate help(nomedellafunzione) nella Console di R per consultare la documentazione delle
funzioni.

[2] La funzione boxplot() è illustrata nel post Grafici a scatola con i baffi (boxplot).

[3] Vedere il post  Il set di dati ais nel quale trovate anche come caricare i dati della tabella senza
impiegare il pacchetto DAAG. 

[4] Il manuale di riferimento Package ‘gridExtra’ lo trovate facendo click sul link alla voce Reference
manual nella pagina di documentazione del pacchetto.
https://cran.r-project.org/web/packages/gridExtra/index.html
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Adattare i margini a un grafico
Può capitare di realizzare un grafico per il quale non sono adeguati i margini previsti di default per la
finestra grafica di R. Vediamo il problema e una possibile soluzione.

Accertatevi innanzitutto di avere installato il pacchetto DAAG che contiene i dati che ci servono, o in
alternativa procedete come indicato nel post  Il set di dati ais  nel quale trovate anche illustrato il
significato dei dati impiegati [1].

Copiate questo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# ADATTARE I MARGINI A UN GRAFICO
#
library(DAAG) # carica il pacchetto DAAG che include il set di dati ais
mydata <- ais[,c(5)] # salva in mydata i valori della variabile contenuta nella colonna 5 della
tabella ais
#
par("mar") # mostra i margini di default della finestra grafica
#
# traccia istogramma e kernel density plot sovrapposti, con i margini di default
#
hist(mydata, main="Istogramma e kernel density plot", xlab="Ferritina in µg/L", ylab =
"Numero dei casi per classe", xlim = c(0,250)) # traccia l'istogramma
par(new=TRUE, ann=FALSE) # consente la sovrapposizione del grafico successivo
plot(density(mydata), main="Kernel density plot", xlab="Ferritina in µg/L", ylab =
"Frequenza", xlim = c(0,250), yaxt="n", col="red") # traccia il kernel density plot
axis(4, col.ticks="red", col.axis="red") # riporta l'asse delle y sulla destra
mtext("Stima kernel di densità", side=4, line=3) # aggiunge la legenda all'asse delle y sulla
destra
#
# traccia istogramma e kernel density plot sovrapposti, con margine destro allargato
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mar=c(5.1,4.1,4.1,5.1)) # aumenta il margine destro da 2.1 a 5.1
#
hist(mydata, main="Istogramma e kernel density plot", xlab="Ferritina in µg/L", ylab =
"Numero dei casi per classe", xlim = c(0,250)) # traccia l'istogramma
par(new=TRUE, ann=FALSE) # consente la sovrapposizione del grafico successivo
plot(density(mydata), main="Kernel density plot", xlab="Ferritina in µg/L", ylab =
"Frequenza", xlim = c(0,250), yaxt="n", col="red") # traccia il kernel density plot
axis(4, col.ticks="red", col.axis="red") # riporta l'asse delle y sulla destra
mtext("Stima kernel di densità", side=4, line=3) # aggiunge la legenda all'asse delle y sulla
destra
#
par(mar=c(5.1,4.1,4.1,2.1)) # ripristina i margini di default
#

In questo caso il problema è causato dal desiderio di riportare sullo stesso grafico l'istogramma e il
kernel density plot di una variabile. La scala sull'asse delle ascisse x è identica per entrambi, ma
→  nel caso dell'istogramma  dobbiamo riportare sull'asse delle ordinate y  il numero di casi  per
ciascuna delle classi in cui è suddiviso;
→ nel caso del kernel density plot dobbiamo riportare sull'asse delle ordinate y la stima kernel di
densità espressa in termini di probabilità.
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La soluzione più ovvia è di riportare due scale delle ordinate, una sulla sinistra riferita all'istogramma,
e una sulla destra riferita al kernel density plot (o viceversa, non importa). Qui riportiamo il kernel
density plot in rosso e i relativi valori sulla scale delle ordinate di destra nello stesso colore.

Con la prima parte dello script viene generato questo primo grafico con istogramma e kernel density
plot sovrapposti

che impiega i margini di default della finestra grafica, i quali, richiamati nella terza riga di codice
mediante la funzione par("mar")

> par("mar") # mostra i margini di default

[1] 5.1 4.1 4.1 2.1

sono rispettivamente 5.1 per il margine inferiore, 4.1 per il margine sinistro, 4.1 per il margine
superiore e  2.1  per il margine destro, espressi come numero di righe (per i dettagli
digitare help(par) nella Console di R).

Come si vede la funzione  mtext()  riporta  la legenda  "Stima kernel di densità"  dell'asse
delle  y  sulla destra (side=4) nella terza riga di testo (line=3), ma questa non compare nella
finestra grafica.

Nella seconda parte dello script il problema viene corretto impiegando lo stesso identico codice,
ma facendolo precedere dalla funzione

par(mar=c(5.1,4.1,4.1,5.1))

che aumenta il margine destro dal valore di default di 2.1 a 5.1 riducendo lievemente la larghezza
del grafico e lasciando così sulla destra spazio adeguato per la legenda dell'asse delle  y, che nel
grafico precedente non era visibile, e ottenendo questo secondo grafico [2].
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Lo script si conclude con la funzione par(mar=c(5.1,4.1,4.1,2.1)) che ripristina i valori di default
dei margini (un passo non obbligatorio, ma altamente raccomandato).

La soluzione riportata può essere facilmente adattata ai diversi casi che si possono presentare nella
pratica.

----------

[1] Qui impieghiamo i valori - contenuti nella colonna 5 della tabella ais (vedere la seconda riga di
codice dello script) - della variabile ferritina, una proteina che, pur con alcune limitazioni, fornisce una
misura dei depositi di ferro presenti nell'organismo, necessari per garantire una adeguata produzione
di emoglobina.

[2] Una banalità per chi non fosse ancora abituato a R: quando si esegue lo script, il secondo grafico
viene sovrapposto al primo, quindi è necessario minimizzare la finestra del secondo grafico o
afferrarla con il mouse e spostarla per vedere il grafico sottostante.
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Cambiare gli stili delle linee di R
Se in un grafico volete riportare più rette, spezzate o curve, potete - con
l'argomento lty=num dove num è un numero compreso tra 0 e 6 - impiegare diversi stili della linea,
con i tratteggi riportati in questa immagine (lo stile di default è la linea continua 1):

Questo script, tratto e adattato da [1], crea la funzione  StiliDelleLinee()  che genera l'immagine
con gli stili delle linee di R.

Per eseguire lo script copiatelo, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio.

# GLI STILI DELLE LINEE DI R
#
StiliDelleLinee <-function() # crea la funzione StiliDelleLinee()
{
oldPar <-par()
par(font=2, mar=c(0, 0, 0, 0))
plot(1, pch="", ylim=c(0, 6), xlim=c(0, 0.7), axes=FALSE, xlab="", ylab="")
for(i in 0:6) lines(c(0.3, 0.7), c(i, i), lty=i, lwd=3)
text(rep(0.1, 6), 0:6, adj = 0, labels=c("0. 'bianca'", "1. 'continua'", "2. 'trattino'", "3.
'punto'", "4. 'trattino e punto'", "5. 'tratto lungo'", "6. 'due tratti'"))
par(mar=oldPar$mar, font=oldPar$font )
}
#
StiliDelleLinee() # esegue la funzione che mostra gli stili delle linee di R
#

----------

[1] STDHA. Statistical tools for high-throughput data analysis.
https://www.sthda.com/english/wiki/line-types-in-r-lty
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Cambiare i simboli dei punti di R
Nei grafici potete - con l'argomento pch=num ove num è un numero compreso tra 0 e 25 - riportare
i punti con uno dei simboli riportati in questa immagine (il simbolo di default è il cerchio vuoto 1).

Questo script, tratto e adattato da [1], crea la funzione SimboliDeiPunti() che genera l'immagine
con i simboli dei punti di R.

Per eseguire lo script copiatelo, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio.

# I SIMBOLI DEI PUNTI DI R
#
SimboliDeiPunti <-function() # crea la funzione SimboliDeiPunti()
{
oldPar<-par()
par(font=2, mar=c(0.5,0,0,0))
y=rev(c(rep(1,6), rep(2,5), rep(3,5), rep(4,5), rep(5,5)))
x=c(rep(1:5, 5), 6)
plot(x, y, pch=0:25, cex=1.5, ylim=c(1, 5.5), xlim=c(1, 6.5), axes=FALSE, xlab="",
ylab="", bg="blue")
text(x, y, labels=0:25, pos=3)
par(mar=oldPar$mar, font=oldPar$font )
}
#
SimboliDeiPunti() # esegue la funzione che mostra i simboli dei punti di R
#

----------

[1] STDHA. Statistical tools for high-throughput data analysis. 
https://www.sthda.com/english/wiki/r-plot-pch-symbols-the-different-point-shapes-available-in-r
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Nomi e codici dei colori di R
Nella installazione base di R sono disponibili i 657 colori qui rappresentati

i cui nomi vengono visualizzati nella Console di R digitando:

colors()

Tuttavia per visualizzare di ogni colore contemporaneamente:
→ il nome da impiegare per configurare il colore nelle funzioni che lo prevedono
→ un tassello colorato che riporta il colore corrispondente
→ il codice esadecimale che può essere impiegato in alternativa al nome
è necessario disporre di una tabella di corrispondenza che deve essere generata con uno script (non
banale) come quello qui riportato, che è stato adattato da [1].

Innanzitutto se non l'avete già fatto create la cartella C:\Rdati

Lo script salva la tabella dei colori di R nel file C:\Rdati\Rcolors.pdf – tenete il file a portata di
mano, vi servirà quando vorrete impiegare i colori di R.

Copiate lo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio. 

# LA TABELLA DEI COLORI DI R
# Tratto e adattato da: Earl F Glynn. Color Chart in R.
# GitHub, https://bit.ly/2WJrJrR
#
# Lo script salva la tabella dei colori di R nel file C:\Rdati\Rcolors.pdf
#
pdf("C:/Rdati/Rcolors.pdf", width=6, height=10)
oldparameters <- par(mar=c(1,1,2,1), mfrow=c(2,1))
#
stopifnot(length(colors()) == 657)
SetTextContrastColor <- function(color)
{ ifelse( mean(col2rgb(color)) > 127, "black", "white")}
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TextContrastColor <- unlist( lapply(colors(), SetTextContrastColor) )
#
# tabella dei colori di R ordinati per numero
#
colCount <- 25 # number per row
rowCount <- 27
plot( c(1,colCount), c(0,rowCount), type="n", ylab="", xlab="", axes=FALSE,
ylim=c(rowCount,0))
title("Tabella dei colori di R")
for (j in 0:(rowCount-1))
{base <- j*colCount
remaining <- length(colors()) - base
RowSize <- ifelse(remaining < colCount, remaining, colCount)
rect((1:RowSize)-0.5,j-0.5, (1:RowSize)+0.5,j+0.5, border="black", col=colors()[base +
(1:RowSize)])
text((1:RowSize), j, paste(base + (1:RowSize)), cex=0.7, col=TextContrastColor[base +
(1:RowSize)])
}
#
# colori di R ordinati per tonalità e saturazione
#
RGBColors <- col2rgb(colors()[1:length(colors())])
HSVColors <- rgb2hsv( RGBColors[1,], RGBColors[2,], RGBColors[3,],
maxColorValue=255)
HueOrder <- order( HSVColors[1,], HSVColors[2,], HSVColors[3,] )
plot(0, type="n", ylab="", xlab="", axes=FALSE, ylim=c(rowCount,0),
xlim=c(1,colCount))
title("Colori di R ordinati per tonalità e saturazione")
for (j in 0:(rowCount-1))
{for (i in 1:colCount)
{k <- j*colCount + i
if (k <= length(colors()))
{rect(i-0.5,j-0.5, i+0.5,j+0.5, border="black", col=colors()[ HueOrder[k] ])
text(i,j, paste(HueOrder[k]), cex=0.7, col=TextContrastColor[ HueOrder[k] ])}}}
#
# colori di R con nomi e codice esadecimale del colore
#
GetColorHexAndDecimal <- function(color)
{c <- col2rgb(color)
sprintf("#%02X%02X%02X %3d %3d %3d", c[1],c[2],c[3], c[1], c[2], c[3])}
par(oldparameters)
oldparameters <- par(mar=c(1,1,1,1))
index <- paste(1:length(colors()))
HexAndDec <- unlist( lapply(colors(), GetColorHexAndDecimal) )
PerColumn <- 50
PerPage <- 2*PerColumn
for (page in 1: (trunc( (length(colors()) + (PerPage-1)) / PerPage) ) )
{plot(0, type="n", ylab="", xlab="",
axes=FALSE, ylim=c(PerColumn,0), xlim=c(0,1))
title("Colori di R con nome e codice esadecimale")
mtext(paste("pag.", page, "/ 7"), SOUTH<-1, adj=1, line=-1)
base <- PerPage*(page-1)
remaining <- length(colors()) - base
ColumnSize <- ifelse(remaining < PerColumn, remaining, PerColumn)
rect(0.00, 0:(ColumnSize-1), 0.49, 1:ColumnSize, border="black", col=colors()[(base+1):
(base+ColumnSize)])



text(0.045, 0.45+(0:(ColumnSize-1)), adj=1, index[(base+1):(base+ColumnSize)],
cex=0.6, col=TextContrastColor[(base+1):(base+ColumnSize)])
text(0.06, 0.45+(0:(ColumnSize-1)), adj=0, colors()[(base+1):(base+ColumnSize)],
cex=0.6, col=TextContrastColor[(base+1):(base+ColumnSize)])
save <- par(family="mono") # use mono-spaced font with number columns
text(0.25, 0.45+(0:(ColumnSize-1)), adj=0, HexAndDec[(base+1):(base+ColumnSize)],
cex=0.6, col=TextContrastColor[(base+1):(base+ColumnSize)])
par(save)
if (remaining > PerColumn)
{remaining <- remaining - PerColumn
ColumnSize <- ifelse(remaining < PerColumn, remaining, PerColumn)
rect(0.51, 0:(ColumnSize-1), 1.00, 1:ColumnSize, border="black", col=colors()
[(base+PerColumn+1):(base+PerColumn+ColumnSize)])
text(0.545, 0.45+(0:(ColumnSize-1)), adj=1, index[(base+PerColumn+1):
(base+PerColumn+ColumnSize)], cex=0.6, col=TextContrastColor[(base+PerColumn+1):
(base+PerColumn+ColumnSize)])
text(0.56, 0.45+(0:(ColumnSize-1)), adj=0, colors()[(base+PerColumn+1):
(base+PerColumn+ColumnSize)], cex=0.6, col=TextContrastColor[(base+PerColumn+1):
(base+PerColumn+ColumnSize)])
save <- par(family="mono")
text(0.75, 0.45+(0:(ColumnSize-1)), adj=0, HexAndDec[(base+PerColumn+1):
(base+PerColumn+ColumnSize)], cex=0.6, col=TextContrastColor[(base+PerColumn+1):
(base+PerColumn+ColumnSize)])
par(save)}}
par(oldparameters)
dev.off()
#  

Se volete fare un passo ulteriore, cioè in alternativa a quelli qui riportati generare vostri nuovi colori
personalizzati  e raccoglierli poi in vostre  palette  – le  tavolozze che potete poi impiegare per
applicare automaticamente colori differenti alle diverse componenti di un grafico – potete trovare le
indicazioni nei post:
→ Come realizzare colori personalizzati [1]
→ Come realizzare colori personalizzati [2] 

----------

[1] Earl F. Glynn. Color Chart in R. Pubblicato su GitHub.
https://github.com/EarlGlynn/colorchart/wiki/Color-Chart-in-R

https://impararfacendo.blogspot.com/2024/06/come-generare-in-r-colori-personalizzati.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2025/01/come-realizzare-colori-personalizzati-2.html


Teorema di Bayes e diagnosi medica
Si consideri uno schema come il seguente nel quale  C  rappresenta una delle tante
cause  osservabili,  E  rappresenta uno dei tanti effetti osservabili, e le frecce dirette dalla causa
all’effetto rappresentano i rapporti di causa/effetto.

Il "problema classico" della probabilità può essere risolto applicando la logica deduttiva. Conoscendo
la  causa, possiamo da questa dedurre l'effetto o gli effetti corrispondenti (frecce grigie): così, nel
caso più semplice, sapendo che un dado ha sei facce, quindi  conoscendo la causa, possiamo da
questa dedurre la probabilità che ha una specifica faccia di comparire al  prossimo lancio del dado
(l'effetto). La soluzione del cosiddetto "problema inverso", ovvero l’induzione, è più difficile, in quanto
lo stesso effetto potrebbe essere messo in relazione con l'una o con l'altra di una serie di cause
(frecce blu) tra loro indipendenti. Il teorema di Bayes [1] consente, a partire dall'effetto osservato,
di calcolare la  verosimiglianza delle cause  – espressa  nel solo modo possibile, cioè in termini di
probabilità.

Il teorema di Bayes trova applicazione in tutti i campi, qui vediamo quello della diagnostica medica.
La quale prevede che sulla base della conoscenza medica – la conoscenza delle malattie (le cause) e
dei rispettivi sintomi e segni (gli effetti) – in uno specifico paziente si debba invertire il processo
logico e risalire dai sintomi  e dai segni presenti (gli effetti) alla malattia (la causa) che li ha
determinati. Compito sovente non facile visto che il più delle volte i medesimi effetti possono essere
determinati da differenti cause.

Per affrontare il tema sono necessarie alcune definizioni.

La probabilità marginale che si verifichi l’evento A è

P(A)

e si legge semplicemente "la probabilità di A". Dal punto di vista numerico la probabilità marginale di
un evento è un numero positivo compreso tra 0 (evento che non accade mai) e 1 (evento certo)
ovvero

0 ≤ P(A) ≤ 1

Corollario: la probabilità che non si verifichi l’evento A è

P(nonA) = 1 – P(A)

La probabilità condizionata
P(A|B)

è la probabilità di un evento A condizionata ad un evento B, ovvero è la probabilità che si verifichi A a
condizione che si sia verificato B e si legge "la probabilità di A, dato B" ovvero "la probabilità di A
condizionata a B"
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La probabilità congiunta
P(A ∩ B)

è la probabilità di due eventi congiunti, ovvero è la probabilità che si verifichino sia A sia B, e si legge
"la probabilità congiunta di A e B" ovvero "la probabilità di A e B". La probabilità congiunta può essere
meglio compresa facendo riferimento al diagramma seguente:

La relazione fra probabilità condizionata e probabilità congiunta è la seguente:

P(A ∩ B) = P(A|B) ∙ P(B)    (i)

ma poiché la probabilità congiunta deve necessariamente essere la stessa sia partendo dalla
probabilità di A sia partendo dalla probabilità di B, deve essere anche

P(A ∩ B) = P(B|A) ∙ P(A)    (ii)

Combinando la (i) con la (ii) si ottiene il teorema delle probabilità composte

P(A ∩ B) = P(A|B) ∙ P(B) = P(B|A) ∙ P(A)

e dall'identità
P(A|B) ∙ P(B) = P(B|A) ∙ P(A)

si ricava il teorema di Bayes:

                                                                  P(B|A) ∙ P(A)
                                                 P(A|B) =   ----------------
                                                                        P(B)

Se poniamo A = la causa e B = l’effetto, il teorema di Bayes suona così

                                               P(dell’effetto|data la causa) × P(della causa)
P(della causa|dato l’effetto) =    --------------------------------------------------

                                                 P(dell’effetto)

Se consideriamo il problema specifico della diagnosi medica, nel caso di una malattia M (la causa) che
può essere presente (soggetti malati, M+) o assente (soggetti sani, M-), e di un segno T (l'effetto)
determinato da questa malattia, come è tipicamente il risultato di un test per la sua diagnosi, che può
essere positivo (T+) o negativo (T-), l'espressione precedente può essere riscritta come

            P(T+|M+) ∙ P(M+)
P(M+|T+) = ----------------------  (iii)

          P(T+)

Partendo dalla probabilità condizionata
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Malattia + Malattia -

Test + P(T+|M+) P(T+|M-)

Test - P(T-|M+) P(T-|M-)

e moltiplicando le probabilità della prima colonna (Malattia +) per la probabilità di presenza della
malattia nella popolazione P(M+), cioè per la prevalenza della malattia, e moltiplicando le probabilità
della seconda colonna (Malattia -) per la probabilità di assenza della malattia nella popolazione P(M-),
essendo P(M-) = 1 - P(M+) otteniamo 

Malattia + Malattia -

Test + P(T+|M+) · P(M+) P(T+|M-) · P(M-)

Test - P(T-|M+) · P(M+) P(T-|M-) · P(M-)

Sostituendo la probabilità di un test positivo  P(T+)  riportata al denominatore della (iii) con la
somma  P(T+|M+)  ·  P(M+)  +  P(T+|M-)  ·  P(M-)  delle probabilità riportate nella riga Test + di
quest'ultima tabella, possiamo esprimere il teorema di Bayes (iii) nella forma seguente, che consente
di calcolare il valore predittivo di un test positivo P(M+|T+) ovvero la probabilità di essere malato
per un soggetto che presenta un test positivo

         P(T+|M+) · P(M+)
P(M+|T+) = --------------------------------------------  (iv)

            P(T+|M+) · P(M+) + P(T+|M-) · P(M-)

Le grandezze in gioco nel calcolo del valore predittivo di un test positivo P(M+|T+) sono [2]:
→  la  sensibilità  P(T+|M+)  del test diagnostico, che è la probabilità che il test sia  positivo in un
soggetto malato;
→  la  specificità  P(T-|M-)  del test diagnostico che è la probabilità che il test sia  negativo in un
soggetto sano;
→  la  prevalenza  della malattia  P(M+)  cioè la probabilità di incontrare un soggetto malato nella
popolazione generale.

Il teorema di Bayes consente di calcolare anche il valore predittivo di un test negativo P(M-|T-),
ovvero la probabilità di essere sano per un soggetto che presenta un test negativo, nella forma
seguente

         P(T-|M-) · P(M-)
P(M-|T-) = --------------------------------------------   (v)

           P(T-|M-) · P(M-) + P(T-|M+) · P(M+)

In genere, a causa del fatto che le statistiche epidemiologiche sono effettuate contando i casi -
cosicché per conoscere ad esempio la  prevalenza  dell'influenza si conta il numero dei malati di
influenza esistenti nella popolazione [3] - spesso si preferisce, in alternativa alle probabilità della (iv)
e della (v), impiegare il numero di casi osservati, riportati in questo modo

Malattia + Malattia -

Test + VP FP

Test - FN VN

e definiti, per uno specifico test diagnostico e una specifica malattia, come [4]:
→ veri positivi (VP), il numero di soggetti malati con il test positivo;
→ falsi positivi (FP), il numero di soggetti sani con il test positivo;
→ falsi negativi (FN), il numero di soggetti malati con il test negativo;
→ veri negativi (VN), il numero di soggetti sani con il test negativo.



Queste quattro grandezze, per un dato test diagnostico, sono quindi dei semplici conteggi dei risultati
ottenuti applicando il test in condizioni controllate (nell'ambito di una ricerca clinica). In questa
immagine 

è riportata in altro a sinistra (Fig. 1a) la distribuzione dei risultati di un ipotetico test in un campione
di soggetti non affetti (Sani) e in un campione di soggetti affetti (Malati) da una specifica malattia. Le
distribuzioni si sovrappongono parzialmente (area in colore verde): ed è quanto si osserva di fatto,
nella stragrande maggioranza dei casi, nella realtà.

Se, ai fini della classificazione dei pazienti che hanno eseguito il test, fissiamo come valore soglia tra
sani a malati quello riportato nella Fig. 1b, ci garantiamo di individuare correttamente tutti i soggetti
malati (VP), e non avremo falsi negativi (FN), ma a scapito del fatto che classificheremo come malati
anche molti soggetti sani (FP) e ridurremo il numero di soggetti sani correttamente classificati come
tali (VN). In altre parole, in termini di probabilità, privilegeremo la sensibilità del test a scapito della
sua specificità: non avremo alcun falso negativo (FN) ma avremo molti falsi positivi (FP).

Se fissiamo come valore soglia tra sani e malati quello riportato nella Fig. 1c, ci garantiamo di
individuare correttamente tutti i soggetti sani (VN), e non avremo falsi positivi (FP) ma a scapito del
fatto che classificheremo come sani anche molti soggetti malati (FN) e ridurremo il numero di
soggetti malati correttamente classificati come tali (VP). In altre parole, in termini di probabilità,
privilegeremo la specificità del test a scapito della sua sensibilità: non avremo alcun falso positivo
(FP) ma avremo molti falsi negativi (FN).

Se infine fissiamo come valore soglia tra sani e malati quello riportato nella Fig. 1d, ci garantiamo di
individuare correttamente la maggior parte dei soggetti sani (VN) e di individuare correttamente la
maggior parte dei soggetti malati (VP), minimizzando contemporaneamente sia la possibilità di
sbagliare classificando come sani dei soggetti malati (FN) sia la possibilità di sbagliare classificando
come malati dei soggetti sani (FP). In altre parole, in termini di probabilità, realizzeremo un rapporto
equilibrato tra la specificità del test e la sua sensibilità.
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Nella maggior parte dei casi il valore soglia è scelto sulla base della strategia rappresentata nella Fig.
1d, che minimizza sia i falsi positivi sia i falsi negativi: è proprio questa la strategia seguita dalle
curve ROC (vedere il post Curve ROC e valore soglia).  Tuttavia in casi particolari è possibile che sia
più appropriato impiegare la strategia rappresentata nella Fig. 1b  (massimizzare la sensibilità) o più
appropriato impiegare la strategia rappresentata nella Fig. 1c (massimizzare la specificità). Per una
introduzione generale all'impiego del teorema di Bayes nella diagnosi medica vedere Federspil, Galen,
Gigerenzer, Gill, Goodman, Motterlini e Nordenström nella pagina della bibliografia.

Dopo avere definito il valore soglia, dal quale dipendono la sensibilità e la specificità del test:
→  il valore predittivo del test positivo,  cioè la probabilità di essere malato per un soggetto che
presenta un test positivo [5] 
→  il valore predittivo del test negativo,  cioè la probabilità di essere sano per un soggetto che
presenta un test negativo [5] 
possono essere calcolati - a partire dalle probabilità mediante la (iv) e la (v) o, in alternativa, a
partire dal numero di casi osservati VP, FP, FN, VN - come illustrato nel post Sensibilità, specificità,
valore predittivo e nel post Efficienza e accuratezza diagnostica.
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Curve ROC e valore soglia
Nel post  Teorema di Bayes e diagnosi medica  abbiamo visto che è possibile impiegare il teorema
per  rispondere, sulla base dei risultati di un test diagnostico per una specifica malattia, alle
domande: 
→ quale probabilità ha di essere malato un soggetto cui il test è risultato positivo? 
→ quale probabilità ha di essere sano un soggetto cui il test è risultato negativo?

Per farlo dobbiamo  calcolare  il  valore soglia  che meglio discrimina tra sani e malati, e  ricavare
la sensibilità e la specificità del test che ad esso corrispondono, impiegando:
→ i risultati del test in questione in un campione rappresentativo di sani e di malati;
→ un metodo per calcolare il valore soglia del test che meglio discrimina tra sani e malati (sensibilità
e specificità sono una conseguenza di questo).

I risultati del test sono raccolti eseguendolo, in condizioni controllate, nel corso di una
sperimentazione, a un congruo numero di soggetti sani e di soggetti affetti dalla malattia
diagnosticata dal test. Il metodo per calcolare il valore soglia applica la strategia diagnostica riportata
nella Fig. 1d

che consente di identificare malati (casi) e sani (controlli) massimizzando veri positivi (VP) e veri
negativi (VN), minimizzando falsi positivi (FP) e falsi negativi (FN) e individuando quindi il miglior
equilibrio tra sensibilità e specificità del test. Alcuni cenni su questa e le altre strategie applicabili
sono riportati nel post Teorema di Bayes e diagnosi medica.

La relazione che intercorre tra i risultati del test ottenuti in un campione di soggetti sani, quelli
ottenuti in un campione di soggetti malati e la loro curva ROC [1] è riportata in questa figura per
un  test diagnostico ideale, nel quale le distribuzioni dei risultati del test sono completamente
separate, e l'area sotto la curva AUC (Area Under the Curve) è uguale a 1
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in quest'altra figura per un test diagnostico inutile nel quale le distribuzioni dei risultati del test sono
completamente sovrapposte, non è possibile discriminare, impiegando i risultati dello specifico test
diagnostico, tra malati e sani, e l'AUC è uguale a 0.5

e infine in questa figura per un  test diagnostico reale, nel quale è presente una parziale
sovrapposizione tra i risultati del test nei sani e nei malati e l'AUC è tanto più prossima a 1 quanto
meglio il test è in grado di discriminare i soggetti sani da quelli malati.
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Quindi la curva ROC fornisce una misura della informazione fornita dal test, espressa come probabilità
(misurata dall'AUC) che va da 0.5 (equivalente a decidere se un soggetto è sano o malato mediante il
lancio di una moneta) a 1 (il test ci dice con certezza se il paziente è sano o malato). Per impiegare le
funzioni del pacchetto pROC, i risultati del test raccolti durante la sperimentazione devono essere
strutturati in due variabili, una variabile qualitativa, in R definita “fattore”, e qui denominata classe,
che contiene la classe di appartenenza (qui vengono impiegati i valori previsti di default nel pacchetto
e cioè  0  per indicare un  soggetto sano/controllo  e  1  per indicare un  soggetto malato/caso) e
una variabile quantitativa, qui denominata valore, che per ciascun caso riporta il risultato del test,
come appare in questi dati, i primi cinque e gli ultimi cinque del file bayes.csv che ci apprestiamo a
impiegare:

classe;valore

0;19
0;22

0;26
0;28

0;29
.....

1;235
1;237

1;237
1;242

1;242

Quindi la coppia di valori 0;19 indica che in un sano/controllo (0) il risultato fornito dal test era 19; la
coppia di valori 1;235 indica che in un malato/caso (1) il risultato fornito dal test era 235; e così via.

Per proseguire ora è necessario:
→ effettuare il download del file bayes.csv 
→ salvare il file nella cartella C:\Rdati\

Trovate il file, con le istruzioni per scaricare questo e gli altri file di dati impiegati nei post, alla pagina
Dati.

Per effettuare i calcoli impieghiamo alcune funzioni contenute nei pacchetti
aggiuntivi pROC e sm [2], che devono essere preventivamente scaricati dal CRAN. Copiate questo
script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:
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# CURVE ROC E VALORE SOGLIA
#
mydata <- read.table("c:/Rdati/bayes.csv", header=TRUE, sep=";") # importa i dati
attach(mydata) # consente di impiegare direttamente i nomi delle variabili
str(mydata) # mostra la struttura dei dati della tabella importata
head(mydata, n=5) # lista dei primi 5 casi
tail(mydata, n=5) # lista degli ultimi 5 casi
#
sani <- subset(valore, classe==0) # sottoinsieme con i valori dei soggetti sani
malati <- subset(valore, classe==1) # sottoinsieme con i valori dei soggetti malati
#
windows() # apre una nuova finestra
par(mfrow=c(2,2)) # predispone la suddivisione della finestra in quattro quadranti, uno per grafico
#
# primo istogramma
#
hist(malati, xlim=c(0,250), ylim=c(0,0.04), xaxp = c(0, 250, 5), yaxp = c(0, 0.04, 4),
breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="red", col="white", main="Istogramma",
xlab="Valore osservato", ylab="Densità", freq=FALSE, plot=TRUE)  # traccia istogramma
malati
hist(sani, xlim=c(0,250), breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="green4",
col="lightgreen", freq=FALSE, add=TRUE, plot=TRUE) # sovrappone istogramma sani
legend(150, 0.04, legend=c("Sani", "Malati"), col=c("green", "red"), lty=c(1,1),
lwd=c(1,1), cex=0.8) # aggiunge al grafico la legenda
#
# secondo istogramma
#
hist(sani, xlim=c(0,250), ylim=c(0,0.04), xaxp = c(0, 250, 5), yaxp = c(0, 0.04, 4),
breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="green4", col="lightgreen", main =
"Istogramma", xlab = "Valore osservato", ylab = "Densità", freq=FALSE, plot=TRUE)  #
traccia istogramma sani
hist(malati, breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="red", col="white", main="",
freq=FALSE, add=TRUE, plot=TRUE) # sovrappone istogramma malati
legend(150, 0.04, legend=c("Sani", "Malati"), col=c("green", "red"), lty=c(1,1),
lwd=c(1,1), cex=0.8) # aggiunge al grafico la legenda
#
# kernel density plot
#
library(sm) # carica il pacchetto
sm.density.compare(valore, classe, xlim=c(0,250), col=c("green", "red"), main="Kernel
density plot", xlab="Valore osservato", ylab="Stima kernel di densità")  # traccia kernel
density plot separati per sani e malati
title(main="Kernel density plot") # aggiunge al grafico un titolo
legend(150, 0.03, legend=c("Sani", "Malati"), col=c("green", "red"), lty=c(1,2),
lwd=c(1,1), cex=0.8) # aggiunge al grafico la legenda
#
# curva ROC
#
library(pROC) # carica il pacchetto
roc(response=classe, predictor=valore, smooth=FALSE, auc=TRUE, ci=TRUE, plot=TRUE,
col="orange", identity=TRUE, identity.col="grey", identity.lty=3, main="Curva ROC",
xlab="Specificità", ylab="Sensibilità") # traccia la curva ROC e riporta l'AUC con gli intervalli di
confidenza
#
# calcola valore soglia, sensibilità e specificità con gli intervalli di confidenza
#



ci.thresholds(response=classe, predictor=valore, thresholds="best", conf.level=0.95,
boot.n=100)  # calcola il miglior valore soglia tra sani e malati e la sensibilità e la specificità
corrispondenti con gli intervalli di confidenza al 95%
ci.se(response=classe, predictor=valore,  specificities=seq(0,1,.1),  conf.level=0.95,
boot.n=100) # calcola gli intervalli di confidenza al 95% della sensibilità per valori di specificità da 0
a 1 con passo .1
ci.sp(response=classe, predictor=valore,  sensitivities=seq(0,1,.1),  conf.level=0.95,
boot.n=100) # calcola gli intervalli di confidenza al 95% della specificità per valori di sensibilità da 0
a 1 con passo .1
#

La parte dello script che precede la creazione dei grafici si spiega da sola, con i commenti inseriti in
ciascuna riga. L'unica cosa un po' particolare è la funzione  subset()  [3] che viene impiegata per
generare, dai dati importati, due sottoinsiemi separati, uno contenente solamente i valori dei soggetti
sani/controlli e  l'altro contenente solamente i valori dei soggetti malati/casi, impiegando come
argomenti:
→ il nome della variabile (valore) dalla quale si desidera estrarre il sottoinsieme di valori;
→ il criterio di selezione dei casi da estrarre, laddove classe==0 indica di estrarre i valori per i quali
nella variabile classe è riportato 0 (sano) e laddove classe==1 indica di estrarre i valori per i quali
nella variabile classe è riportato 1 (malato).

Nel blocco di codice che realizza gli istogrammi sono degni di nota i seguenti argomenti:
→  xlim = c(0,250)  indica limite inferiore e limite superiore della scala applicata all'asse delle
ascisse;
→  ylim = c(0,0.04)  indica limite inferiore e limite superiore della scala applicata all'asse delle
ordinate, sulla quale è riportata la densità (di probabilità) della distribuzione dei dati;
→ xaxp = c(0, 250, 5) specifica che sull'asse delle ascisse la scala che va da 0 a 250 deve essere
suddivisa in cinque intervalli, quindi sull'asse delle ascisse compariranno sei tacche con i valori 0, 50,
100, 150, 200, 250;
→ yaxp = c(0,0.04,4) specifica che sull'asse delle ordinate la scala che va da 0 e 0.04 deve essere
suddivisa in quattro intervalli, quindi sull'asse delle ordinate compariranno cinque tacche con i valori
0, 0.01, 0.02, 0.03, 0.04;
→ breaks=seq(from=0, to=250, by=5) traccia l'istogramma tra 0 e 250 con classi di ampiezza 5;
→  freq=FALSE  comporta di riportare sull'asse delle ordinate non il numero di casi osservati in
ciascuna classe bensì la densità di probabilità;
→ add=TRUE permette che il secondo istogramma sia sovrapposto al primo.

Per la funzione legend() si rimanda a [4].

Per i kernel density plot sovrapposti l'unica cosa significativa è che sono tracciati mediante la
funzione  sm.density.compare()  del pacchetto aggiuntivo  sm, mentre la
funzione  legend()  semplicemente adatta ai nuovi grafici gli argomenti già visti nel caso degli
istogrammi.

La curva ROC viene tracciata mediante la funzione roc() che prevede come argomenti:
→ la variabile che contiene la classificazione di ciascun caso (response=caso);
→ la variabile che contiene il valore di ciascun caso (predictor=valore);
→ smooth=FALSE  in quanto non vogliamo che la curva ROC sia smussata (ma potete provare a
farlo mettendo TRUE);
→ auc=TRUE in quanto vogliamo che sia calcolata l'area sotto la curva AUC;
→ ci=TRUE in quanto vogliamo che sia riportato l'intervallo di confidenza al 95% della AUC;
→ il colore della curva ROC (col="orange");
→  identity=TRUE  per riportare nel grafico la retta che va dall'angolo inferiore sinistro all'angolo
superiore destro,  identity.col  per specificarne il colore,  identity.lty  per specificare lo stile della
linea, che rappresenta la curva ROC di un test nel quale l'AUC è uguale a 0.5, i valori dei sani e quelli
dei malati sono completamente sovrapposti, e non è possibile discriminare gli uni dagli altri (Fig. 2).



In altre parole, se la curva ROC del test coincide con la diagonale, il test fornisce la stessa
informazione che viene fornita dal lancio di una moneta;
→ i noti argomenti impiegati per aggiungere a un grafico il titolo e le legende degli assi.

La funzione roc() completa i grafici [5] con la curva ROC del test [6]

quindi riporta il valore dell'AUC (0.9734) con il suo intervallo di confidenza al 95%:

Data: valore in 853 controls (classe 0) < 843 cases (classe 1).

Area under the curve: 0.9734
95% CI: 0.9664-0.9805 (DeLong)

La funzione ci.thresholds() riporta il miglior valore soglia tra sani e malati (74.5), insieme ai valori
di specificità (0.9484) e di sensibilità (0.9063) corrispondenti, con i relativi intervalli di confidenza al
95% (conf.level=0.95):

> ci.thresholds(response=classe, predictor=valore, thresholds="best",

conf.level=0.95, boot.n=100) # calcola il miglior valore soglia tra sani e malati e
la sensibilità e la specificità corrispondenti con gli intervalli di confidenza al

95%
95% CI (100 stratified bootstrap replicates):

 thresholds sp.low sp.median sp.high se.low se.median se.high
       74.5 0.9349    0.9484  0.9643 0.8843    0.9063  0.9242

La funzione  ci.se()  consente di tabulare i valori di  sensibilità  corrispondenti ai valori di specificità
prescelti, che qui con l'argomento specificities=seq(0,1,.1) sono fatti variare da 0 a 1 con passo
0.1, con i relativi intervalli di confidenza al 95% (conf.level=0.95):

> ci.se(response=classe, predictor=valore, specificities=seq(0,1,.1),

conf.level=0.95, boot.n=100) # calcola gli intervalli di confidenza al 95% della
sensibilità per valori di specificità da 0 a 1 con passo .1

  sp se.low se.median se.high
 0.0 1.0000    1.0000  1.0000
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 0.1 1.0000    1.0000  1.0000
 0.2 0.9941    0.9976  1.0000

 0.3 0.9882    0.9941  0.9988
 0.4 0.9844    0.9912  0.9975

 0.5 0.9754    0.9858  0.9923
 0.6 0.9709    0.9821  0.9899

 0.7 0.9567    0.9678  0.9762
 0.8 0.9480    0.9597  0.9719

 0.9 0.9138    0.9311  0.9453
 1.0 0.6494    0.6821  0.7788

La funzione ci.sp()  consente di tabulare i valori di  specificità  corrispondenti ai valori di sensibilità
prescelti, che qui con l'argomento sensitivities=seq(0,1,.1) sono fatti variare da 0 a 1 con passo
0.1, con i relativi intervalli di confidenza al 95% (conf.level=0.95):

> ci.sp(response=classe, predictor=valore, sensitivities=seq(0,1,.1),

conf.level=0.95, boot.n=100) # calcola gli intervalli di confidenza al 95% della
specificità per valori di sensibilità da 0 a 1 con passo .1

  se sp.low sp.median sp.high
 0.0 1.0000    1.0000  1.0000

 0.1 1.0000    1.0000  1.0000
 0.2 1.0000    1.0000  1.0000

 0.3 1.0000    1.0000  1.0000
 0.4 1.0000    1.0000  1.0000

 0.5 1.0000    1.0000  1.0000
 0.6 1.0000    1.0000  1.0000

 0.7 0.9965    0.9990  1.0000
 0.8 0.9900    0.9953  0.9999

 0.9 0.9312    0.9538  0.9753
 1.0 0.1354    0.1583  0.2446

Le funzioni  ci.treshold(),  ci.se(),  ci.sp()  impiegano un metodo di bootstrap per calcolare gli
intervalli di confidenza: questo significa che i risultati generati ogni volta saranno lievemente
differenti da quelli qui riportati.

L'AUC è uguale a 0.9734 (0.9664-0.9805); il miglior valore soglia tra sani e malati è 74.5 - per un
valore inferiore o uguale al valore soglia il test è considerato negativo e per un valore superiore al
valore soglia il test è considerato positivo [7].

Per il valore soglia 74.5 abbiamo:
→ un valore di specificità del test (mediana) uguale a 0.9484 che significa che il test è negativo nel
94.8% dei soggetti sani;
→ un valore di sensibilità del test (mediana) uguale a 0.9063 che significa che il test è positivo nel
90.6% dei soggetti malati.

Da notare che una volta fissato il valore soglia tra sani e malati, la sensibilità e la specificità ad esso
corrispondenti diventano le due caratteristiche diagnostiche tipiche del test.

Infine per importare ed elaborare i vostri dati, dopo averli strutturati come nel
file bayes.csv, dovete semplicemente sostituire nella prima riga di codice c:/Rdati/bayes.csv  con
nome  e posizione del vostro file di dati. 

Potete trovare:
→ nel post  Curve ROC sovrapposte  come riportare sullo stesso grafico due curve ROC per un più
immediato confronto tra i risultati di due test per la diagnosi della stessa malattia;
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→ nel post  Sensibilità, specificità e valore predittivo  come  il valore predittivo del test positivo (la
probabilità di essere malato per un soggetto che presenta un test positivo) e il valore predittivo del
test negativo (la probabilità di essere sano per un soggetto che presenta un test negativo) possono
essere calcolati impiegando il numero di casi osservati VP, FP, FN, VN;
→ nel post Teorema di Bayes e diagnosi medica come il valore predittivo del test positivo e quello del
test negativo  possono essere calcolati impiegando la sensibilità del test, la specificità del test e
la prevalenza della malattia mediante la (iv) e la (v) lì riportate.

Rispondendo così finalmente alle due domande iniziali.

----------

[1] Per una sintesi sul tema delle curve ROC vedere Altman nella pagina Bibliografia.

[2] Trovate la documentazione completa dei pacchetti, indispensabile per impiegarne queste e le altre
funzioni, nei loro manuali di riferimento che trovate alla pagina Available CRAN Packages By Name.
https://cran.r-project.org/web/packages/available_packages_by_name.html

[3] Digitate help(subset) nella Console di R per la documentazione della funzione subset().

[4] Vedere il post Aggiungere la legenda a un grafico.

[5] A scopo didattico i grafici sono stati compattati in un'unica figura, ma è possibile riportarli
separatamente, impiegando la trasparenza dei colori per un miglior aspetto della sovrapposizione
(vedere il post Istogrammi e il post Kernel density plot).

[6] Sull'asse delle ascisse del grafico di una curva ROC sono normalmente riportati i valori  1 –
Specificità, valori che vanno da 0 a 1, con lo zero a sinistra e i valori in ordine crescente fino a 1
verso destra: come si confà a un grafico cartesiano. La rappresentazione realizzata con il
pacchetto pROC riporta invece sull'asse delle ascisse i valori di Specificità, che, da sinistra verso
destra, vanno da  1  a  0: una rappresentazione non canonica, che ha chiaramente lo scopo di
evidenziare il rapporto inverso esistente tra sensibilità e specificità.

[7] L'esempio qui impiegato rappresenta la situazione più frequente, quella nella quale la malattia
determina un aumento del risultato dei test, ma ovviamente è sufficiente ribaltare dati e conclusioni
per riadattare il tutto a un caso nel quale la malattia determina una diminuzione del risultato del test.
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Curve ROC sovrapposte
Le curve ROC sono già state illustrate [1]. Ora aggiungiamo un breve script che consente di riportare
sullo stesso grafico le curve ROC di due diversi test per la diagnosi di una malattia X, qui denominati
test 1 e test 2, onde confrontare anche visivamente la loro capacità di discriminare tra sani e malati,
espressa numericamente come AUC (Area Under the Curve, area sotto la curva ROC).

Per proseguire è necessario:
→ effettuare il download del file test_1.csv e del file test_2.csv
→ salvare entrambi i file nella cartella C:\Rdati\

Trovate i file, con le istruzioni per scaricare questi e gli altri file di dati impiegati nei post, alla pagina
Dati.

Volendo impiegare le funzioni del pacchetto pROC i file di dati devono contenere i risultati del/i test
strutturati in due variabili, una variabile quantitativa, qui denominata valore, che per ciascun caso
riporta il risultato del test, e una variabile qualitativa, in R definita “fattore”, e qui denominata classe,
che contiene la classe di appartenenza (qui vengono impiegati i valori previsti di default nel pacchetto
e cioè  0  per indicare un soggetto sano/controllo  e  1  per indicare un soggetto malato/caso) come
vedete ad esempio aprendo con un editor di testo il file test_1.csv che contiene i risultati del test
1:

valore;classe

19;0
22;0

22;1
24;1

24;1
26;0

Quindi la coppia di valori 19;0 indica che in un soggetto sano/controllo (0) il risultato fornito dal test
era 19; la coppia di valori 22;0 indica che in un soggetto sano/controllo (0) il risultato fornito dal test
era 22; la coppia di valori 22;1 indica che in un soggetto malato/caso (1) il risultato fornito dal test
era 22; e così via.

Per effettuare i calcoli sono impiegate le funzioni del pacchetto aggiuntivo pROC [1] che deve essere
scaricato, se non ancora fatto in precedenza, dal  CRAN.  Copiate questo script, incollatelo
nella Console di R e premete ↵ Invio:

# CONFRONTO TRA DUE CURVE ROC
#
# importa i dati dei due test da mettere a confronto
test_1 <- read.table("c:/Rdati/test_1.csv", header=TRUE, sep=";")
test_2 <- read.table("c:/Rdati/test_2.csv", header=TRUE, sep=";")
#
library(pROC)
#
# traccia la curva ROC del primo test
roc(response=test_1$classe, predictor=test_1$valore, smooth=FALSE, auc=TRUE,
ci=FALSE, plot=TRUE, identity=FALSE, main="Confronto tra due curve ROC",
xlab="Specificità", ylab="Sensibilità")
# calcola valore soglia, sensibilità e specificità del primo test
ci.thresholds(response=test_1$classe, predictor=test_1$valore, thresholds="best",
conf.level=0.95, boot.n=100)
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#
# sovrappone la curva ROC del secondo test
roc(response=test_2$classe, predictor=test_2$valore, smooth=FALSE, auc=TRUE,
ci=FALSE, plot=TRUE, add=TRUE, col="red", lty=4)
# calcola valore soglia, sensibilità e specificità del secondo test
ci.thresholds(response=test_2$classe, predictor=test_2$valore, thresholds="best",
conf.level=0.95, boot.n=100)
#
# aggiunge una legenda al grafico
legend(0.35, 0.8, legend=c(paste("Test 1, AUC =", round(auc(response=test_1$classe,
predictor=test_1$valore), digits=3), sep=" "), paste("Test 2, AUC =",
round(auc(response=test_2$classe, predictor=test_2$valore), digits=3), sep=" ")),
col=c("black", "red"), lty=c(1,4), cex=0.8) # aggiunge al grafico la legenda
#

Le prime due righe di codice provvedono a importare i dati. Con la terza viene caricato il
pacchetto pROC.

Con la quarta e la quinta riga di codice le funzioni  roc()  e  ci.treshold()  sono impiegate
rispettivamente per tracciare il grafico e calcolare le statistiche del primo test. Entrambe le funzioni le
trovate illustrate in dettaglio in [1], nel manuale di riferimento del pacchetto [1] e anche
digitando help(roc) e help(ci.treshold) nella Console di R.

Nelle due righe successive la funzione  roc()  viene impiegata con l'argomento  add=TRUE  per
sovrapporre la seconda curva ROC alla prima, quindi con la funzione ci.treshold() sono calcolate le
statistiche del secondo test.

Infine con l'ultima riga di codice al grafico viene aggiunta una legenda impiegando la
funzione legend() i cui argomenti sono:
→ 0.3 per indicare il valore in ascisse al quale posizionare l'angolo superiore sinistro del box della
legenda;
→ 0.75 per indicare il valore in ordinate al quale posizionare l'angolo superiore sinistro del box della
legenda;
→ legend che riporta con la funzione c() le etichette che descrivono il primo e il secondo test;
→ col che riprende con la funzione c() i colori assegnati alle due curve ROC;
→ lty che riprende lo stile delle linee delle due curve ROC;
→ cex che dimensiona i caratteri della legenda.

Da notare che la funzione  legend()  è stata condensata in una sola riga di codice sfruttando una
caratteristica fondamentale della programmazione a oggetti, cioè il fatto che una funzione può
impiegare come valore per un argomento il risultato di una funzione, che a sua volta può impiegare
come valore per un argomento il risultato di una funzione, e così via, come avviene in questo caso,
nel quale:
→ la funzione legend(), che costruisce la legenda,
→ impiega come terzo argomento legend, che riporta il contenuto della legenda
→ che a sua volta impiega il risultato della funzione c(), che fornisce i valori all'argomento legend
→ impiegando come primo argomento la funzione paste()
→ che impiega come secondo argomento il risultato della funzione round(), che arrotonda i risultati
→ impiegando come argomento il risultato della funzione auc(), che calcola il valore dell'area sotto la
curva AUC impiegando come argomenti i dati del file test_1.csv
ripetendo infine gli ultimi tre passi anche per i dati del file test_2.csv. Anche se va a scapito della
leggibilità del codice, che di norma è preferibile spezzare su più righe introducendo opportune
variabili accessorie, questo è comunque un esempio della possibilità di concisione offerta da R.

Ecco il grafico ottenuto mediante lo script:



La conclusione è che per la diagnosi della malattia X è preferibile impiegare il test 1, che con una AUC
= 0.963 fornisce un'informazione diagnostica superiore a quella del test 2 (AUC = 0.902). E questo è
espresso anche dal fatto che il test 1 ha sensibilità e specificità entrambe superiori a quelle del test 2.

Una analisi separata di ciascuno dei due test diagnostici qui messi a confronto può essere effettuata
mediante lo script riportato in [1] semplicemente cambiando nella prima riga di codice il nome del
file, sostituendo quindi bayes.csv prima con test_1.csv e poi con test_2.csv.

----------

[1] Vedere il post Curve ROC e valore soglia.

[1] Per la funzione  roc()  e la funzione  ci.tresholds()  vedere il manuale di riferimento del
pacchetto Package ‘pROC’.
https://cran.r-project.org/web/packages/pROC/pROC.pdf
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Sensibilità, specificità e valore predittivo
Nel post Teorema di Bayes e diagnosi medica abbiamo visto che è possibile impiegare il teorema per
rispondere alle due domande: quale probabilità ha di essere affetto da una specifica malattia un
soggetto cui un dato test per quella specifica malattia è risultato positivo? quale probabilità ha di
essere sano un soggetto cui il test è risultato negativo?

Nel post Curve ROC e valore soglia abbiamo visto, dati i risultati di un test per la diagnosi di una
malattia X, come impiegare il pacchetto pROC per tracciare la curva ROC [1] e individuare il valore
soglia che consente di classificare correttamente il maggior numero possibile di soggetti sani (VN) e
di classificare correttamente il maggior numero possibile di soggetti malati (VP), minimizzando sia la
possibilità di sbagliare classificando dei soggetti malati come sani (FN) sia la possibilità di sbagliare
classificando dei soggetti sani come malati (FP).  Dato il valore soglia individuato, risultano
conseguentemente fissate la sensibilità e la specificità del test.

Ora impieghiamo il pacchetto epiR per calcolare le probabilità che rispondono alle due domande e
cioè:
→ il valore predittivo di un test positivo, ovvero la probabilità di essere malato per un soggetto
che presenta un test positivo, che risponde alla prima domanda
→ il valore predittivo di un test negativo, ovvero la probabilità di essere sano per un soggetto che
presenta un test negativo, che risponde alla seconda domanda.

Si stabilisce se il test è positivo o negativo impiegando il valore soglia  individuato, quindi si calcola
il valore predittivo del test impiegando:
→ la sensibilità del test, cioè la probabilità che il test sia positivo in un soggetto malato;
→ la specificità del test, cioè la probabilità che il test sia negativo in un soggetto sano;
→ la prevalenza, cioè la probabilità della malattia.

La sensibilità e la specificità sono caratteristiche intrinseche al  test, dipendono dal valore soglia
individuato e sono indipendenti dalla prevalenza, che è invece una caratteristica della popolazione alla
quale il test viene applicato.

Notare che la prevalenza, cioè la probabilità della malattia nella popolazione alla quale il test viene
applicato, è la probabilità a priori della malattia, ovvero la probabilità per un dato paziente di essere
malato (o sano) prima di avere eseguito il test. Il teorema di Bayes impiega la probabilità a priori (nel
nostro caso la prevalenza della malattia), insieme a sensibilità e specificità del test, per calcolare
la  probabilità a posteriori, ovvero la probabilità per un dato paziente di essere malato (o
sano) dopo avere eseguito il test (il valore predittivo del test positivo o del test negativo).
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Notare inoltre che nella (iii) del post Teorema di Bayes e diagnosi medica:
→  P(T+|M+)/P(T+)  è una costante e rappresenta l'evidenza  fornita dai fatti (nel nostro caso il
risultato del test per la diagnosi della malattia)
→ P(M+) è l'informazione/probabilità a priori
→ P(M+|T+) è l'informazione/probabilità a posteriori

Pertanto il teorema può essere riscritto come

probabilità a posteriori = evidenza · probabilità a priori

espressione che sintetizza l'essenza del teorema di Bayes: che consente di aggiornare l'informazione
in nostro possesso, la probabilità a priori, sulla base dell'evidenza fornita dai fatti.

Mentre i calcoli eseguiti impiegando i valori di probabilità sono riportati nell'appendice al termine del
post, vediamo qui i calcoli eseguiti impiegando il numero di casi osservati, organizzati in questo modo

Malattia + Malattia -

Test + VP FP

Test - FN VN

e definiti come [2]:
→ veri positivi (VP), i soggetti malati con il test positivo;
→ falsi positivi (FP), i soggetti sani con il test positivo;
→ falsi negativi (FN), i soggetti malati con il test negativo;
→ veri negativi (VN), i soggetti sani con il test negativo.

Supponiamo ora (primo esempio) che il test per una data malattia sia stato eseguito in 800 soggetti
sani, dipendenti di un Ospedale, impiegati come controlli, e in 800 malati, che sono stati raccolti in
numero così elevato in quanto nell'Ospedale esiste un Reparto che si occupa specificamente di questa
malattia. Questa è la tabella con i risultati del test

Malattia + Malattia -

Test + 700 (VP) 44 (FP)

Test - 100 (FN) 756 (VN)

I calcoli sono effettuati mediante il pacchetto aggiuntivo epiR [3] che deve essere preventivamente
scaricato dal CRAN. Copiate questo script, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# SENSIBILITA', SPECIFICITA' E VALORE PREDITTIVO
# 
#
library(epiR) # carica il pacchetto
cells <- c(700,44,100,756) # genera l'array cells con i valori numerici contenuti nelle celle
rnames <- c("Test +", "Test -") # genera l'array rnames con i nomi delle righe
cnames <- c("Malattia +", "Malattia -") # genera l'array cnames con i nomi delle colonne
mymatrix <- matrix(cells, nrow=2, ncol=2, byrow=TRUE, dimnames=list(rnames,
cnames)) # costruisce la matrice dati mymatrix a partire dagli array cells, rnames, cnames
mymatrix # mostra la matrice dati mymatrix
mystat <- epi.tests(mymatrix, conf.level=0.95) # calcola le statistiche
summary(mystat) # mostra le statistiche
#
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Con la funzione c() [4] sono generati gli array che mediante l'operatore di assegnamento <- vengono
denominati cells, rnames, cnames e che ora contengono rispettivamente i dati (cells), i nomi delle
righe (rnames) e i nomi delle colonne (cnames).

Quindi mediante la funzione matrix() [5] gli array sono combinati nella matrice mymatrix di 2 righe
(nrow=2) per due colonne (ncol=2) inserendo i valori per riga (byrow=TRUE) e quindi da sinistra
a destra e dall'alto in basso ottenendo la matrice desiderata alla quale con l'ultimo argomento
(dimnames=list(rnames, cnames)) sono assegnati i nomi alle righe e alle colonne.

Questo è il contenuto dell'oggetto mymatrix riportato da R con il comando mymatrix:

> mymatrix # mostra la matrice dati mymatrix
       Malattia + Malattia -
Test +        700         44

Test -        100        756

Impiegando la funzione epi.test() sono infine calcolate sui dati contenuti in mymatrix le statistiche,
ciascuna con l'intervallo di confidenza al 95% (conf.level=0.95), e i risultati sono riportati con la
funzione summary():

> summary(mystat) # mostra le statistiche
   statistic          est       lower        upper

1         ap   0.46500000  0.44033136   0.48979728
2         tp   0.50000000  0.47520704   0.52479296

3         se   0.87500000  0.85006839   0.89712668
4         sp   0.94500000  0.92686534   0.95975609

5    diag.ac   0.91000000  0.89490175   0.92357301
6    diag.or 120.27272727 83.14513765 173.97925284

7       nndx   1.21951220  1.16702078   1.28711106
8     youden   0.82000000  0.77693373   0.85688277

9     pv.pos   0.94086022  0.92141771   0.95670377
10    pv.neg   0.88317757  0.85974563   0.90393102

11    lr.pos  15.90909091 11.92293523  21.22792488
12    lr.neg   0.13227513  0.11003359   0.15901245
13    p.rout   0.53500000  0.51020272   0.55966864

14     p.rin   0.46500000  0.44033136   0.48979728
15    p.tpdn   0.05500000  0.04024391   0.07313466

16    p.tndp   0.12500000  0.10287332   0.14993161
17    p.dntp   0.05913978  0.04329623   0.07858229

18    p.dptn   0.11682243  0.09606898   0.14025437

Le prime 12 statistiche calcolate sono quelle che ci interessano, riportiamo (tra parentesi) il
significato della sigla, le formule con cui sono calcolate e il risultato numerico ottenuto (est) con il
limite inferiore (lower) e il limite superiore (upper) del relativo intervallo di confidenza al 95% (le
statistiche da 13 a 18 riguardano l'outcome cioè il risultato, e non le consideriamo).

ap (prevalenza apparente, soggetti con il test positivo)
(VP+FP)/(VP+FP+FN+VN) = 0.4650000 (0.4403314 - 0.4897973)

tp (prevalenza reale, soggetti con la malattia)
(VP+FN)/(VP+FP+FN+VN) = 0.5000000 (0.4752070 - 0.5247930)

se (sensibilità, positività nei malati)
VP/(VP+FN) = 0.8750000 (0.8500684 - 0.8971267)



sp (specificità, negatività nei sani)
VN/(VN+FP) = 0.9450000 (0.9268653 - 0.9597561)

diag.ac (accuratezza diagnostica)
(VP+VN)/(VP+FP+FN+VN) = 0.9100000 (0.8949017 - 0.9235730)

diag.or (odd ratio)
rapporto LR+/LR- = 120.2727273 (83.1451376 - 173.9792528)

nndx (numero necessario per la diagnosi)
1/(sensibilità - (1 - specificità)) = 1.2195122 (1.1670208 - 1.2871111)

youden (indice di Youden)
sensibilità + specificità - 1 = 0.8200000 (0.7769337 - 0.8568828)

pv.pos (valore predittivo di un test positivo)
VP/(VP+FP) = 0.9408602 (0.9214177 - 0.9567038)

pv.neg (valore predittivo di un test negativo)
VN/(VN+FN) = 0.8831776 (0.8597456 - 0.9039310)

lr.pos (rapporto di verosimiglianza LR+ per un test positivo) [6]
(VP/(VP+FN))/(FP/(FP+VN)) = 15.9090909 (11.9229352 - 21.2279249)

lr.neg (rapporto di verosimiglianza LR- per un test negativo) [6]
(FN/(VP+FN))/(VN/(FP+VN)) = 0.1322751 (0.1100336 - 0.1590125)

La conclusione è che il valore predittivo di un test positivo, ovvero la probabilità di essere malato per
un soggetto al quale il test è risultato positivo, è uguale al 94.1% e il  valore predittivo di un test
negativo, ovvero la probabilità di essere sano per un soggetto al quale il test è risultato negativo, è
uguale all'88.3%.

Nel caso appena esaminato la prevalenza della malattia è del 50%, un valore che è dipeso dalle
modalità di raccolta dei dati: per valutare adeguatamente il test è stato raccolto il maggior numero
possibile di malati, un fatto che non riflette la reale diffusione della malattia. Ora supponiamo che il
test venga applicato per valutare lo stato di salute di un individuo della popolazione generale, nella
quale la reale diffusione della malattia, la sua prevalenza, è del 2%. I dati (secondo esempio) sono
questi:

Malattia + Malattia -

Test + 14 (VP) 44 (FP)

Test - 2 (FN) 756 (VN)

Copiate questo script, identico al precedente tranne che per il fatto che contiene i nuovi dati,
incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# SENSIBILITA', SPECIFICITA' E VALORE PREDITTIVO
# 
#
library(epiR) # carica il pacchetto
cells <- c(14,44,2,756) # genera l'array cells con i valori numerici contenuti nelle celle
rnames <- c("Test +", "Test -") # genera l'array rnames con i nomi delle righe
cnames <- c("Malattia +", "Malattia -") # genera l'array cnames con i nomi delle colonne



mymatrix <- matrix(cells, nrow=2, ncol=2, byrow=TRUE, dimnames=list(rnames,
cnames)) # costruisce la matrice dati mymatrix a partire dagli array cells, rnames, cnames
mymatrix # mostra la matrice dati mymatrix
mystat <- epi.tests(mymatrix, conf.level=0.95) # calcola le statistiche
summary(mystat) # mostra le statistiche
#

Questi sono i dati contenuti nell'oggetto mymatrix

> mymatrix # mostra la matrice dati mymatrix

            Malattia + Malattia -
Test +         14         44

Test -          2        756

e questi sono, riportati con la funzione summary(), i risultati calcolati con la funzione epi.test(),
ciascuno con l'intervallo di confidenza al 95% (conf.level=0.95)

> summary(mystat) # mostra le statistiche

   statistic           est         lower         upper
1         ap   0.071078431  0.0544119039   0.090919329

2         tp   0.019607843  0.0112480876   0.031647030
3         se   0.875000000  0.6165237632   0.984486396

4         sp   0.945000000  0.9268653430   0.959756088
5    diag.ac   0.943627451  0.9255197857   0.958436211

6    diag.or 120.272727273 26.5044169172 545.778047894
7       nndx   1.219512195  1.0590499968   1.840301892

8     youden   0.820000000  0.5433891062   0.944242484
9     pv.pos   0.241379310  0.1387012000   0.371689716

10    pv.neg   0.997361478  0.9905015414   0.999680303
11    lr.pos  15.909090909 11.3036587611  22.390907130

12    lr.neg   0.132275132  0.0361754961   0.483661941
13    p.rout   0.928921569  0.9090806715   0.945588096

14     p.rin   0.071078431  0.0544119039   0.090919329
15    p.tpdn   0.055000000  0.0402439118   0.073134657
16    p.tndp   0.125000000  0.0155136038   0.383476237

17    p.dntp   0.758620690  0.6283102838   0.861298800
18    p.dptn   0.002638522  0.0003196972   0.009498459

Si nota immediatamente che quando la prevalenza della malattia diminuisce dal 50% al 2%
(precisamente diventa 1.96%)

                 est       lower        upper
tp        0.5000000   0.4752070    0.5247930 [primo esempio]

tp       0.01960784  0.01124809   0.03164703 [secondo esempio]

il valore predittivo del test positivo diminuisce passando dal 94.1% al 24.1%

                 est       lower        upper
pv.pos    0.9408602   0.9214177    0.9567038  [primo esempio]

pv.pos    0.24137931  0.13870120   0.37168972 [secondo esempio]

e il valore predittivo del test negativo aumenta passando da 88.3% a 99.7%

                 est       lower        upper
pv.neg    0.8831776   0.8597456    0.9039310  [primo esempio]

pv.neg    0.99736148  0.99050154   0.99968030 [secondo esempio]



Mentre  sensibilità  e  specificità  non cambiano al cambiare della popolazione alla quale un test
diagnostico viene applicato, in quanto sono caratteristiche intrinseche al test, la  prevalenza  della
malattia non dipende dal test, ma è una caratteristica della popolazione alla quale il test viene
applicato, e può cambiare notevolmente. Per esempio la prevalenza della malaria in Italia è diversa
da quella che si ha nei paesi dell'Africa equatoriale; la prevalenza della malattia reumatica nei
pazienti che accedono all'ambulatorio di un medico generico è differente dalla prevalenza della
malattia reumatica nei pazienti ricoverati in un Reparto ospedaliero specializzato nella cura di questa
malattia; la prevalenza del cancro al polmone è differente nei soggetti fumatori rispetto ai soggetti
non fumatori; e così via. E questo cambia il valore predittivo del test in quanto al diminuire della
prevalenza della malattia, cioè della probabilità a priori di malattia, diminuisce il valore predittivo del
test positivo (la probabilità a posteriori di malattia in un soggetto cui il test è risultato positivo), e
aumenta il valore predittivo del test negativo (la probabilità a posteriori di non-malattia in un
soggetto cui il test è risultato negativo) [7].

Questo è un punto cruciale, e rende conto del perché in molte situazioni di bassa prevalenza un test
sia utile, e venga impiegato, soprattutto per escludere una malattia. Mentre il teorema di Bayes
mostra (e non solo in campo medico) come e quanto l'incertezza delle nostre conclusioni può essere
ridotta grazie all'informazione/evidenza fornita dai fatti, e R fornisce opportuni strumenti di calcolo.

----------

[1] Abbiamo anche visto in un altro post come sovrapporre due Curve ROC sovrapposte.

[2] Gerhardt W, Keller H. Evaluation of test data from clinical studies. Scand J Clin Lab Invest, 46,
1986 (supplement 181).
https://www.tandfonline.com/doi/pdf/10.1080/00365518709168461

[3] Package ‘epiR’.
https://cran.r-project.org/web/packages/epiR/index.html

[4] Digitate help(c) nella Console di R per la documentazione della funzione c().

[5] Digitate help(matrix) nella Console di R per la documentazione della funzione matrix.

[6] Deeks JJ, Altman DG. Diagnostic tests 4: likelihood ratios. BMJ 2004;329;168-169.
https://www.bmj.com/content/329/7458/168.full

[7] Per i temi trattati nei post sul teorema di Bayes vedere Altman, Federspil, Galen, Gerhardt,
Gigerenzer, Gill, Motterlini e Nordenström nella pagina Bibliografia.

APPENDICE

Si vuole dimostrare che i risultati ottenuti sopra con i conteggi dei casi sono identici a quelli ottenuti
impiegando il teorema di Bayes con i valori di probabilità e le espressioni (iv) per il valore predittivo
del test positivo e (v) per il valore predittivo del test negativo (vedi post Teorema di Bayes e diagnosi
medica).

Primo esempio  riportato sopra: abbiamo sensibilità del test 0.875, specificità del test 0.945 e
prevalenza della malattia 0.50.

Valore predittivo del test positivo

                              P(T+|M+) · P(M+)

https://impararfacendo.blogspot.com/2019/06/curve-roc-sovrapposte.html
https://impararfacendo.blogspot.com/p/bibliografia.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/12/teorema-di-bayes-e-diagnosi-medica.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/12/teorema-di-bayes-e-diagnosi-medica.html


P(M+|T+) = ———————————————————— (iv)
                   P(T+|M+) · P(M+) + P(T+|M-) · P(M-)

che si legge come

                                        sensibilità · prevalenza
P(M+|T+) = ——————————————————————————————
                   sensibilità · prevalenza + (1 – specificità) · (1 - prevalenza)

quindi il valore predittivo del test positivo è uguale a

                              0.875 · 0.50
P(M+|T+) = ———————————————— = 0.9408602 
                   (0.875 · 0.50) + (0.055 · 0.50)

Valore predittivo del test negativo

                               P(T-|M-) · P(M-)
P(M-|T-) = ——————————————————— (v)
                 P(T-|M-) · P(M-) + P(T-|M+) · P(M+)

che si legge come

                                   specificità · (1 – prevalenza)
P(M-|T-) = ——————————————————————————————
                 specificità · (1 – prevalenza) + (1 – sensibilità) · prevalenza

quindi il valore predittivo del test negativo è uguale a

                            0.945 · 0.50
P(M-|T-) = ———————————————— = 0.8831776 
                 (0.945 · 0.50) + (0.125 · 0.50)

Secondo esempio  riportato sopra: abbiamo sensibilità del test 0.875, specificità del test 0.945 e
prevalenza della malattia 0.01969784.

Valore predittivo del test positivo

                                     0.875 · 0.01960784
P(M+|T+) = ———————————————————————— = 0.24137928 
                   (0.875 · 0.01960784) + (0.055 · 0.98039216)

Valore predittivo del test negativo

                                    0.945 · 0.98039216
P(M-|T-) = ———————————————————————— = 0.99736148 
                 (0.945 · 0.98039216) + (0.125 · 0.01960784)

I risultati del valore predittivo ottenuti impiegando i conteggi dei casi sono identici a quelli ottenuti
impiegando il teorema di Bayes con i valori di probabilità, come volevasi dimostrare.



Efficienza e accuratezza diagnostica [1]
Nel post Teorema di Bayes e diagnosi medica abbiamo visto che è possibile impiegare il teorema di
Bayes per rispondere alle due domande: quale probabilità ha di essere affetto da una specifica
malattia un soggetto cui un dato test per quella specifica malattia è risultato positivo? quale
probabilità ha di essere sano un soggetto cui il test è risultato negativo?

E abbiamo visto come un modo semplice per farlo si basi sul numero di casi osservati, organizzati
come in questa tabella

Malattia + Malattia -

Test + VP FP

Test - FN VN

nella quale sono definiti come:
→ veri positivi (VP) i soggetti malati con il test positivo;
→ falsi positivi (FP) i soggetti sani con il test positivo;
→ falsi negativi (FN) i soggetti malati con il test negativo;
→ veri negativi (VN) i soggetti sani con il test negativo.

Nel post Curve ROC e valore soglia abbiamo visto, dati i risultati di un test per la diagnosi di una
malattia X, come impiegare il pacchetto pROC  per tracciare la curva ROC [1] e ricavare  il valore
soglia  (Fig. 1d) che  consente di classificare correttamente il maggior numero possibile di soggetti
sani (VN) e di classificare correttamente il maggior numero possibile di soggetti malati (VP),
minimizzando sia la possibilità di sbagliare classificando dei soggetti malati come sani (FN) sia la
possibilità di sbagliare classificando dei soggetti sani come malati (FP). Fissato il valore soglia,
risultano determinate la sensibilità e la specificità del test.

Nel post Sensibilità, specificità e valore predittivo abbiamo impiegato il pacchetto epiR per calcolare
le probabilità che rispondono alle due domande:
→ il valore predittivo di un test positivo, ovvero la probabilità di essere malato per un soggetto
che presenta un test positivo, che risponde alla prima domanda;
→ il valore predittivo di un test negativo, ovvero la probabilità di essere sano per un soggetto che
presenta un test negativo, che risponde alla seconda domanda.

In questo post, che conclude la saga bayesiana, impieghiamo R per completare quanto visto finora
con una analisi numerica e una analisi grafica dettagliate [2] dei dati del file bayes.csv  [3]. Nel
primo passaggio, impiegando il pacchetto ROCR, sono calcolati, per ciascuno dei possibili valori soglia
compresi tra il valore minimo e il valore massimo osservati, il numero di VP, FP, FN e VN. Nel secondo
passaggio, impiegando semplicemente le funzioni base di  R, sono calcolati e rappresentati
graficamente, per ciascuno dei possibili valori soglia compresi tra il valore minimo e il valore massimo
osservati, sensibilità, specificità, efficienza diagnostica, valore predittivo del test positivo, valore
predittivo del test negativo e accuratezza diagnostica.

Per proseguire è necessario:
→ effettuare il download del file bayes.csv
→ salvare il file nella cartella C:\Rdati\

Trovate il file, con le istruzioni per scaricare questo e gli altri file di dati impiegati nei post, alla pagina
Dati.
 
Il file contiene la variabile classe  che indica la classe di appartenenza dell'osservazione/riga (qui
vengono impiegati i valori previsti di default nel pacchetto e cioè  0  per indicare un soggetto
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sano/controllo e  1  per indicare un soggetto malato/caso) e la variabile quantitativa  valore, che
riporta il risultato del test, come illustrato in questo esempio che include le prime cinque e le ultime
cinque osservazioni/righe del file:

classe;valore
0;19

0;22
0;26

0;28
0;29

.....
1;235

1;237
1;237

1;242
1;242

Inoltre il pacchetto aggiuntivo  ROCR  [4] deve essere scaricato dal  CRAN.  Copiate questo script,
incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# EFFICIENZA E ACCURATEZZA DIAGNOSTICA
#
library(ROCR) # carica il pacchetto
mydata <- read.table("c:/Rdati/bayes.csv", header=TRUE, sep=";") # importa i dati
attach(mydata) # consente di impiegare direttamente i nomi delle variabili
#
# calcola sensibilità, specificità, valore predittivo
#
pred <- prediction(valore, classe) # genera mediante la   funzione prediction() un oggetto che
contiene una pre-elaborazione dei dati
#
cut <- sort(unlist(pred@cutoffs), decreasing=FALSE) # calcola i valori soglia 
vp <- sort(unlist(pred@tp), decreasing=TRUE) # calcola i veri positivi 
fp <- sort(unlist(pred@fp), decreasing=TRUE) # calcola i falsi positivi 
fn <- sort(unlist(pred@fn), decreasing=FALSE) # calcola i falsi negativi 
vn <- sort(unlist(pred@tn), decreasing=FALSE) # calcola i veri negativi 
#
tabpred <- data.frame(cut, vp, fp, fn, vn) # genera la tabella con i valori calcolati
names(tabpred) <- c("cutoff", "VP", "FP", "FN", "VN") # assegna i nomi alle variabili/colonne
tabpred # mostra la tabella
#
sens <- vp/(vp+fn) # calcola la sensibilità per ciascun valore soglia
spec <- vn/(vn+fp) # calcola la specificità per ciascun valore soglia
effi <- sens*spec # calcola la efficienza diagnostica per ciascun valore soglia
vptp <- vp/(vp+fp) # calcola il valore predittivo del test positivo per ciascun valore soglia
vptn <- vn/(vn+fn) # calcola il valore predittivo del test negativo per ciascun valore soglia
accu <- (vp+vn)/(vp+fp+fn+vn) # calcola la accuratezza diagnostica per ciascun valore soglia
#
tabprob <- data.frame(cut, sens, spec, effi, vptp, vptn, accu) # genera la tabella con i valori
calcolati
names(tabprob) <- c("cutoff", "sensibilità", "specificità", "efficienza", "vptp", "vptn",
"accuratezza") # assegna i nomi alle variabili/colonne
tabprob # mostra la tabella
#
paste("Massima efficienza diagnostica ", round(max(effi), digits=3), " per un valore soglia
di ", cut[which.max(effi)], sep="") # riporta la massima efficienza diagnostica e il corrispondente



valore soglia
paste("Massima accuratezza diagnostica ", round(max(accu), digits=3), " per un valore
soglia di ", cut[which.max(accu)], sep="")  # riporta la massima accuratezza diagnostica e il
corrispondente valore soglia
#
# traccia istogrammi con curve di sensibilità, specificità ed efficienza diagnostica
#
sani <- subset(valore, classe==0) # sottoinsieme con i valori dei soggetti sani per tracciare gli
istogrammi
malati <- subset(valore, classe==1) # sottoinsieme con i valori dei soggetti malati per tracciare
gli istogrammi
#
windows() # apre una nuova finestra
par(mar=c(5,4,4,5)+.1) # margini per fare spazio alla scala dell'asse delle y sulla destra
#
hist(malati, xlim=c(0,250), ylim=c(0,150), xaxp = c(0, 250, 5), yaxp = c(0, 150, 3),
breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="red", col="red", density = 20, angle = 45,
main="Sensibilità, specificità, efficienza diagnostica", xlab="Risultato del test",
ylab="Frequenza", freq=TRUE, plot=TRUE) # traccia istogramma malati
hist(sani, xlim=c(0,250), breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="green4",
col="lightgreen", density = 20, angle = -45, freq=TRUE, add=TRUE, plot=TRUE)  #
sovrappone istogramma sani
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva sensibilità
plot(cut, sens, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=1, lwd=2, pch=
20, cex=0.5, col="blue", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva
axis(4) # riporta un secondo asse delle y sulla destra per i valori di probabilità
mtext("Probabilità p", side=4, line=3) # aggiunge la legenda all'asse delle y di destra
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva specificità
plot(cut, spec, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=1, lwd=2,
pch=20, cex=0.5, col="mediumorchid", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la
curva
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva efficienza diagnostica
plot(cut, effi, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=3, lwd=2, pch=20,
cex=0.5, col="orange", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva
#
legend(140, 0.97, legend=c("Sani", "Malati", "Sensibilità", "Specificità", "Efficienza
diagnostica"), col=c("green", "red", "blue", "mediumorchid", "orange"), lty=c(1,1,1,1,3),
lwd=c(1,1,2,2,2), cex=0.7) # aggiunge al grafico la legenda
#
# traccia istogrammi con curve di valore predittivo ed accuratezza diagnostica
#
windows() # apre una nuova finestra
par(mar=c(5,4,4,5)+.1) # margini per fare spazio alla scala dell'asse delle y sulla destra
#
hist(malati, xlim=c(0,250), ylim=c(0,150), xaxp = c(0, 250, 5), yaxp = c(0, 150, 3),
breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="red", col="red", density = 20, angle = 45,
main="Valore predittivo del test, accuratezza diagnostica", xlab="Risultato del test",
ylab="Frequenza", freq=TRUE, plot=TRUE) # traccia istogramma malati
hist(sani, xlim=c(0,250), breaks=seq(from=0, to=250, by=5), border="green4",
col="lightgreen", density = 20, angle = -45, freq=TRUE, add=TRUE, plot=TRUE)  #
sovrappone istogramma sani
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva valore predittivo del test positivo



plot(cut, vptp, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=1, lwd=2, pch=
20, cex=0.5, col="blue", xaxt="n", yaxt="n", xlab="",ylab="") # traccia la curva
axis(4) # riporta l'asse delle y sulla destra
mtext("Probabilità p", side=4, line=3) # aggiunge legenda asse y
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva valore predittivo del test negativo
plot(cut, vptn, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=1, lwd=2,
pch=20, cex=0.5, col="mediumorchid", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la
curva
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva accuratezza diagnostica
plot(cut, accu, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=3, lwd=2,
pch=20, cex=0.5, col="orange", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva
#
legend(135, 0.98, legend=c("Sani", "Malati", "Valore predittivo del test +", "Valore
predittivo del test -", "Accuratezza diagnostica"), col=c("green", "red", "blue",
"mediumorchid", "orange"), lty=c(1,1,1,1,3), lwd=c(1,1,2,2,2), cex=0.7)  # aggiunge al
grafico la legenda
#

Importare ed elaborare i vostri dati con questo script risulterà semplicissimo: dovete solamente
strutturare i dati come nel file  bayes.csv  [5] quindi modificare opportunamente il nome e la
posizione del file nella prima riga di codice.

Con le prime tre righe di codice viene caricato il pacchetto, sono importati i dati, e viene reso
possibile con la funzione attach() impiegare direttamente i nomi delle variabili.

La riga di codice cruciale è la quarta, che salva nell'oggetto  pred  i dati generati dalla
funzione  prediction()  del pacchetto  ROCR  e precisamente il vettore che contiene tutti i
possibili valori soglia (pred@cutoffs) e i vettori che riportano per ciascun valore soglia:
→ i veri positivi (pred@tp)
→ i falsi positivi (pred@fp)
→ i falsi negativi (pred@fn)
→ i veri negativi (pred@tn).

Questi cinque vettori sono quindi combinati nella tabella tabpred che così vi apparirà:

    cutoff  VP  FP  FN  VN
1       19 843 853   0   0

2       22 843 852   0   1
3       26 843 851   0   2

4       28 843 850   0   3
          ..........

49      73 771  55  72 798
50      74 766  48  77 805

51      75 763  44  80 809
52      76 760  42  83 811

53      77 755  39  88 814
          .........

200    235   6   0 837 853
201    237   4   0 839 853

202    242   2   0 841 853
203    Inf   0   0 843 853

Pertanto fissando ad esempio il valore soglia (cutoff) tra sani e malati a  75  avremo  763 VP,  44
FP, 80 FN e 809 VN, e così via.

mailto:pred@fp
mailto:pred@tn


Nelle righe successive a partire dai vettori vp, fp, fn e vn sono calcolati per ciascuno dei valori soglia
(cutoff) individuati:
→ sensibilità = VP/(VP+FN)
→ specificità = VN/(VN+FP)
→ efficienza diagnostica = sensibilità · specificità
→ valore predittivo del test positivo = VP/(VP+FP)
→ valore predittivo del test negativo = VN/(VN+FN)
→ accuratezza diagnostica = (VP+VN)/(VP+FP+FN+VN)
quindi i vettori sens, spec, effi, vptp, vptn, accu  che contengono i dati calcolati sono combinati
nella tabella tabprob:

    cutoff sensibilità specificità  efficienza      vptp      vptn accuratezza
1       19 1.000000000 0.000000000 0.000000000 0.4970519       NaN   0.4970519

2       22 1.000000000 0.001172333 0.001172333 0.4973451 1.0000000   0.4976415
3       26 1.000000000 0.002344666 0.002344666 0.4976387 1.0000000   0.4982311

4       28 1.000000000 0.003516999 0.003516999 0.4979327 1.0000000   0.4988208
                                    .........

49      73 0.914590747 0.935521688 0.855619480 0.9334140 0.9172414   0.9251179
50      74 0.908659549 0.943728019 0.857527476 0.9410319 0.9126984   0.9262972

51      75 0.905100830 0.948417351 0.858413331 0.9454771 0.9100112   0.9268868
52      76 0.901542112 0.950762016 0.857151996 0.9476309 0.9071588   0.9262972

53      77 0.895610913 0.954279015 0.854662700 0.9508816 0.9024390   0.9251179
                                    .........

200    235 0.007117438 1.000000000 0.007117438 1.0000000 0.5047337   0.5064858
201    237 0.004744958 1.000000000 0.004744958 1.0000000 0.5041371   0.5053066

202    242 0.002372479 1.000000000 0.002372479 1.0000000 0.5035419   0.5041274
203    Inf 0.000000000 1.000000000 0.000000000       NaN 0.5029481   0.5029481

Da questa tabella sono ricavati il valore soglia che corrisponde alla massima efficienza diagnostica

[1] "Massima efficienza diagnostica 0.858 per un valore soglia di 75"

il valore soglia, identico al precedente, che corrisponde alla massima accuratezza diagnostica

[1] "Massima accuratezza diagnostica 0.927 per un valore soglia di 75"

e i valori delle grandezze (sensibilità, specificità, valori predittivi) corrispondenti al valore soglia 75
così individuato.

Da notare nelle funzioni  paste()  che generano le due righe gli
argomenti  cut[which.max(effi)]  e  cut[which.max(accu)]  nei quali la
funzione which.max() restituisce la posizione, all'interno del rispettivo vettore, del valore massimo
di efficienza o di accuratezza, posizione che viene impiegata per trovare nel vettore  cut  il valore
soglia corrispondente. Scorrendo i dati della tabella è facile confermare che sia nel caso dell'efficienza
diagnostica sia nel caso della accuratezza diagnostica il valore soglia “ottimale” tra sani e malati  è
quello che corrisponde al massimo valore trovato di efficienza o di accuratezza.

Dalla tabella sono infine generati i grafici che riportano le sei grandezze calcolate in funzione del
valore soglia (cutoff). In questa parte l'unica cosa un po' particolare è la funzione subset() [6] che
viene impiegata per generare, dai dati importati, due sottoinsiemi separati, uno contenente
solamente i valori dei soggetti sani e  l'altro contenente solamente i valori dei soggetti malati,
impiegando come argomenti:
→ il nome della variabile (valore) dalla quale si desidera estrarre il sottoinsieme di valori;
→ il criterio di selezione dei casi da estrarre, laddove classe==0 indica di estrarre i valori per i quali
nella variabile classe è riportato 0 (sano) e laddove classe==1 indica di estrarre i valori per i quali



nella variabile classe è riportato 1 (malato).

Le funzioni e gli argomenti impiegati per costruire gli istogrammi con le distribuzioni dei risultati nel
test nei sani e nei malati, e per sovrapporre ad essi le curve che rappresentano, in funzione dei valori
soglia riportati in ascisse, la sensibilità, la specificità e l'efficienza diagnostica, sono illustrati sia nella
documentazione di R delle funzioni hist()  e plot()  sia nei vari post dedicati alla rappresentazione
grafica dei dati [7], ai quali si rimanda. Questo è il grafico risultante

Questo invece è il grafico che sovrappone agli istogrammi delle distribuzioni dei risultati nel test nei
sani e nei malati le curve che rappresentano, in funzione dei valori soglia riportati in ascisse, il valore
predittivo del test positivo, il valore predittivo del test negativo e l'accuratezza diagnostica

https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEihoqrEWW60s8y7TfR8kO_A-m2f9j0cp_QaantPp9ZiqOyq3NswWjeD_C-XuMdHfG8Ip-3KTz_nftuaHr6HMYjRD5gSnmv7h4Elikl96Fhq6akHOiGqs9GdgRVx6Q356LFrEvop9HAnKsSI7hWawjNqhI-uvLfNijLUWKaOwwX_HG5ysS5tG8X5PkKL4Q/s841/046_5a.PNG
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La conclusione è che un'analisi completa e dettagliata, sia numerica sia grafica, delle caratteristiche di
un test per la diagnosi di una malattia, esempio paradigmatico di applicazione del teorema di Bayes,
può essere realizzata a partire semplicemente dai conteggi di VP, FP, FN e VN effettuati per una serie
opportuna di valori soglia, come magistralmente illustrato da Gerhardt e da Keller oltre trent'anni fa
[2].

Per una versione che impiega per i calcoli le sole funzioni base di R  e che impiega al posto degli
istogrammi i kernel density plot, vedere il post Efficienza e accuratezza diagnostica [2].

Se strutturate i vostri dati seguendo le semplici indicazioni riportate sopra, per riutilizzare lo script
dovete solamente, nella prima riga di codice, sostituire c:/Rdati/bayes.csv con posizione e nome
del vostro file di dati.

----------

[1] Abbiamo anche visto in un altro post come realizzare due Curve ROC sovrapposte.

[2] Gerhardt W, Keller H. Evaluation of test data from clinical studies. Scand J Clin Lab Invest, 46,
1986 (supplement 181).
https://www.tandfonline.com/doi/pdf/10.1080/00365518709168461

[3] L'esempio qui impiegato rappresenta la situazione più frequente, quella nella quale la malattia
determina un aumento del risultato dei test, ma ovviamente è sufficiente ribaltare dati e conclusioni
per riadattare il tutto a un caso nel quale la malattia determina una diminuzione del risultato del test.

[4] Package ‘ROCR’.
https://cran.r-project.org/web/packages/ROCR/ROCR.pdf

[5] Vedere il post Curve Roc e valore soglia.

[6] Digitate help(subset) nella Console di R per la documentazione della funzione subset().
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https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEioIYRIGareRlUjg_I3QDPvMuIcWwC-NfhWTnYrVKliPbhGDSbuAOcK98twpFGUtcfl_cM-P32Cd6afnX_8Ry-aXnAeB1FIZTSZ-7OLMU4SGk29LRdrdpete1V80H8-nDlKIprK6-e4pGrFiopwUG2a9vZb1V0eYRzLc0LiNwZgGM9ea0QdVb3TxAJ12Q/s843/046_5b.PNG
https://impararfacendo.blogspot.com/2019/09/efficienza-e-accuratezza-diagnostica-2.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2019/06/curve-roc-sovrapposte.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2019/05/curve-roc-e-valore-soglia.html


[7] Per la funzione legend() consultare anche il post Aggiungere la legenda a un grafico.

https://impararfacendo.blogspot.com/2018/12/aggiungere-la-legenda-un-grafico.html


Efficienza e accuratezza diagnostica [2]
Questo codice riprende esattamente i contenuti del post Efficienza e accuratezza diagnostica [1] al
quale si rimanda per i commenti impiegando esclusivamente le funzioni del pacchetto base
di R e riportando nella grafica i kernel density plot in sostituzione degli istogrammi. 

Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

https://impararfacendo.blogspot.com/2019/09/efficienza-e-accuratezza-diagnostica_18.html


# EFFICIENZA E ACCURATEZZA DIAGNOSTICA con le funzioni del pacchetto base di R
#
mydata <- read.table("c:/Rdati/bayes.txt", header=TRUE,
col.names=c("classe","valore"), sep=";", dec=",", allowEscapes=TRUE) # importa i dati
#
# effettua i conteggi dei casi e la loro classificazione in base ai valori soglia
#
t <- data.frame(table(mydata)) # crosstabulazione dei dati
vs <- strtoi(subset(t$valore, t$classe==0)) # valori soglia
s.vs <- subset(t$Freq, t$classe==0) # numero di soggetti sani per ciascun valore soglia
m.vs <- subset(t$Freq, t$classe==1) # numero di soggetti malati per ciascun valore soglia
n <- length(vs) # numero di valori soglia
# inizializza le variabili per le successive sommatorie
vp=rep(0, n)
fp=rep(0, n)
fn=rep(0, n)
vn=rep(0, n)
# calcola veri positivi, falsi positivi, falsi negativi e veri negativi per ciascun valore soglia
for (i in 1:n) {
vp[i] <- sum(m.vs[i:n])
fp[i] <- sum(s.vs[i:n])
fn[i] <- sum(m.vs[1:i-1])
vn[i] <- sum(s.vs[1:i-1])
}
#
t.cont <- data.frame(vs, s.vs, m.vs, vp, fp, fn, vn) # genera la tabella con i valori soglia e i
relativi conteggi
names(t.cont) <- c("soglia", "sani", "malati", "VP", "FP", "FN", "VN") # assegna i nomi alle
variabili/colonne
t.cont # mostra la tabella
#
# calcola le statistiche per ciascun valore soglia
#
sens <- vp/(vp+fn) # calcola sensibilità
spec <- vn/(vn+fp) # calcola specificità
effi <- sens*spec # calcola efficienza diagnostica
vptp <- vp/(vp+fp) # calcola valore predittivo del test positivo
vptn <- vn/(vn+fn) # calcola valore predittivo del test negativo
accu <- (vp+vn)/(vp+fp+fn+vn) # calcola accuratezza diagnostica
#
t.stat <- data.frame(vs, sens, spec, effi, vptp, vptn, accu) # genera la tabella con i valori soglia
e le corrispondenti statistiche
names(t.stat) <- c("soglia", "sensibilità", "specificità", "efficienza", "vptp", "vptn",
"accuratezza") # assegna i nomi alle variabili/colonne
t.stat # mostra la tabella
#
paste("Massima efficienza diagnostica ", round(max(effi), digits=3), " per un valore soglia
di ", vs[which.max(effi)], sep="") # riporta la massima efficienza diagnostica e il corrispondente
valore soglia
paste("Massima accuratezza diagnostica ", round(max(accu), digits=3), " per un valore
soglia di ", vs[which.max(accu)], sep="") # riporta la massima accuratezza diagnostica e il
corrispondente valore soglia
#
# traccia kernel density-plot e sovrappone curve di sensibilità, specificità ed efficienza diagnostica
#



sani <- subset(mydata$valore, mydata$classe==0) # sottoinsieme con i valori dei soggetti sani
per tracciare i kernel density-plot
malati <- subset(mydata$valore, mydata$classe==1) # sottoinsieme con i valori dei soggetti
malati per tracciare i kernel density-plot
#
windows() # apre una nuova finestra
par(mar=c(5,4,4,5)+.1) # margini per fare spazio alla scala dell'asse delle y sulla destra
#
plot(density(sani), xlim=c(0,250), xaxp = c(0, 250, 5), ylim=c(0,0.04), yaxp=c(0, 0.04,
4), lty=1, lwd=1, col="lightgreen", main="Sensibilità, specificità, efficienza diagnostica",
xlab="Risultato del test", ylab="Frequenza") # density-plot sani
par(new=TRUE) # il prossimo plot viene sovrapposto
plot(density(malati), xlim=c(0,250), xaxp = c(0, 250, 5), ylim=c(0,0.04), yaxp=c(0, 0.04,
4), lty=1, lwd=1, col="red", main="Sensibilità, specificità, efficienza diagnostica",
xlab="Risultato del test", ylab="Frequenza") # density-plot malati
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva sensibilità
plot(vs, sens, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=2, lwd=1, pch=
20, cex=0.5, col="blue", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva
axis(4) # riporta un secondo asse delle y sulla destra per i valori di probabilità
mtext("Probabilità p", side=4, line=3) # aggiunge la legenda all'asse delle y di destra
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva specificità
plot(vs, spec, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=2, lwd=1, pch=20,
cex=0.5, col="mediumorchid", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva efficienza diagnostica
plot(vs, effi, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=2, lwd=1, pch=20,
cex=0.5, col="orange", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva
#
legend(140, 0.97, legend=c("Sani", "Malati", "Sensibilità", "Specificità", "Efficienza
diagnostica"), col=c("green", "red", "blue", "mediumorchid", "orange"), lty=c(1,1,2,2,2),
lwd=c(1,1,1,1,1), cex=0.7) # aggiunge al grafico la legenda
#
# traccia kernel density plot e sovrappone curve di valore predittivo ed accuratezza diagnostica
#
windows() # apre una nuova finestra
par(mar=c(5,4,4,5)+.1) # margini per fare spazio alla scala dell'asse delle y sulla destra
#
plot(density(sani), xlim=c(0,250), xaxp = c(0, 250, 5), ylim=c(0,0.04), yaxp=c(0, 0.04,
4), lty=1, lwd=1, col="lightgreen", main="Valore predittivo e accuratezza diagnostica",
xlab="Risultato del test", ylab="Frequenza") # density-plot sani
par(new=TRUE) # il prossimo plot viene sovrapposto
plot(density(malati), xlim=c(0,250), xaxp = c(0, 250, 5), ylim=c(0,0.04), yaxp=c(0, 0.04,
4), lty=1, lwd=1, col="red", main="Valore predittivo e accuratezza diagnostica",
xlab="Risultato del test", ylab="Frequenza") # density-plot malati
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva valore predittivo del test positivo
plot(vs, vptp, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=2, lwd=1, pch=
20, cex=0.5, col="blue", xaxt="n", yaxt="n", xlab="",ylab="") # traccia la curva
axis(4) # riporta l'asse delle y sulla destra
mtext("Probabilità p", side=4, line=3) # aggiunge legenda asse y
#
par(new=TRUE) # sovrappone curva valore predittivo del test negativo
plot(vs, vptn, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=2, lwd=1, pch=20,
cex=0.5, col="mediumorchid", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva



#
par(new=TRUE) # sovrappone curva accuratezza diagnostica
plot(vs, accu, xlim=c(0,250), ylim=c(0,1), yaxp=c(0,1,5), type="l", lty=2, lwd=1, pch=20,
cex=0.5, col="orange", xaxt="n", yaxt="n", xlab="", ylab="") # traccia la curva
#
legend(135, 0.98, legend=c("Sani", "Malati", "Valore predittivo del test +", "Valore
predittivo del test -", "Accuratezza diagnostica"), col=c("green", "red", "blue",
"mediumorchid", "orange"), lty=c(1,1,2,2,2), lwd=c(1,1,1,1,1), cex=0.7) # aggiunge al
grafico la legenda
#
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Come arrotondare i numeri
L'operazione di arrotondamento – che si rende necessaria a causa del fatto che i risultati di una
elaborazione statistica sono generalmente ottenuti con un numero di cifre in eccesso rispetto a quelle
significative – prevede quanto segue:
→ se il numero termina per 1, 2, 3 o 4 si arrotonda per difetto, così ad esempio 143.274 arrotondato
a due decimali diventa 143.27 [1];
→ se il numero termina per 6, 7, 8 o 9 si arrotonda per eccesso, così ad esempio 87.136 arrotondato
a due decimali diventa 87.14;
→ se il numero  termina per 5  si arrotonda in modo che l'ultima cifra del numero dopo
l'arrotondamento risulti  pari, così ad esempio 8.25 arrotondato a un decimale diventa 8.2 e 12.75
diventa 12.8 (notare come in questo modo la media dei due numeri risulti immodificata e uguale a
10.5 sia prima sia dopo l'arrotondamento). La regola è riportata nella norma ISO/IEC 60559 (IEEE
Std 754) come si trova documentato anche in R digitando help(round) che tra le altre informazioni
sulla funzione restituisce:
"...  Si noti che per arrotondare un 5, dovrebbe essere utilizzato lo standard IEC 60559 (vedi anche
"IEEE 754"), "vai alla cifra pari". Pertanto round(0.5) è 0 e round(-1.5) è -2. Tuttavia, ciò dipende dai
servizi del sistema operativo e dall'errore di rappresentazione (poiché ad esempio 0.15 non è
rappresentato esattamente, la regola di arrotondamento si applica al numero rappresentato e non al
numero stampato, quindi round(0.15, 1) potrebbe essere 0.1 oppure 0.2)" [2].

Copiate lo script quindi incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# ARROTONDAMENTO a un dato numero di cifre decimali
#
mydata <- cbind(c(1.8246e-02, 6.91635e-01, 3.2385e-02), c(8.37544e-01, 5.2175e-02,
2.4565e-02)) # tabella con i dati di esempio
#
myroun <- round(mydata, digits=5) # arrotonda i dati a 5 cifre decimali
#
mydata # mostra i dati originali
myroun # mostra i dati arrotondati a 5 cifre decimali
#

> mydata # mostra i dati originali

         [,1]     [,2]
[1,] 0.018246 0.837544

[2,] 0.691635 0.052175
[3,] 0.032385 0.024565

> myroun # mostra i dati arrotondati a 5 cifre decimali
        [,1]    [,2]

[1,] 0.01825 0.83754
[2,] 0.69164 0.05218

[3,] 0.03238 0.02456

Come si vede è possibile  arrotondare a un dato numero di cifre decimali  impiegando la
funzione  round()  con l'argomento digits=n  ove n  specifica il numero di cifre decimali. Da notare
che qui sopra nei numeri che terminano con 5 dopo l'arrotondamento l'ultima cifra è sempre pari.

Se volete invece  arrotondare a un dato numero di cifre significative  dovete impiegare la
funzione signif() con l'argomento digits=n ove n specifica il numero di cifre significative.

Copiate questo script quindi incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# ARROTONDAMENTO a un dato numero di cifre significative



#
mydata <- cbind(c(1.8246e-02, 6.91635e-01, 3.2385e-02), c(8.37544e-01, 5.2175e-02,
2.4565e-02)) # tabella con i dati di esempio
#
mysign <- signif(mydata, digits=3) # arrotonda i dati a 3 cifre significative
#
mydata # mostra i dati originali
mysign # mostra i dati arrotondati a 3 cifre significative
#

> mydata # mostra i dati originali
         [,1]     [,2]

[1,] 0.018246 0.837544
[2,] 0.691635 0.052175

[3,] 0.032385 0.024565
> mysign # mostra i dati arrotondati a 3 cifre significative

       [,1]   [,2]
[1,] 0.0182 0.8380

[2,] 0.6920 0.0522
[3,] 0.0324 0.0246

Il razionale per decidere quale deve essere il numero di cifre significative da impiegare nella
rappresentazione di un numero è riportato nel post  Come stabilire il giusto numero di cifre
significative.

Infine, se i numeri sono espressi in formato esponenziale, potete anche aggiungere
all'arrotondamento dei numeri la loro espressione in formato fisso impiegando la
funzione options() con l'argomento scipen, seguendo le indicazioni del post Come riportare i numeri
in formato fisso.

----------

[1] Nota bene: in R il separatore delle cifre decimali è il punto (.) e come già riportato altrove questa
convenzione per ragioni di omogeneità viene adottata negli script, nei file di dati e in tutto il testo di
questo sito.

[2] Round {base} R Documentation. Rounding of Numbers. "Note that for rounding off a 5, the IEC
60559 standard (see also ‘IEEE 754’) is expected to be used, ‘go to the even digit’. Therefore
round(0.5) is 0 and round(-1.5) is -2. However, this is dependent on OS services and on
representation error (since e.g. 0.15 is not represented exactly, the rounding rule applies to the
represented number and not to the printed number, and so round(0.15, 1) could be either 0.1 or
0.2)".
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Come riportare i numeri in formato fisso
Se nel confronto tra due numeri sono interessato soprattutto al loro ordine di grandezza la notazione
scientifica [1] va benissimo. Ma per un confronto puntuale preferisco il formato fisso.

Così, giusto per fare un esempio, quando devo confrontare due valori di
probabilità  p  anziché  p=8.327701e-03  e  p=6.412771e-02  preferisco
leggere p=0.008327701 e  p=0.06412771.

Copiate lo script che segue, incollatelo nella Console di R e premete ↵ Invio:

# RIPORTARE I NUMERI IN FORMATO FISSO o nella notazione scientifica
#
col_1 <- c(0.00003230609, 0.01850436, 0.008327701) # prima colonna
col_2 <- c(0.6991678, 0.00005211903, 0.02457609) # seconda colonna
mydataframe <- data.frame(col_1, col_2) # combina le due colonne in una tabella
#
mydataframe # mostra la tabella
#
options(scipen=999) # esprime i numeri in formato fisso
mydataframe # mostra la tabella
#
options(scipen=0) # ripristina la notazione scientifica
mydataframe # mostra la tabella
#

Come si vede a fronte dell'inserimento in una tabella di numeri espressi in formato fisso
(0.00003230609, 0.01850436, 0.008327701, 0.6991678, 0.00005211903, 0.02457609)  di
default R riporta i numeri in notazione scientifica

> mydataframe # mostra la tabella

         col_1        col_2
1 3.230609e-05 6.991678e-01

2 1.850436e-02 5.211903e-05
3 8.327701e-03 2.457609e-02

ma  consente di passare all'espressione dei numeri in formato fisso impiegando  all'interno della
funzione options() [2] l'argomento scipen=999 

> options(scipen=999) # esprime i numeri in formato fisso
> mydataframe # mostra la tabella

          col_1         col_2
1 0.00003230609 0.69916780000

2 0.01850436000 0.00005211903
3 0.00832770100 0.02457609000

e di ripristinare l'espressione dei numeri in notazione scientifica impiegando  all'interno della
funzione options() l'argomento scipen=0 

> options(scipen=0) # ripristina la notazione scientifica

> mydataframe # mostra la tabella
         col_1        col_2

1 3.230609e-05 6.991678e-01
2 1.850436e-02 5.211903e-05

3 8.327701e-03 2.457609e-02



Nota bene:  in Windows nella cartella C:\Programmi\R\R-n.n.n\etc  (dove n.n.n  sono i numeri
della versione di R installata) si trova il file Rprofile.site [3] che viene eseguito automaticamente
quando si lancia  R.  Nel file  Rprofile.site  possono essere salvate le  options()  che si desidera
siano impiegate da R di default. Il file può essere elaborato con un comune editor di testo.

Se volete che i numeri siano di default rappresentati in formato fisso, inserite nel
file Rprofile.site la riga

options(scipen=999) 

Ovviamente potete, in alternativa, utilizzare all'interno dei vostri
script  options(scipen=999)  ogniqualvolta preferite il formato fisso (soluzione consigliata),
ripristinando poi la notazione scientifica con options(scipen=0).

Infine due indicazioni per completare il tema:
→  il  razionale per decidere quale deve essere il numero di cifre significative da impiegare nella
rappresentazione di un numero è riportato nel post  Come stabilire il giusto numero di cifre
significative; 
→ per esprimere in pratica i risultati di una elaborazione statistica, che sono generalmente ottenuti
con un numero di cifre in eccesso rispetto a quelle significative, vedere il post Come arrotondare i
numeri.

----------

[1] La notazione scientifica è una notazione esponenziale, cioè una notazione che consente di scrivere
un numero  N  assegnato come prodotto di un opportuno numero  a  per la potenza di un altro

numero bk essendo b la base della notazione esponenziale. In particolare la notazione scientifica è
una notazione esponenziale in base 10 (b = 10). Tuttavia "notazione esponenziale" non è sinonimo
di "notazione scientifica" in quanto esistono notazioni esponenziali che impiegano una base diversa da
quella  impiegata dalla notazione scientifica: ne sono un esempio la notazione esponenziale in base
2  (b = 2)  impiegata in informatica, e la  notazione esponenziale in base  e  (b =  e) -  essendo  il
numero di Nepero  e  =  2.718  281  828  459...  - impiegata in campo matematico e in campo
scientifico.
[Precisazione aggiuntiva: in  R  il separatore delle cifre decimali è il punto (.) e come già riportato
altrove questa convenzione per ragioni di omogeneità viene adottata non solo negli script ma anche
nei file di dati e in tutto il testo di questo sito, quindi anche nell'espressione del numero e di Nepero.
Per le norme che regolano la punteggiatura all'interno dei numeri rimando al post Come separare i
decimali e come raggruppare le cifre.

[2] Digitate  help(options)  nella  Console di R  per scoprire gli altri argomenti della
funzione options(). 

[3] Se avete installato la versione a 32 bit di  R  in Windows trovate  il file  Rprofile.site  nella
cartella  C:\Programmi(x86)\R\R-n.n.n\etc  (dove  n.n.n  sono sempre i numeri della versione
di R installata).
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Come stabilire il giusto numero di cifre significative
Per le cifre significative va ricordato che:
→ gli zero prima dei numeri diversi da zero non fanno parte delle cifre significative, quindi 0.0193 ha
tre cifre significative;
→ gli zero dopo i numeri diversi da zero fanno parte delle cifre significative, quindi 0.30 ha due cifre
significative;
→ il numero di cifre significative dipende dall'errore del processo di misura.

Si supponga che una serie di misure abbiano  media =  9.37652,  deviazione standard
= 0.10835 ed errore standard = 0.004203. Dall'errore standard si ricava che le misure effettuate
presentano una incertezza a livello della terza cifra decimale (0.004203), dovuta all'errore del
processo di misura. In questo caso non avrebbe senso riportare la media e la deviazione standard con
più di tre cifre decimali: la media 9.37652 deve essere arrotondata e riportata come 9.376 e la
deviazione standard  0.10835 deve essere arrotondata e riportata come  0.108  e il risultato sarà
quindi espresso come  9.376  ±  0.108  (media  ±  deviazione standard)  o
come 9.376 ± 0.004 (media ± errore standard).

Se non si conosce l'errore standard in genere si esprime la deviazione standard con due cifre
significative. Così avendo ottenuto ad esempio una  media =  1.34648  e una  deviazione standard
= 0.10295 quest'ultima va riportata come 0.10 con due cifre significative e il risultato sarà quindi
espresso, arrotondando anche la media a due decimali, come 1.35 ± 0.11  (media ± deviazione
standard).

Per effettuare l'arrotondamento si può procedere seguendo quanto riportato nel post  Come
arrotondare i numeri.
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Come separare i decimali e come raggruppare le cifre
Nel mondo anglosassone 3.142 è un numero con tre cifre decimali, mentre 302,073 sta per
trecentoduemilasettantatre.

In Italia e in genere in Europa il primo, il valore (arrotondato) di pi greco (π), si scrive 3,142 mentre
il secondo, la superficie dell'Italia espressa in km2, si trova sovente riportato, anche in fonti ufficiali,
come 302.073 [1].

Assumendo che il lettore, europeo o anglofono, non sappia di avere a che fare con pi-greco e con la
superficie dell'Italia, quindi che interpreti il valore numerico alla luce della sola informazione derivante
dal proprio contesto linguistico, il significato attribuito a questi numeri è il seguente:

Significato in relazione al contesto linguistico 

anglosassone europeo

3,142 Tremila ... Tre virgola ...

3.142 Tre virgola... Tremila...

302,073 Trecentoduemila ... Trecentodue virgola ...

302.073 Trecentodue virgola ... Trecentoduemila ...

Il significato del punto (.) e della virgola (,) dipende dal contesto linguistico a causa del fatto che
sono entrambi usati, a livello internazionale, sia come separatori decimali sia come simboli per il
raggruppamento delle cifre. Ma si tratta di una prassi errata.

Perché? 

Perché l'Italia ha aderito alla Convenzione del Metro il 20 maggio 1875 adottando il sistema metrico
decimale  –  che successivamente si è evoluto nei sistemi di unità di misura denominati
prima MKS (nel 1913) e poi MKSA (nel 1954) – e ha nel 1982 adottato per legge [2] il loro moderno
erede, il Sistema Internazionale di Unità (SI) così battezzato ufficialmente nel 1960 [3, 4]. 

E perché  nella XXII Conferenza Generale dei Pesi e delle Misure  del 2003, nella risoluzione 10, la
CGPM  –  in sostanza il Parlamento dei Paesi che come l'Italia aderiscono alla  Convenzione del
Metro [5] – ha stabilito che:
→ "il simbolo per il marcatore decimale deve essere il punto sulla linea [di base] o la virgola sulla
linea [di base]", ammettendo quindi, per ragioni pratiche/linguistiche, la coesistenza di questi due
simboli;
→ "i numeri possono essere suddivisi in gruppi di tre per facilitare la lettura; [ma] né punti né virgole
devono essere inseriti negli spazi tra i gruppi, come stabilito nella risoluzione 7 della IX CGPM, 1948".

Le regole dettate dalla CGPM, concordate addirittura nel lontano 1948, sono quindi molto semplici:
→ per separare i decimali  devono essere impiegati  o il punto (.) o la virgola (,)  liberamente, in
modo consono all'uso che si è andato consolidando nel tempo e al contesto linguistico e culturale;
→  raggruppare le cifre  è facoltativo ma, nel caso in cui lo si faccia per rendere più agevole la
lettura, può essere impiegato  esclusivamente lo spazio, visto che per definizione "...  né punti né
virgole devono essere inseriti negli spazi tra i gruppi...".

Questo cambia tutto, perché se fossero applicate queste semplici regole allora il punto (.) e la virgola
(,) sarebbero sempre correttamente intesi per quello che sono, cioè entrambi, per definizione, come
separatori dei decimali e  mai  come simboli per il raggruppamento delle cifre, e la situazione
diventerebbe questa:



Significato in relazione al contesto linguistico 

anglosassone europeo

3,142 o
3.142

Tre virgola ... Tre virgola ...

302 073 Trecentoduemila... Trecentoduemila...

302,073 Trecentoduemila ... Trecentodue virgola ...

302.073 Trecentodue virgola ... Trecentoduemila ...

Alla luce di queste regole un anglosassone che leggesse un 3,142 lo interpreterebbe  per
definizione alla stessa stregua di un 3.142 e un europeo che leggesse un 3.142 lo interpreterebbe alla
stessa stregua di un 3,142. A fronte di una diversa scelta nell'impiego del separatore dei decimali
(ma “de gustibus non disputandum est”) l'interpretazione sarebbe univoca. E ovviamente nessun
dubbio potrebbe mai sorgere nella lettura del 302 073 come trecentoduemilasettantatre.

Qualcuno potrebbe far notare che volendo impiegare lo spazio per raggruppare le cifre rimangono
comunque da risolvere due problemi legati al comportamento dei programmi di videoscrittura, che:
→ nel caso in cui si impiega la giustificazione del testo, ampliano e riducono automaticamente gli
spazi vuoti ai fini della miglior composizione della riga;
→ potrebbero andare a capo, passando alla riga successiva, proprio a livello dello spazio che separa
un gruppo di cifre da quello che lo segue.

Ma questi due problemi sono già stati risolti. Oggi qualsiasi programma di videoscrittura consente di
impiegare, oltre allo spazio normale, che si inserisce in un testo con la barra spaziatrice, anche il
carattere spazio unificatore: questo spazio non cambia ampiezza e non consente di andare a capo,
lasciando quindi il testo che lo include sempre correttamente impaginato.

Lo spazio unificatore, che nella codifica Unicode  è denominato NO-BREAK SPACE (NBSP)  e ha il
codice U+00A0 [6]:
→ su Windows può essere inserito tenendo premuti contemporaneamente i tasti <ctrl> e <shift> e
premendo la barra spaziatrice, oppure tenendo premuto il tasto <alt> e digitando 255 sul tastierino
numerico;
→ su Mac può essere inserito tenendo premuto il tasto <alt> e premendo la barra spaziatrice;
→  su  Linux  può essere inserito tenendo premuti contemporaneamente i tasti  <ctrl>  e  <shift>  e
premendo la barra spaziatrice o tenendo premuto il tasto <shift> e premendo la barra spaziatrice o
ricorrendo a una apposita configurazione.

Per separare i decimali  R  impiega di default e al proprio interno esclusivamente il punto (.) ma
permette di importare e di esportare i dati impiegando come separatore dei decimali sia il punto (.)
sia la virgola (,) [7].

Se dovete preparare un documento nel quale i numeri (e.g.: 16 miliardi di bit) sono riportati
utilizzando la  notazione scientifica  di default in  R  (e.g.:  16e+09  bit), o utilizzando i  multipli e
sottomultipli del SI (e.g.: 16 gigabit) [8], il problema dello spazio unificatore non si pone. Ma se
volete esprimere i numeri in formato fisso (e.g.: 16 000 000 000 bit) [9] ricordate che:

→  per facilitarne la lettura i numeri superiori a 999 possono [facoltativamente] essere suddivisi in
gruppi di tre cifre [ma esclusivamente] impiegando lo spazio [unificatore].

E c'è pure un altro problema: attualmente in Italia i  fogli elettronici, in barba alla razionalità e
all'ufficialità dell'approccio definito dalla CGPM, impiegano di default il punto per raggruppare le cifre.
Gli utilizzatori si adeguano  (difficile che qualcuno si prenda la briga di andare a riconfigurare le



opzioni di formattazione dei numeri)  e questo induce a perpetuare una errata modalità di
rappresentazione.

Conclusione:  temo che sarà necessario attendere ancora prima di vedere universalmente e senza
eccezione alcuna adottata la prassi corretta che prevede di:
→  separare i decimali  impiegando indifferentemente il punto o la virgola (la scelta dipenderà dal
contesto linguistico/culturale)  con la certezza che i due si equivalgono e che all'interno dei numeri
non sono impiegati in altro modo;
→  raggruppare le cifre (al bisogno) impiegando esclusivamente lo spazio unificatore.

Ma sarebbe il classico uovo di Colombo, in quanto queste regole consentono di semplificare, eliminare
tutti i potenziali errori di interpretazione e garantire una univoca e universale comprensione, che è
poi il razionale alla base del SI.

----------

[1]  Istat.  Principali dimensioni geostatistiche e grado di urbanizzazione del Paese. Superficie
territoriale per zona altimetrica.
https://www.istat.it/non-categorizzato/principali-dimensioni-geostatistiche-e-grado-di-
urbanizzazione-del-paese/

[2] DECRETO DEL PRESIDENTE DELLA REPUBBLICA 12 agosto 1982, n. 802 Attuazione della direttiva
(CEE) n.  80/181 relativa alle unita' di misura. GU Serie Generale n.302 del 03-11-1982 - Suppl.
Ordinario.
https://www.gazzettaufficiale.it/eli/id/1982/11/03/082U0802/sg

[3] Per una introduzione al SI, che riporta anche le indicazioni delle modifiche apportate al sistema
dopo l'adesione ufficiale dell'Italia avvenuta nel 1982, vedere: Grandezze e unità di misura. Breve
storia dall'antichità al Sistema Internazionale di Unità (SI).

[4] Sul sito del Bureau International des Poids et Mesures  - in una delle due sole lingue adottate,
inglese e francese - si trova il documento ufficiale "SI Brochure: The International System of Units
(SI)" ovvero "Brochure sur le SI: Le Système international d'unités".
https://www.bipm.org/en/publications/si-brochure

[5] La  CGPM  (Conférence Générale des Poids et Mesures)  viene convocata periodicamente, ogni
quattro o sei anni, e discute e approva unità, terminologia e raccomandazioni del  Sistema
internazionale di unità (SI). 

[6] Unicode Explorer, U+00A0 NO-BREAK SPACE
https://unicode-explorer.com/c/00A0

[7] Come illustrato nel post Importazione dei dati da un file .csv e nel post Esportazione dei dati in un
file .csv.

[8] Vedere: Grandezze e unità di misura. Breve storia dall'antichità al Sistema Internazionale di Unità
(SI), p. 47.

[9] Vedere il post Esprimere i numeri in formato fisso.

https://play.google.com/store/books/details/Marco_Besozzi_Grandezze_e_unit%C3%A0_di_misura?id=GciVDwAAQBAJ&gl=IT
https://play.google.com/store/books/details/Marco_Besozzi_Grandezze_e_unit%C3%A0_di_misura?id=GciVDwAAQBAJ&gl=IT
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/importare-i-dati-di-un-file-csv.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/esportazione-dei-dati-in-un-file-csv.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/esportazione-dei-dati-in-un-file-csv.html
https://play.google.com/store/books/details/Marco_Besozzi_Grandezze_e_unit%C3%A0_di_misura?id=GciVDwAAQBAJ&gl=IT
https://play.google.com/store/books/details/Marco_Besozzi_Grandezze_e_unit%C3%A0_di_misura?id=GciVDwAAQBAJ&gl=IT
https://impararfacendo.blogspot.com/2019/12/esprimere-i-numeri-in-formato-fisso.html


Come realizzare colori personalizzati [1]
Nell'installazione base di R sono disponibili 657 colori [1] che, all'interno delle funzioni che prevedono
l'argomento grafico col, possono essere richiamati in alternativa con:
→ col="nome del colore";
→ col="codice esadecimale del colore".

Quindi possiamo, ad esempio, impiegare:
→ per indicare il rosso sia col="red" sia col="#FF0000";
→ per indicare il verde sia col="green" sia col="#00FF00";
→ per indicare il blu sia col="blue" sia col="#0000FF".

Ma in R è anche possibile realizzare colori personalizzati. 

Su uno schermo nero la sintesi additiva dei colori – secondo il modello RGB descritto nello standard
IEC 61966  – avviene regolando i rapporti di emissione di luce dei tre fosfòri con i colori
fondamentali rosso, verde e blu, la cui somma in parti uguali dà il bianco.

La sintesi RGB dei colori viene effettuata impiegando per ciascuno dei tre colori fondamentali 8 bit
ovvero  2⁸=256  livelli di intensità. Il risultato è la disponibilità teorica
di  256x256x256=16  777  216  colori che  come vediamo ora possono essere specificati in termini
di intensità e di trasparenza del colore all'interno della funzione rgb().

Il livello di intensità del colore può essere stabilito separatamente per rosso, verde e blu (in questo
ordine)  nella funzione  rgb()  in una delle due scale disponibili, specificate con
l'argomento maxColorValue (valore di default maxColorValue=1):
→ con maxColorValue=1 si va da 0 a 1 per passi di 1/256=0.00390625 – non è quindi pensabile di
calcolare uno per uno i valori intermedi per cui in genere si riporta una frazione del colore, come 0.25
o 0.5 o 0.75 o altro, riducendo in pratica da 256 a 100 i livelli di intensità, ma esprimendoli in una
scala che rende l'immediatezza numerica dei quantitativi di ciascun colore;
→ con maxColorValue=255 si va da 0 a 255 per passi di 1 – con questa scala si sfrutta in toto la
graduazione della quantità desiderata di ciascun colore, ma si perde l'immediatezza numerica dei
rapporti in cui sono stati miscelati.

La funzione  rgb()  prevede la possibilità di impostare anche un  livello di trasparenza  del colore
(default = nessuna trasparenza), espresso nella stessa scala definita con maxColorValue.

La struttura della funzione è semplice, con gli argomenti relativi a colore e trasparenza che sono
specificati come:
rgb(rosso, verde, blu, trasparenza, maxColorValue).

Questo esempio chiarisce quanto sopra più di qualsiasi cosa, copiate e incollate nella Console di
R questo script e premete ↵ Invio.



# PERSONALIZZAZIONE DEI COLORI 
# regolando il livello di intensità di rosso, verde e blu e la trasparenza
#
mydata <- rnorm(5000, mean=0, sd=1) # genera cinquemila valori con media=0, ds=1
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(4,4)) # suddivisione la finestra grafica in 4 righe per 4 colonne (16 quadranti)
#
# colore al 100% senza trasparenza colore, scala da 0 a 255
#
hist(mydata, col=rgb(255, 0, 0, 255, maxColorValue=255)) # rosso
hist(mydata, col=rgb(0, 255, 0, 255, maxColorValue=255)) # verde
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 255, 255, maxColorValue=255)) # blu
hist(mydata, col=rgb(255, 255, 0, 255, maxColorValue=255)) # rosso + verde
hist(mydata, col=rgb(255, 0, 255, 255, maxColorValue=255)) # rosso + blu
hist(mydata, col=rgb(0, 255, 255, 255, maxColorValue=255)) # verde + blu
hist(mydata, col=rgb(255, 255, 255, 255, maxColorValue=255)) # rosso + verde + blu =
bianco
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 0, 255, maxColorValue=255)) # nessun colore = nero
#
# colore al 100% con trasparenza del colore al 50%, scala da 0 a 1
#
hist(mydata, col=rgb(1, 0, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso
hist(mydata, col=rgb(0, 1, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # verde
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 1, 0.5, maxColorValue=1)) # blu
hist(mydata, col=rgb(1, 1, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso + verde
hist(mydata, col=rgb(1, 0, 1, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso + blu
hist(mydata, col=rgb(0, 1, 1, 0.5, maxColorValue=1)) # verde + blu
hist(mydata, col=rgb(1, 1, 1, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso + verde + blu + trasparenza =
bianco
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # nessun colore + trasparenza = grigio
#

Questi sono i colori risultanti.



Ed ecco un secondo esempio, copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵
Invio.

https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEg6FjJdZcXf-hbWfwUhLzeGU6QeexOcVHzBWlbkExNlOHhZaobk-BneqcdemT1BqweFjLmHwy3puL3i7vxqbhIgF5Dp4xV9G-aO1p5jajPpuISE8wAkno3MezJZ4eilOM9sSVIGEuSQaUaz4SkcDVFdSRjjCn_ZQ19c6-ovVXDYBPLOpNyMNbHTT_iYaife/s713/U250_coloriA.png
https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEg6FjJdZcXf-hbWfwUhLzeGU6QeexOcVHzBWlbkExNlOHhZaobk-BneqcdemT1BqweFjLmHwy3puL3i7vxqbhIgF5Dp4xV9G-aO1p5jajPpuISE8wAkno3MezJZ4eilOM9sSVIGEuSQaUaz4SkcDVFdSRjjCn_ZQ19c6-ovVXDYBPLOpNyMNbHTT_iYaife/s713/U250_coloriA.png


# PERSONALIZZAZIONE DEI COLORI
# regolando il livello di intensità di rosso, verde e blu e la trasparenza 
#
mydata <- rnorm(5000, mean=0, sd=1) # genera cinquemila valori con media=0, ds=1
#
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(4,4)) # suddivisione la finestra grafica in 4 righe per 4 colonne (16 quadranti)
#
# colore al 75% e trasparenza al 50%, scala da 0 a 255
#
hist(mydata, col=rgb(191, 0, 0, 127, maxColorValue=255)) # rosso
hist(mydata, col=rgb(0, 191, 0, 127, maxColorValue=255)) # verde
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 191, 127, maxColorValue=255)) # blu
hist(mydata, col=rgb(191, 191, 0, 127, maxColorValue=255)) # rosso + verde
hist(mydata, col=rgb(191, 0, 191, 127, maxColorValue=255)) # rosso + blu
hist(mydata, col=rgb(0, 191, 191, 127, maxColorValue=255)) # verde + blu
hist(mydata, col=rgb(191, 191, 191, 127, maxColorValue=255)) # rosso + verde + blu +
trasparenza = grigio
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 0, 127, maxColorValue=255)) # nessun colore + trasparenza =
grigio
#
# colore al 50% e trasparenza al 50%, scala da 0 a 1
#
hist(mydata, col=rgb(0.5, 0, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso
hist(mydata, col=rgb(0, .5, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # verde
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 0.5, 0.5, maxColorValue=1)) # blu
hist(mydata, col=rgb(0.5, 0.5, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso + verde
hist(mydata, col=rgb(0.5, 0, 0.5, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso + blu
hist(mydata, col=rgb(0, 0.5, 0.5, 0.5, maxColorValue=1)) # verde + blu
hist(mydata, col=rgb(0.5, 0.5, 0.5, 0.5, maxColorValue=1)) # rosso + verde + blu +
trasparenza = grigio
hist(mydata, col=rgb(0, 0, 0, 0.5, maxColorValue=1)) # nessun colore + trasparenza = grigio
#

Questi sono i colori risultanti.



Trovare il codice esadecimale corrispondente ad uno dei 256 valori decimali possibili è semplice,
perché la funzione rgb() lo restituisce direttamente, quindi ad esempio se eseguite questo codice

# converte colore al 100% senza trasparenza in esadecimale
#
rgb(255, 0, 0, maxColorValue=255) # rosso
rgb(0, 255, 0, maxColorValue=255) # verde
rgb(0, 0, 255, maxColorValue=255) # blu
#

nella Console di R compaiono i codici esadecimali dei tre colori base espressi al 100% di intensità:

> # converte colore al 100% senza trasparenza in esadecimale

> #
> rgb(255, 0, 0, maxColorValue=255) # rosso

[1] "#FF0000"
> rgb(0, 255, 0, maxColorValue=255) # verde

[1] "#00FF00"
> rgb(0, 0, 255, maxColorValue=255) # blu

[1] "#0000FF"

Quindi in definitiva se in qualche elemento di una funzione grafica volete impiegare il  colore
rosso potete riportare in alternativa una di queste espressioni:
→ col="red" cioè la denominazione del colore riportata nella tabella dei colori base di R [1];
→  col=rgb(255, 0, 0, maxColorValue=255)  cioè il colore realizzato specificando l'intensità di
ciascuno dei tre colori fondamentali in decimale con la funzione rgb();
→ col="#FF0000" cioè specificando l'intensità di ciascuno dei tre colori fondamentali con il codice
esadecimale generato dalla funzione rgb().

Infine se eseguite questo codice, nel quale le intensità del colore sono state poste al 75% (0.75), 

https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEjLI233ZWMyrGnfqhq37kqV54e1b9Y20iGMkTYZ37Rhl0i3lNL20cSX6ZQRlV3EDC9JgaW1Gc6KwkVWDrQY1Lhx_v6p5N5uSgjSB51HZEzEN488Iov_DQBPiXlmYrypjAKnNkbPi-I4tiWTlAR4fLKw_YbLM3WT2YiFJ40l0R8qiqDu0RK1UTNXZV6k8RYI/s711/U250_coloriB.png
https://blogger.googleusercontent.com/img/b/R29vZ2xl/AVvXsEjLI233ZWMyrGnfqhq37kqV54e1b9Y20iGMkTYZ37Rhl0i3lNL20cSX6ZQRlV3EDC9JgaW1Gc6KwkVWDrQY1Lhx_v6p5N5uSgjSB51HZEzEN488Iov_DQBPiXlmYrypjAKnNkbPi-I4tiWTlAR4fLKw_YbLM3WT2YiFJ40l0R8qiqDu0RK1UTNXZV6k8RYI/s711/U250_coloriB.png


# converte colore al 75% con trasparenza al 50% in esadecimale
#
rgb(0.75, 0, 0, 0.5, maxColorValue=1) # rosso
rgb(0, 0.75, 0, 0.5, maxColorValue=1) # verde
rgb(0, 0, 0.75, 0.5, maxColorValue=1) # blu
#

vedete che riporta nella  Console di R  il valore esadecimale generato dalla
funzione rgb() aggiungendo una trasparenza del colore uguale al 50% (0.5):

> # converte colore al 75% con trasparenza al 50%, da decimale a esadecimale
> #

> rgb(0.75, 0, 0, 0.5, maxColorValue=1) # rosso
[1] "#BF000080"

> rgb(0, 0.75, 0, 0.5, maxColorValue=1) # verde
[1] "#00BF0080"

> rgb(0, 0, 0.75, 0.5, maxColorValue=1) # blu
[1] "#0000BF80"

Quindi se in qualche elemento di una funzione grafica volete impiegare ad esempio il colore verde ma
con un livello di intensità del 75% e  con un livello di trasparenza del 50%  potete riportare in
alternativa:
→ col=rgb(0, 0.75, 0, 0.5, maxColorValue=1) oppure molto più sinteticamente
→ col="#00BF0080"

Conclusione: con la funzione rgb() è possibile al bisogno definire un proprio colore personalizzato
miscelando i tre colori fondamentali rosso, verde e blu e scegliendone anche il livello di trasparenza.
Trovate il seguito con l'illustrazione delle altre due funzioni che consentono di realizzare colori
personalizzati nel post Come realizzare colori personalizzati [2].

-----------

[1] Vedere il post Nomi e codici dei colori di R.

https://impararfacendo.blogspot.com/2025/01/come-realizzare-colori-personalizzati-2.html
https://impararfacendo.blogspot.com/2018/11/la-tabella-dei-colori-di-r.html


Come realizzare colori personalizzati [2]
Per predisporre colori personalizzati si possono impiegare queste tre funzioni:
→ rgb(red, green, blue, alpha) che genera i colori regolando il livello di intensità dei tre colori
fondamentali rosso (red), verde (green) e blu (blue) e la trasparenza del colore (alpha);
→ hsv(h, s, v, alpha) che genera i colori regolando colore (h), saturazione (s), luminosità (v) e
trasparenza (alpha);
→ hcl(h, c, l, alpha) che genera i colori regolando colore (h), cromaticità (c), luminanza (l) e
trasparenza (alpha).

La funzione rgb() è trattata estesamente in un post a parte [1], qui vediamo invece le altre due, e
vediamo poi come combinare i risultati di tutte e tre in palette personalizzate ovvero tavolozze che
si possono impiegare per applicare automaticamente colori differenti alle diverse componenti di un
grafico.

Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# PERSONALIZZAZIONE DEI COLORI con la funzione hsv()
# regolando colore h, saturazione s, luminosità v, trasparenza alpha
#
mydata <- rnorm(5000, mean=0, sd=1) # genera cinquemila valori con media=0, ds=1
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(4,4)) # suddivisione la finestra grafica in 4 righe per 4 colonne
# colore h
hist(mydata, col=hsv(h=0.9, s=1.0, v=1.0)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.6, s=1.0, v=1.0)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.4, s=1.0, v=1.0)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.1, s=1.0, v=1.0)) 
# saturazione s
hist(mydata, col=hsv(h=0.6, s=0.9, v=1.0))  
hist(mydata, col=hsv(h=0.6, s=0.6, v=1.0)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.6, s=0.4, v=1.0)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.6, s=0.1, v=1.0)) 
# luminosità v
hist(mydata, col=hsv(h=0.4, s=1.0, v=0.9, alpha=0.5)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.4, s=1.0, v=0.6, alpha=0.5)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.4, s=1.0, v=0.4, alpha=0.5)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.4, s=1.0, v=0.1, alpha=0.5)) 
# trasparenza alpha
hist(mydata, col=hsv(h=0.1, s=1.0, v=1.0, alpha=0.9)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.1, s=1.0, v=1.0, alpha=0.6)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.1, s=1.0, v=1.0, alpha=0.4)) 
hist(mydata, col=hsv(h=0.1, s=1.0, v=1.0, alpha=0.1)) 
#

Nella funzione hsv(h, s, v, alpha) gli argomenti:
→ colore (h)
→ saturazione (s)
→ luminosità (v)
→ trasparenza (alpha)
possono assumere solamente valori compresi tra 0 e 1.

Allo scopo di illustrare i risultati forniti dalla funzione con istogrammi colorati:
→ nella prima riga di istogrammi è stato fatto variare l'argomento colore (h);
→ nella seconda riga è stato fatto variare l'argomento saturazione (s); 



→ nella terza riga è stato fatto variare l'argomento luminosità (v);
→ nell'ultima riga è stato fatto varare l'argomento trasparenza (alpha).

Come si vede i colori della prima riga, con il massimo di saturazione e di luminosità e senza alcuna
trasparenza, sono vividi. Gli altri colori di base possibili possono ovviamente essere visualizzati
variando opportunamente i valori di (h), mentre si lasciano la combinazione dei diversi valori possibili
per i quattro argomenti e i relativi risultati in termine di colore all'eventuale interesse e alla
sperimentazione.

Da notare infine che i dati impiegati negli esempi sono generati ex-novo ogniqualvolta viene eseguito
lo script, pertanto i grafici saranno sempre lievemente diversi gli uni dagli altri e da quelli qui
riportati. Inoltre differenze più o meno importanti nel colore sono determinate dai monitor (per i quali
esistono metodi di taratura in grado di ridurle) e nel caso delle stampe dal fatto che le stampanti
impiegano la sintesi sottrattiva del colore (ciano, giallo e magenta sommati danno il nero).

Ora copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.
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# PERSONALIZZAZIONE DEI COLORI con la funzione hcl()
# regolando colore h, cromaticità c, luminanza l e trasparenza alpha
#
mydata <- rnorm(5000, mean=0, sd=1) # genera cinquemila valori con media=0, ds=1
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
par(mfrow=c(4,4)) # suddivisione la finestra grafica in 4 righe per 4 colonne 
# colore h
hist(mydata, col=hcl(h=60))
hist(mydata, col=hcl(h=120)) 
hist(mydata, col=hcl(h=240))
hist(mydata, col=hcl(h=300))
# cromaticità c
hist(mydata, col=hcl(h=120, c=100, l=40))  
hist(mydata, col=hcl(h=120, c=100, l=60)) 
hist(mydata, col=hcl(h=120, c=100, l=80)) 
hist(mydata, col=hcl(h=120, c=100, l=90)) 
# luminanza l
hist(mydata, col=hcl(h=240, c=60, l=40))  
hist(mydata, col=hcl(h=240, c=80, l=60)) 
hist(mydata, col=hcl(h=240, c=100, l=80)) 
hist(mydata, col=hcl(h=240, c=120, l=90)) 
# trasparenza alpha
hist(mydata, col=hcl(h=300, c=90, l=40, alpha=0.5))  
hist(mydata, col=hcl(h=300, c=90, l=60, alpha=0.5)) 
hist(mydata, col=hcl(h=300, c=90, l=80, alpha=0.5)) 
hist(mydata, col=hcl(h=300, c=90, l=90, alpha=0.5)) 
#

Nella funzione hcl(h, c, l, alpha) che genera i colori:
→ il colore (h) può assumere valori compresi tra 0 e 360;
→ il limite superiore della cromaticità (c) dipende dai valori di colore e luminanza;
→ la luminanza (l) può assumere valori compresi tra 0 e 100;
→ la trasparenza (alpha) può assumere valori compresi tra 0 e 1.

I colori della prima riga di istogrammi, che impiegano i valori di default c=35 e l=85, mettono in
evidenza la possibilità di ottenere con questa funzione colori pastello che è difficile trovare tra i 657
colori forniti nel pacchetto base di R [2].

Agendo su cromaticità (seconda riga) e luminanza (terza riga) si possono ottenere colori più saturi.
Anche in questo caso si lasciano la combinazione dei diversi valori possibili per i quattro argomenti e i
relativi risultati in termine di colore all'eventuale interesse e alla sperimentazione.



Una volta ottenuti i colori desiderati, si possono impiegare le funzioni che li hanno generati per
ottenere i rispettivi codici esadecimali, che sono quelli che R impiega. Farlo è semplicissimo in quanto
le tre funzioni per la generazione di colori, come avviene a titolo di esempio con queste tre righe di
codice,

# generazione del codice esadecimale del colore
#
rgb(0.7, 0.2, 0.3, 0.5)
hsv(h=0.6, s=0.4, v=1.0)
hcl(h=120, c=100, l=60)
#

quando sono eseguite singolarmente 

> rgb(0.7, 0.2, 0.3, 0.5)

[1] "#B3334D80"
> hsv(h=0.6, s=0.4, v=1.0)

[1] "#99C2FF"
> hcl(h=120, c=100, l=60)

[1] "#39A700"

forniscono direttamente il codice esadecimale corrispondente, che può poi essere impiegato
direttamente come valore dell'argomento col. Da notare che in questo esempio il codice esadecimale
"#B3334D80" prodotto con la funzione  rgb()  ha due caratteri aggiuntivi (80) in quanto comporta
anche la trasparenza (0.5) che non è stata prevista nelle altre due funzioni.

A questo punto i codici esadecimali (incluso il doppio apice che li racchiude) possono essere raccolti in
tavolozze (palette) da impiegare per applicare automaticamente colori differenti alle diverse
componenti di un grafico, come illustrato negli esempi che seguono.

Ora copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.
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# PALETTE (TAVOLOZZE) PERSONALIZZATE
# boxplot differenziati in base a un fattore
#
mydata <- data.frame(xval=1:50, yval=rnorm(50), casi=rep(c("A", "B", "C", "D", "E"),
each=10)) # genera i dati di esempio
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica 
par(mfrow=c(2,2)) # suddivide la finestra grafica in 2 righe per 2 colonne
#
mypalette1 <- c("#F8A19F80", "#90AD1C80", "#F6222E80", "#1CFFCE80",
"#2ED9FF80") # tavolozza di colori con trasparenza al 50% 
boxplot(yval~casi, data=mydata, horizontal=FALSE, notch=FALSE, col=mypalette1)  #
traccia il boxplot
#
mypalette2 <- c("#AA0DFE80", "#3283FE80", "#85660D80", "#782AB680",
"#56565680") # tavolozza di colori con trasparenza al 50% 
boxplot(yval~casi, data=mydata, horizontal=FALSE, notch=FALSE, col=mypalette2)  #
traccia il boxplot
#
mypalette3 <- c("#1C8356", "#16FF32", "#F7E1A0", "#E2E2E2", "#1CBE4F") # tavolozza
di colori senza trasparenza
boxplot(yval~casi, data=mydata, horizontal=FALSE, notch=FALSE, col=mypalette3) #
traccia il boxplot
#
mypalette4 <- c("#C4451C", "#DEA0FD", "#FE00FA", "#325A9B", "#FEAF16") # tavolozza
di colori senza trasparenza
boxplot(yval~casi, data=mydata, horizontal=FALSE, notch=FALSE, col=mypalette4)  #
traccia il boxplot
#

Come si vede a questo punto diventa semplice predisporre differenti combinazioni di colori e
applicarle allo stesso grafico per valutarne preventivamente l'estetica, come nel caso di questo grafico
a scatola con i baffi (boxplot).
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Ancor più interessante può essere l'applicazione delle stesse combinazioni di colori impiegate qui
sopra a un grafico di dispersione (scatterplot) realizzato con ggplot. 

Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# PALETTE (TAVOLOZZE) PERSONALIZZATE con ggplot
# scatterplot differenziati in base a un fattore
#
library(ggplot2) # carica il pacchetto per la grafica
library(gridExtra) # carica il pacchetto per combinare i grafici in una sola figura
#
mydata <- data.frame(xval=1:50, yval=rnorm(50), casi=rep(c("A", "B", "C", "D", "E"),
each=10)) # genera i dati di esempio
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
mypalette1 <- c("#F8A19F80", "#90AD1C80", "#F6222E80", "#1CFFCE80",
"#2ED9FF80") # tavolozza di colori con trasparenza al 50% 
plot1 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi)) + geom_point(size=4) + 
 scale_color_manual(values=mypalette1) + theme_minimal()
#
mypalette2 <- c("#AA0DFE80", "#3283FE80", "#85660D80", "#782AB680",
"#56565680") # tavolozza di colori con trasparenza al 50% 
plot2 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi)) + geom_point(size=4) +
scale_color_manual(values=mypalette2) + theme_minimal()
#
mypalette3 <- c("#1C8356", "#16FF32", "#F7E1A0", "#E2E2E2", "#1CBE4F") # tavolozza
di colori senza trasparenza
plot3 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi)) + geom_point(size=4) + 
 scale_color_manual(values=mypalette3) + theme_minimal()
#
mypalette4 <- c("#C4451C", "#DEA0FD", "#FE00FA", "#325A9B", "#FEAF16") # tavolozza
di colori senza trasparenza
plot4 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi)) + geom_point(size=4) + 
 scale_color_manual(values=mypalette4) + theme_minimal()
#
# combina i grafici in una sola figura
grid.arrange(plot1, plot2, plot3, plot4, nrow=2, ncol=2)
#

Questo è il risultato, nel quale si può apprezzare come l'impiego di colori possa essere più
soddisfacente dell'impiego di simboli, soprattutto nel caso di colori per i quali è stato previsto un
effetto di trasparenza, che consente una migliore rappresentazione dei singoli dati quando questi
sono molto ravvicinati (vedasi ad esempio il secondo grafico in alto a destra).



Ed ecco un ultimo esempio, un grafico a barre (barplot) realizzato con ggplot che mostra come anche
nei grafici di questo tipo i colori possono essere impiegati per identificare i sottoinsiemi identificati da
specifici fattori, sempre impiegando le palette precedenti.  Copiate e incollate nella  Console di
R questo script e premete ↵ Invio.
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# PALETTE (TAVOLOZZE) PERSONALIZZATE con ggplot
# barplot differenziati in base a un fattore
#
library(ggplot2) # carica il pacchetto per la grafica
library(gridExtra) # carica il pacchetto per combinare i grafici in una sola figura
#
mydata <- data.frame(xval=1:15, yval=rnorm(15), casi=rep(c("A", "B", "C", "D", "E"),
each=3)) # genera i dati di esempio
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
mypalette1 <- c("#F8A19F80", "#90AD1C80", "#F6222E80", "#1CFFCE80",
"#2ED9FF80") # tavolozza di colori con trasparenza al 50% 
plot1 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi, fill=casi)) +
geom_bar(stat="identity") + scale_color_manual(values=mypalette1) +
scale_fill_manual(values=mypalette1) + theme_minimal()
#
mypalette2 <- c("#AA0DFE80", "#3283FE80", "#85660D80", "#782AB680",
"#56565680") # tavolozza di colori con trasparenza al 50% 
plot2 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi, fill=casi)) +
geom_bar(stat="identity") + scale_color_manual(values=mypalette2) +
scale_fill_manual(values=mypalette2) + theme_minimal()
#
mypalette3 <- c("#1C8356", "#16FF32", "#F7E1A0", "#E2E2E2", "#1CBE4F") # tavolozza
di colori senza trasparenza
plot3 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi, fill=casi)) +
geom_bar(stat="identity") + scale_color_manual(values=mypalette3) +
scale_fill_manual(values=mypalette3) + theme_minimal()
#
mypalette4 <- c("#C4451C", "#DEA0FD", "#FE00FA", "#325A9B", "#FEAF16") # tavolozza
di colori senza trasparenza
plot4 <- ggplot(mydata, aes(x=xval, y=yval, color=casi, fill=casi)) +
geom_bar(stat="identity") + scale_color_manual(values=mypalette4) +
scale_fill_manual(values=mypalette4) + theme_minimal()
#
# combina i grafici in una sola figura
grid.arrange(plot1, plot2, plot3, plot4, nrow=2, ncol=2)
#

Questo è il risultato.



Conclusione: la realizzazione di  colori  personalizzati con le funzioni  rgb(),  hsv()  e  hcl()  può
rappresentare il punto di partenza per la loro combinazione in palette che possono essere salvate e
riutilizzate al bisogno per dare un'impronta personale ai propri grafici.

----------

[1] Vedere il post Come realizzare colori personalizzati [1]

[2] Vedere il post Nomi e codici dei colori di R
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Come eliminare i messaggi di avvertimento (warning)
Può accadere di volere eliminare i messaggi di avvertimento (warning) che compaiono durante
l'esecuzione di uno script. Si prenda ad esempio il codice seguente, che calcola e traccia una
regressione antitòna [1]. Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# REGRESSIONE MONOTÒNA (ANTITÒNA) con il pacchetto fdrtool 
#
library(fdrtool) # carica il pacchetto per la regressione
bmi <- read.table("c:/Rdati/bmi.csv", header=TRUE, sep=";", row.names="Nazione") #
importa i dati
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
fdr <- monoreg(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, type="antitonic") # calcola la regressione
antitòna
#
plot(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, main="Regressione monotòna (antitòna)",
xlab="Soggetti obesi in %", ylab="Soggetti sovrappeso in %") # riporta il grafico con la
distribuzione dei dati
lines(fdr$x, fdr$yf, col="red") # sovrappone la regressione 
#

Dopo avere caricato il pacchetto e i dati, durante il calcolo della regressione mediante
la funzione monoreg() compaiono alcuni messaggi di avvertimento

Messaggi di avvertimento:
1: In monoreg(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, type = "antitonic") :

  Duplicated x value (x=14) detected!
The corresponding weights and y values will be merged.

2: In monoreg(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, type = "antitonic") :
  Duplicated x value (x=18.7) detected!

The corresponding weights and y values will be merged.
3: In monoreg(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, type = "antitonic") :

  Duplicated x value (x=17.3) detected!
The corresponding weights and y values will be merged.

che avvertono che alcuni valori in ascisse sono duplicati. In effetti nei dati della variabile obeso che
potete visualizzare digitando bmi compare due volte il valore 14.0 e due volte compaiono anche i
valori 17.3 e 18.7. Ma non si tratta di un problema in quanto per questi valori la funzione provvede
automaticamente a unire le y corrispondenti come riportato nel manuale del pacchetto [2]. Lo script
è corretto e non presenta problemi, quindi la domanda: possiamo eliminare i messaggi di
avvertimento? La risposta è sì, vediamo tre metodi per farlo.

1) I warning vengono soppressi limitatamente al codice incluso all'interno della funzione:
suppressWarnings(... codice per il quale i warning sono soppressi ...)

Esempio:



# REGRESSIONE MONOTÒNA (ANTITÒNA) con il pacchetto fdrtool 
#
library(fdrtool) # carica il pacchetto per la regressione
bmi <- read.table("c:/Rdati/bmi.csv", header=TRUE, sep=";", row.names="Nazione") #
importa i dati
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
#
fdr <- suppressWarnings(monoreg(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, type="antitonic")) #
calcola la regressione antitòna
#
plot(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, main="Regressione monotòna (antitòna)",
xlab="Soggetti obesi in %", ylab="Soggetti sovrappeso in %") # riporta il grafico con la
distribuzione dei dati
lines(fdr$x, fdr$yf, col="red") # sovrappone la regressione 
#

In questo caso pertanto:
→  per tutto il codice esterno alla funzione  suppressWarnings()  viene mantenuta e applicata la
configurazione warning originale.

2) I warning sono soppressi globalmente:
options(warn=-1)

Esempio:

# REGRESSIONE MONOTÒNA (ANTITÒNA) con il pacchetto fdrtool 
#
library(fdrtool) # carica il pacchetto per la regressione
bmi <- read.table("c:/Rdati/bmi.csv", header=TRUE, sep=";", row.names="Nazione") #
importa i dati
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
options(warn=-1)
#
fdr <- monoreg(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, type="antitonic") # calcola la regressione
antitòna
#
plot(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, main="Regressione monotòna (antitòna)",
xlab="Soggetti obesi in %", ylab="Soggetti sovrappeso in %") # riporta il grafico con la
distribuzione dei dati
lines(fdr$x, fdr$yf, col="red") # sovrappone la regressione 
#

In questo caso è possibile facoltativamente:
→  chiudere la sessione di  R  e salvare l'area di lavoro lasciando che la soppressione dei warning
rimanga attiva nelle sessioni successive;
→ chiudere la sessione di R e NON salvare l'area di lavoro per evitare che la soppressione dei warning
rimanga attiva nelle sessioni successive;
→ ripristinare subito i warning di default digitando options(warn=0).

3) I warning sono soppressi globalmente ma sono poi ripristinati:
wconfig <- getOption("warn") 
options(warn=-1)
... codice per il quale i warning sono soppressi ...

options(warn=wconfig)

Esempio:



# REGRESSIONE MONOTÒNA (ANTITÒNA) con il pacchetto fdrtool 
#
library(fdrtool) # carica il pacchetto per la regressione
bmi <- read.table("c:/Rdati/bmi.csv", header=TRUE, sep=";", row.names="Nazione") #
importa i dati
windows() # apre e inizializza una nuova finestra grafica
wconfig <- getOption("warn") # salva la configurazione corrente
options(warn=-1) # sopprime i warning
#
fdr <- monoreg(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, type="antitonic") # calcola la regressione
antitòna
#
plot(bmi$obeso, bmi$sovrappeso, main="Regressione monotòna (antitòna)",
xlab="Soggetti obesi in %", ylab="Soggetti sovrappeso in %") # riporta il grafico con la
distribuzione dei dati
lines(fdr$x, fdr$yf, col="red") # sovrappone la regressione 
#
options(warn=wconfig) # ripristina la configurazione corrente
#

In questo caso:
→  DOPO avere salvato  la configurazione preesistente con  getOption("warn")  i warning sono
soppressi globalmente con options(warn=-1);
→ al termine dell'esecuzione del codice che ne prevede la soppressione o comunque al termine dello
script i warning sono ripristinati nella configurazione preesistente.
 

----------

[1] Vedere il post Regressione con una funzione monotòna (antitòna).

[2] A pagina 14 del Reference manual del pacchetto fdrtool è riportato: "If several identical x values
are given as input, the corresponding y values and the weights w are automatically merged, and a
warning is issued".
https://cran.r-project.org/web/packages/fdrtool/fdrtool.pdf

https://impararfacendo.blogspot.com/2024/08/regressione-con-una-funzione-monotona.html


Come impiegare l'operatore %>% e l'argomento FUN
Anche se l'obiettivo di questi post rimane sempre quello di fornire gli strumenti più semplici, quelli
utili nella fase iniziale di apprendimento – notoriamente tutta in salita e nella quale quello che conta è
"rompere il ghiaccio" con R – occasionalmente può essere interessante affrontare argomenti un poco
più tecnici, come i due che vediamo ora.

L'operatore %>%

Il simbolo %>% viene impiegato per indicare l'operatore pipe: il termine sta per il sostantivo "tubo"
ma anche per l'espressione verbale "trasportare con una tubatura", ed è proprio in questo senso che
viene impiegato. L'operatore pipe è stato introdotto la prima volta con il pacchetto magrittr [1] che
ne riporta la seguente descrizione: 
"[il pacchetto] fornisce un meccanismo per concatenare i comandi con il nuovo operatore di inoltro
pipe, %>%. Questo operatore inoltrerà un valore, o il risultato di un'espressione, alla successiva
chiamata/espressione di funzione. [l'operatore] fornisce un supporto flessibile per il tipo di
espressioni sul lato destro. Per ulteriori informazioni, consultare la descrizione del pacchetto. Per
citare René Magritte, 'Ceci n'est pas une pipe'. " [2]

In altre parole: l'operatore  %>%  fornisce la "tubatura" che consente  –  in modo completamente
trasparente per il programmatore  –  di inoltrare i dati in uscita da una funzione all'ingresso della
funzione che segue. Vediamo questo breve esempio. Abbiamo il set di dati ais [3] 

> ais
     rcc  wcc   hc   hg ferr   bmi   ssf pcBfat    lbm    ht    wt sex   sport

1   3.96  7.5 37.5 12.3   60 20.56 109.1  19.75  63.32 195.9  78.9   f  B_Ball
…...

202 5.38  6.3 46.0 15.7   32 21.07  34.9   6.26  72.00 190.8  76.7   m  Tennis

 
e vogliamo calcolare la media, la deviazione standard e l'errore standard della concentrazione di
emoglobina (hg) nel sangue dei 202 atleti australiani ivi inclusi suddividendoli per sport praticato
(sport) e per sesso (sex).

Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# COME IMPIEGARE l'operatore %>% (pipe)
#
library (DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
library(dplyr) # carica il pacchetto con l'operatore pipe e altre funzioni
library(plotrix) # carica il pacchetto per il calcolo dell'errore standard
# 
# calcola media, deviazione standard ed errore standard separatamente per sport e per sesso
# 
pipe_hg <- ais %>% group_by(sport, sex) %>% summarise(media=mean(hg),
ds=sd(hg), es=std.error(hg)) %>% ungroup()
#
pipe_hg # mostra i risultati
#

Dopo avere installato e caricato i pacchetti necessari, per realizzare la tabella che contiene i risultati
desiderati impieghiamo più volte l'operatore pipe (%>%), che trasferisce i dati da una funzione alla
successiva in questo modo:
→ i dati (ais) sono trasferiti (%>%) alla funzione group_by();
→ la funzione group_by() – che raggruppa i dati in sottoinsiemi per sport praticato (sport) e per
sesso dell'atleta (sex)  –  trasferisce  il risultato di questa operazione (%>%) alla



funzione summarise();
→ la funzione  summarise()  calcola la media  mean(), la deviazione standard  sd()  e l'errore
standard std.error() della variabile hg – la concentrazione nel sangue dell'emoglobina (espressa in
g/dL, grammi per decilitro di sangue) dei 202 atleti australiani suddivisi per sport e per sesso – e
trasferisce il risultato di questa operazione (%>%) alla funzione ungroup();
→  la funzione  ungroup()  rimuove una serie di valori impiegati provvisoriamente per generare il
risultato finale, che viene infine salvato (<-) nella tabella pipe_hg.

Ed ecco la tabella risultante, ottenuta quindi con una sola riga di codice:

> pipe_hg # mostra i risultati
# A tibble: 17 × 5

   sport   sex   media    ds    es
   <fct>   <fct> <dbl> <dbl> <dbl>

 1 B_Ball  f      13.1 0.878 0.243
 2 B_Ball  m      15.1 0.922 0.266

 3 Field   f      14.6 0.682 0.258
 4 Field   m      16.0 0.805 0.232

 5 Gym     f      13.6 0.860 0.430
 6 Netball f      12.8 0.567 0.118

 7 Row     f      14.0 0.740 0.158
 8 Row     m      15.4 0.711 0.184

 9 Swim    f      13.6 0.583 0.194
10 Swim    m      15.5 0.655 0.182

11 T_400m  f      13.8 1.04  0.312
12 T_400m  m      15.3 0.824 0.194

13 T_Sprnt f      14.2 0.556 0.278
14 T_Sprnt m      16.2 1.49  0.450

15 Tennis  f      13.5 1.10  0.414
16 Tennis  m      15.6 1.48  0.741

17 W_Polo  m      15.5 0.718 0.174

L'argomento FUN

L'argomento  FUN  consente di specificare una o più funzioni e di applicarle in sequenza a una
variabile. Per illustrarlo impieghiamo gli stessi dati dell'esempio precedente allo stesso
scopo:  calcolare la media, la deviazione standard e l'errore standard della concentrazione di
emoglobina nel sangue di 202 atleti australiani suddividendoli per sport praticato e per sesso. 

Copiate e incollate nella Console di R questo script e premete ↵ Invio.

# COME IMPIEGARE l'argomento FUN
#
library (DAAG) # carica il pacchetto che include il set di dati ais
library(plotrix) # carica il pacchetto per il calcolo dell'errore standard
#
# calcola media, deviazione standard ed errore standard separatamente per sport e per sesso
#
FUN_hg <- aggregate(hg~sport+sex, data=ais, FUN=function(x) c(media=mean(x),
ds=sd(x), es=std.error(x))) 
#
FUN_hg # mostra i risultati 
#
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