Analisis de datos
cualitativos

TABLAS DE CONTINGENCIA




Objetivos

Tablas de frecuencias (tablas de contingencia)
> Diseno de cohortes y casos-controles

> Obtencion de los porcentajes correctos segun el diseio

Analisis de Tablas 2x2: Riesgo relativo y odds ratio
o Concepto y uso

o Calculo con el paquete epitools

Tablas RxC
o Conceptos basicos

o El paquete CrossTable
° Interpretacion del test de chi-cuadrado
° Interpretacion de los residuales ajustados



Tipos de disenos

Diseno de cohortes

o Seleccionamos muestras de las condiciones que consideramos que pueden
influir (causar) una determinada respuesta (p.e. evolucién de los pacientes,
gravedad, aparicion de alergias, etc.).

° Las cohortes pueden estar definidas en base a una intervencioén. En este caso
estariamos, formalmente, en una situacién de estudio experimental (p.e.
comparar la evolucién de pacientes en respuesta a tratamientos).

Disefio de casos y controles

o Seleccionamos muestras en funcion de un problema de salud o de una
condicion que queremos relacionar con sus posibles causa. Por ejemplo,
grupos de personas que han sufrido un ataque cardiaco (casos) y personas
qgue han sufrido episodios de problemas cardiacos leves (controles).
Queremos ver qué factores (p.e. fumar, hipertension, etc.) se asocian a la
aparicion de ataques cardiacos.



Tabla de contingencia
Diseflo de cohortes

Disponemos de tres métodos para obtener un producto y verificamos la
calidad del resultado:

T P etodo 1 | metodo2 | wétodo3
12 10 12

Baja

Media 22 33 15
Alta 35 15 22
Total 69 58 49

éPodemos aceptar que los tres métodos dan resultados
similares? En caso contrario, ¢qué método es mejor?



Datos

A partir de una tabla

de frecuencias

" Wetodod | método2 | Metodo3
12 10 12

Baja

Media 22 33 15
Alta 35 15 22
Total 69 58 49

datos <- matrix(c(12,10,12,22,33,15,35,15,22) ,nrow=3,byrow=T)
colnames (datos) =- c{"Méetodo 1", "Método 2", "Méetodo 3")
rownames (datos) <- c("Baja”, 'Media"”,"alta”)

datos =% addmargins(l)

Método 1 Método 2 Método 3

Baja 12 10 12
Media 22 33 15
Alta 35 15 22
sum 69 58 49

Porcentajes por columnas

= prop.table(datos,2) %=% addmargins(l) *=% roundi(2)

Método 1 Método 2 Método 3

Baja 0.17 0.17 0,24
Media 0.32 0.57 0.31
Alta Q.51 0.26 0.45%
Sum 1.00 1.00 1.00

Podemos aceptar que los
tres métodos dan
resultados similares? En
caso contrario, équé
método es mejor?

Parece que el método 2
da un porcentaje menor
de calidad alta.

Los métodos 1y 3 dan
resultados parecidos.



Datos
A partir de un data.frame

T <- with(regicor,(table(death,sex))) Sex sex

T death Mmale Female death m™ale Female
£ 3w} g4 3 1032 Mo  0.91e 0.923

prop.table(t,2) %% round(3) ves o - ves 0.084 © 07c

Hay que usar la funcién table() para generar resultados que se puedan utilizar
en otros procedimientos.

datal(regicor)
head(regicor)

createTable(comparecroups (sex~death,data=reqgicor))

Con el paquete compareGroups

Male Female p.overall
ob,tenemos tablas con formato Jale remale
mas elegante' overall death: 0.574
NO 943 (91.6%) 1032 (92.3%)
Yes B7 (B.45%) Bo (7.89%)




Datos
A partir de un data.frame

createTable(comparecroups (sex~death,data=reqgicor))

———————— Summary descriptives table by 'Sex'--------

Male Female p.overall
N=1030 N=1118
overall death: a.374
MO 943 (91.6%) 1032 (92.3%)
Yes 87 (8.45%) 86 (7.69%)

createTable{comparecroups(sex—death,data=regicor),
Type=1)

———————— summary descriptives table by 'Sex’'----

Indicando type=1 en createTable

Male Female p.overall
obtenemos una tabla de N=1030 N-1118
porcentajfes r.especto a Ia,varlable overall death: 0.574
de grupo indicada en la formula de No o1.6% 92.3%
Yes 8.45% 7.69%
compareGroups.
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Grafico de 1
barras

Primero creamos la tabla de frecuencias (t)
Luego calculamos los porcentajes (tp) y
transformamos la tabla en un data.frame para
poder usar ggplot

t <- with(regicor, (table(death,smoker)})
tp <- prop.table(t,2) %% round(3) =%
as.data.frame()

tp

death smoker Freg
1 MO Never smoker 0.924
2 Yes Never smoker 0.0786
3 Mo Current or Tormer = 1y 0.876
4 ves Current or former = 1y 0.124
5 NO Former == 1y 0.957
6 Yes Former == 1y 0.043

A partir del data.frame,
usamos ggplot con geom_bar.

ggplot(tp,aes(x=death,
y=Freq,
fill=smoker) )+
geom_bar (stat="1identity’,
hDS1tinn=pnsitiﬂn_dcdge()}+
y1im(Q,1)

smoker

. Mever smoker

. Current or former = 1y

. Former == 1y

o
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Comparacion de dos grupos
Riesgo relativo en el diseno de cohortes

En un diseno de cohortes seleccionamos a los individuos en
funcion de los grupos (causa).

—mn

Grupo de
referencia (GO)

Grupo que se f11 f12 f1.
compara (G1)

Riesgo relativo
> RR = (f12/f1.)/(f02/f0.) Un RR=1 indica que el suceso es igualmente

probable en los dos grupos.
Un RR>1 indica que el suceso es mas probable
en el grupo que se compara con el de

referencia.



Comparacion de dos grupos
Disefo de cohortes

head(dt)
with(dt,table(status ,Exposicio))
createTable(compareGroups (Exposicio~Status,data=dt))

id Exposicio Status Exposicio Dos grupos experimentales
L alta  Viu  sratus Baixa Alta (Exposicién: Baja/Alta).

2 aAlta Mort viu 16 28

N Baixa ViU Evento: Vivo/Muerto

5 Baixa Mort

6 Baixa viu

Los porcentajes que

———————— summary descriptives table by 'Exposicio’-- pOdemOS calcular son
respecto a las columnas.

Baixa alta p.overall
M=53 WN=47

RR=40.4/32.1=1.16

status: 0.510
viu o 36 (67.9%) 28 (59.6%)
Mort 17 (32.1%) 19 (40.4%)




———————— Summary descriptives table by "Exposicio’--

Ta b | a 2X2 Baixa Alta  p.overall

N=33 N=47

Disefo de cohortes: % s @ o s oo
Riesgo relativo

RR=40.4/32.1=1.26

dristatus =- relevel(factor{dtistatus),ref="viu")
dtieExposicio =- relevel({factor (dtiExposicio),ref="Baixa")
t <- with(dt,table(Exposicio,status))

riskratio(t)

$data cratus riskratio(t)imeasure %=%
Exposicio viu Mort Total round(2)
Baixa 36 17 53
alta 28 19 47
Total 64 36 100 risk ratio with 95% C.I.
Exposicio estimate lower upper
imeasure Baixa 1.00 NA NA
risk ratio with 95% C.I. Alta 1.26 0.75 2.13
Exposicio estimate Tower upper
Baixa 1. 000000 WA MA
Alta 1.260325 0.7467538 2.1271 RR: 1.26 IC (0.75, 2.13)
ip.value
two-sided . .
Exposicio midp.exact fisher.exact chi.square Los datos no permlten concluir
Baixa NA NA NA P
alta 0.3934822 0.4109383 0.3852679 que Ia EXpOS|C|0n alta Con”eve

Scorrection un aumento de riesgo de
[1] FaLsE muerte.



_|_ bl R 2 ———————— Summary descriptives table by 'smoker’'----———---

Mever smoker Current or former < 1y Former »= 1y p.overal]l

. ~ . N=1138 N=557 N=415%
Diseno de cohortes:
R, | . death: <0, 001
No 1052 (92.4%) ABR (B7.6%) 397 (95.7%)
Iesgo re atlvo Yes 86 (7.36%) 69 (12.4%) 18 (4.34%)

dt =- regicor

dtideath =- relevel(factor{dtideath),ref="No")

dtismoker <- relevel (factor(dtismoker),ref="Never smoker ")
t «<- withi{dt,table(smoker ,death))

riskratio(t)fdata

prop.table(t,1) %-% round(3) Las cohortes deben estar en las filas para
riskratio(t) imeasure %=% round(2) . ]
poder calcular el RR con riskratio. Por lo tanto,
calculamos porcentajes de fila.
death p H
smoker NO Yes Total "’ EatN v
Never smoker 1052 86 1138 5"‘3 er . o 922 o DE;
current or former < 1y 488 69 357 EVEr smoker ’ "L
Former == 1 - Ccurrent or former < 1y 0.876 0.124
- 397 18 oL F -1 0.957 0.043
Total 1937 173 2110 ormer == 1y s Far M
risk ratio with 95% C.I. Los RR en este
smoker estimate lower upper resultado son respecto
Never smoker 1.00 NA NA i
current or former < 1y 1.64 1.21 2.21 al grupo de referencia
Former == 1y 0.57 0.35 0.94 (Never Smoker).




En un estudio sobre un tipo de alergia, se
comparan dos grupos de personas segun su lugar

E . e m ‘ O de residencia. ¢ Podemos concluir que las alergias
J p son mas frecuentes en la ciudad?
I T T
Ciudad
34/64
Campo 43 27 70 RR = 337757086
datos <=- matrix(c(27,43,30,34),ncol = 2,byrow=T)
rownames (datos) <- c("Campo’, 'Ciudad’) 5in alergias alergias Total
colnames (datos) =- c('5in alergias’, "Alergias’) Campo 27 43 70
datos Ciudad 30 34 64
riskratio(datos) imeasure %=% round(2) Total 57 77 134

risk ratio with 95% C.I. estimate lower upper
Campo 1.00 NA NA
Ciudad 0.B6 0.64 1.16

IC RR: (0.64,1.16)
No podemos concluir que en la ciudad se produzca
un aumento de la probabilidad de alergias




Ejemplos de interpretacion

A Al aa p.overall
N=328 N=334 N=338

Status: 0.332
Normal 240 (73.2%) 252 (75.4%) 264 (78.1%)
Patologic 88 (26.8%) 82 (24.6%) 74 (21.9%)

risk ratio with 95% C.I.

. : . _ _

Genotipo estimate Tower upper RR Aa vs AA: 24.6/26.8 = 0.92
Aa 0.92 0.71 1.19 RR aavs AA:21.9/26.8 =0.82
ada g.82 0.62 1.07

Los genotipos de este caracter que tienen un alelo mutante no se asocian
a un aumento de riesgo de esta patologia (referencia genotipo AA). Los IC
del RR incluyen en ambos casos el valor 1.



Ejemplos de interpretacion

AA Aa aa p.overall
N=328 N=334 N=338

Status: 0.002
Normal 262 (79.9%) 252 (75.4%) 230 (68.0%)
Patologic 66 (20.1%) 82 (24.6%) 108 (32.0%)

risk ratio with 95% C.I.

Genotipo estimate lower upper RR Aavs AA: 24.6/20.1=1.22
M9 o8h L RR aa vs AA: 32.0/20.1 = 1.59
aa 1.59 1.22 2.07

El genotipo aa se asocia a un aumento de riesgo de esta patologia
respecto al genotipo AA (IC: 1.22, 2.07). El genotipo Aa no presenta un
aumento de la probabilidad de patologia respecto a AA (IC: 0.92. 1.62).



Tablas 2x2

Disefo de casos y controles

Seleccionamos muestras en funcion de un problema de salud o de una
condicidn que queremos relacionar con sus posibles causa. Por ejemplo,
grupos de personas que han sufrido un ataque cardiaco (casos) y personas que
han sufrido episodios de problemas cardiacos leves (controles). Queremos ver

qué factores (p.e. fumar, hipertension, etc.) se asocian a la aparicién de
ataques cardiacos. Por ejemplo:

En este ejemplo se han seleccionado 50

Contraoles Casos p.overall
personas que presentan una patologia N=50 N=50
(casos) y 50 personas sanas (controles). Se Hiper: e
verifica si un individuo es hipertenso o si Normal 28 (56.0%) 22 (44.0%)

. ., Hipertenso 22 (44.0%) 28 (56.0%
tiene tension normal. P ¢ ) ¢ )

Los porcentajes se calculan para
hipertensién y normal en cada grupo
(casos y controles).



El concepto de odds

Si tenemos un suceso de probabilidad p, el
concepto de odds se define como:

P

1-p

Las odds indican cuantas veces es mas probable
observar un suceso que no observarlo.

> Si la probabilidad de padecer una enfermedad a una cierta
edad es de 0.6, las odds son 0.6/0.4=1.5



El concepto de odds ratio (OR)

El OR es el cociente de las
odds en dos situaciones
distintas

o Sila probabilidad de padecer una
enfermedad a los 50 anos es de
0.6,y alos 60 es de 0.75, el OR (60
anos respecto a 50) es:

o 0.75/025

0.6/0.4

> Por lo tanto, a los 60 anos se ha
doblado la relacidn entre Ia
probabilidad de padecer o no la
enfermedad con respecto a los 50
anos.

El OR ratio suele interpretarse como

una estimacion de riesgo relativo (en

el ejemplo seria el riesgo de padecer

la enfermedad a los 60 respecto a los
50), aunque no es una interpretacion
totalmente correcta.

Es mas adecuado interpretar el OR
como una estimacion de la existencia
de correlacion entre las dos variables
(p.e. edad y enfermedad).



El concepto de odds ratio (OR)

Disefo de casos y controles

En un estudio de casos y controles, ool T ooveraT
donde seleccionamos sanosy N=50 N=50
enfermos y observamos si Hiper: s (55,00 22 (26.0% 0.317

presentaban o no hipertension de Hipertenso 22 (44.0%) 28 (36.0%)

manera retrospectivas, el OR puede
calcularse también como:

P(Hiper|Casos)/P(Normal|Casos)

OR = P(Hiper|Controles)/P(Normal|Controles)

28/50)/(22/50 28 X 28
_(28/50/@2/50)  _ . e

(22/50)/(28/50) 22 X 22



El concepto de odds ratio (OR)

Disefo de casos y controles

Controles Casos p.overall
N=30 M=50
Hiper: 0.317
NormaT 28 (56.0%) 22 (44.0%)

Hipertenso 22 {44,.0%) 28 (56.0%)

op — (28/50)/(22/50)
~ (22/50)/(28/50)
_ 28 x 28 _ createTable{ compareGroups (Grupo~Hiper,
R = m = 1.61 data=EJjOR),

show.ratio = T)

Contraoles Casos OR p.ratio p.overall
MN=50 N=50
Hiper: 0.317
Normal 28 (56.0%) 22 (44.0%) Ref. Ref.

Hipertenso 22 (44.0%) 28 (56.0%) 1.61 [0.73;3.60] 0.239
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OR para distintas variables

data(regicor)

head(regicor)

regicortihisthtn <- relevel (factor(regicorsShisthtn),ref="No")

regicorisex <- relevel(factor({regicorfisex),ref="Female")

createTable(compareGroups (death~h1sthtn+sex+smoker,data=regicor),
show.rat1o = T,show.p.overall = F)

Mo Yes OR p.ratio
M=1975 N=173
histhtn:
No 1365 (69.4%) 97 (56.1%) Ref. Ref.
Yes 603 (30.6%) 76 (43.9%) 1.77 [1.29;2.43] «<0.001
SEN:
Female 1032 (52.3%) 86 (49.7%) Ref. Ref.
Male 943 (47.7%) 87 (50.3%) 1.11 [0.81:1.51] 0.522
smoking status:
Mever smoker 1052 (54.3%) 86 (49.7%) Ref. Ref.
Current or former = 1y 488 (23.2%) 69 (39.9%) 1.73 [1.23;2.42] 0©.002
Former == 1y 397 (20.5%) 18 (10.4%) 0.56 [0.32:0.92] 0.021




Table I Demographic characteristics of study subjects, Amerncan Indian
dysplasia study, 1994-1997

Serum Carotenoids and Risk of Cervical Intraepithelial Neoplasia in

Southwestern American Indian Women* Controls (7 = 160) Cases (n = 81) 5
No. (%) No. (%)
Melissa A. Schiff, Ruth E. Patterson,> Age (years)
Richard N. Baumgartner, Mary Masuk, 18-21 28 (18.1) 17(21.0) 0.86
Linda van Asselt-King, Cosette M. Wheeler, and 22-30 99 (61.9) 49 (60.3)
Thomas M. Becker 31-45 32 (20.0) 15(18.9)
Years of education
Abstract 12 years or below 47 (29.3) 31(38.3) 0.35
stract ) 13-15 years 29 (55.6) 38 (46.9)
The o'bj'ectlve of this research was t? evaluate th'e 16+ years 24 (15.1) 12 (14.8)
association between serum carotenoids and cervical Annual family income
intraepithelial neoplasia (CIN) among Southwestern
h . . . <$10.000 38 (23.8) 32 (39.5) 0.005
American Indian women. Cases were American Indian
e . . $10.000-$19.999 41 (25.6) 25 (30.9)
women with biopsy-proven CIN II/III cervical lesions —$20.000 21 (50.6 24 (29.6
(n = 81) diagnosed between November 1994 and October U (50.6) (29.6)
1997. Controls were American Indian women from the Marital status )
same clinics with normal cervical epithelium (# = 160). S‘ﬂgl_e- never _’mm‘e‘i 46 (28.8) 26(32.1) 0.03
All of the subjects underwent interviews and laboratory Married or with partner 106 (66.2) 45 (55.6)
evaluations. Interviews evaluated demographic Divorced 6(3.8) 337
information, sexual history, and cigarette smoking. Separated 2(1y) 7(8.6)
Serum concentrations of «-carotene, 3-carotene, Tribal affiliation
B-cryptoxanthin, lvcopene, and lutein/zeaxanthin were Southwestern 146 (91.3) 72 (88.9) 0.56
measured by high performance liquid chromatography. Other 14 (8.7) 9(11.1)
Cervical human papillomavirus infection was detected Blood quantum?®
using a PCR-based test. Increasing levels of a-carotene, Full 119 (74.4) 63 (77.8) 0.26
B-cryptoxanthin, and luteiu_fzeaxanthin were associated 34 15 (9.4) 337
with decreasing risk of CIN II/IIL. In addition, the 14 17 (10.6) 12 (14.8)
highest tertiles of B-crvptoxanthin (odds ratio = 0.39, 1 7(44) 1(12)
95% confidence interval = 0.17-0.91) and oy ) (1'3) N (2';)
lutein/zeaxanthin (odds ratio = 0.40, 95% confidence R ! . . - )
interval = 0.17-0.95) were associated with the lowest risk eas{m_ or Scrc‘_mmg
of CIN. In conclusion, specially targeted intervention Family planning 0 22.3) =0.001
efforts to increase consumption of fruits and vegetables Annual exan 140 (87.5) 45(55.6)
may protect Southwestern American Indian women from Suspected STD 1(0.6) 1(1.2)
developing CIN. Planned follow-up 1(0.6) 9(10.8)
Other” 18 (11.3) 24 (29.9)

“ Blood quantum is amount of Indian bloed reported by study subjects.

Vaginitis.

-y -
® Other reasons for screening included postpartum

visits, pregnancy testing. and




high serum carotenoids appear to be associated with a de-
creased risk of cervical neoplasia, although the association with
individual carotenoids may differ because of adjustment for
different confounders and different dietary habits among di-
verse populations.

Table 2 Serum carotenoid concentrations as associated with cervical intraepithelial neoplasia; American Indian dysplasia study, 1994-1997

; Controls n = 160 Cases n = 81 Crude Adjusted™™
Carotenoids
No. (%) No. (%) OR 95% CI OR 95% CI
a-Carotene (pg/dl)
6.5-12.7 53(33.1) 42 (51.8) 1.0 1.0
12.8-18.0 53(33.1D) 21(25.9) 0.50 0.26-096 0.52 0.24-1.12
18.1-873 54 (33.8) 18(22.2) 0.42 0.23-0.86 0.46 0.21-1.00
Test for trend P =001 P =004
B-Carotene (pg/dl)
1124 36 (35.0) 32(39.93) 1.0 1.0
25-38 51(31.9) 330407 1.13 0.61-2.1 0.96 0.45-2.03
39-174 53(33.1) 16(19.8) 0.53 0.26-1.1 0.46 0.20-1.07
Test for trend P =010 P =008
B-Cryptoxanthin (pg/dl)
2264 35(34.4) 34 (42.00 1.0 1.0
6.5-10.3 32(32.3) 31(38.3) 0.96 0.52-1.79 0.80 0.38-1.69
10.4-303 33(33.D) 16 (19.7) 0.49 0.24-099 0.39 0.17-091
Test for trend P =006 P =003
Lycopene (pg/dl)
14.8-30.7 53(33.1) 37(45.7) 1.0 1.0
308407 54(33.8) 25(30.9) 0.66 0.35-1.25 0.88 0.41-1.89
40.8-69 8 53(33.1) 19(23.4) 0.51 0.26-1.00 0.85 0.38-191
Test for trend P =005 P =069
Lutein/Zeaxanthin (pg/dl)
12-21 49 (30.6) 34 (42.00 1.0 1.0
22-2% 35(34.4) 31(38.3) 0.81 0.44-1.51 0.60 0.28-1.28
20-76 36 (35.0) 16 (19.7) 041 0.20-0.84 0.40 0.17-095
Test for trend P =002 P =003

@ Adjusted for age. cervical infection with any type of HPV, income, and urban ws rural residence.
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Brief episodes of rapid irregular atrial m@
activity (micro-AF) are a risk marker for -
atrial fibrillation: a prospective cohort study
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Emma Svennberg
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- Abstract

Background: Short supraventricular tachycardias with atrial fibrillation (AF) characteristics are associated with an
increased risk of developing AF over time. The aim of this study is to determine if presence of very short-lasting
episodes of AF-like activity (micro-AF) can also be used as a marker of undiagnosed silent atrial fibrillation.

Methods: In the STROKESTOP Il study, a Swedish mass screening study for AF among 75- and 7&-year-olds,
participants with MT-proBMP 2125 ng/L performed intermittent ECG recordings 30 s, four times daily for 2 weeks.
Participants with micro-AF (sudden onset of irregular tachycardia with episodes of 25 consecutive supraventricular
beats and total absence of p-waves, lasting less than 30 s} were invited to undergo extended AF screening using
continuous event recording for 2 weeks. A control group of individuals without micro-AF was examined using the
same ECG modalities.

Results: Out of 3763 participants in STROKESTOP || who had elevated MT-proBMP levels and were free of AF, n=
221 (A%) had micro-AF. The majority of participants with micro-AF (n= 196) accepted further investigation with
continuous ECG monitoring which showed presence of AF in 26 of them. In the control group (n = 250),
continuous monitoring detected 7 new AF cases. Thus, AF was significantly more common in the micro AF group
(13%) compared to the control group (3%), p< 0001

Conclusions: Presence of short-lasting episodes of AF-like activity (micro-AF) indicates increased likelihood for
undetected AF. Continuous screening therefore seems recommendable if a finding of AF would change clinical
management.

Trail registration: ClinicalTrials.gov, identifier: MCT027434186, registered April 19, 2016.

Keywords: Atrial fibrillation, Electrocardiogram, Micro-AF, Supraventricular ectopic beats, Screening, Supraventricular
tachycardia




Table 3 Multivariable analysis for the development of atrial fibrillation

Model 1 Madel 2 Mool 3
Variable Unadjusted OR ([C1 95%) P Adjusted OR (O] 95%) P Adjusted OR (1 95%) P Adjusted OR (C1 95%) P
Micro-AF 33 (23-125) < 0.001 47 (20-11.1) =< 0001 51 {21-128) < (.01 46 (1.8-115) < 0,001

Maodel 1: Adjusted for height and analysed signal time

Maodel 2: Adjusted for age. hypertension, heart failure and stroke

Maodel 3: Adjusted for height, analysed signal time, age, hypertension, heart failure and stroke

AF atrial fibrillation, O confidence interval, Micre-AF short episodes of irmegular supraventricular tachycardia, abways refers to when it 15 seen during intermittent
ECG recordings; Of odds ratio, SVESs supraventricular ectopic beats

a) Odds ratio p
(@5% CI)
Female- Y I 3.9(1.2-12.6) 0.023
Male P 7.2(20-259) 0.002
Both- L 5.3(2.3-12.5) <0.001
0.1 1 10 100
Odds ratio (logarithmic scale)
b) Odds ratio P
{95% CI)
Famale- '} - f 3.5 (1.0 - 11.8) 0.042
Male- R 6.3 (1.7-227) 0.005
Both- o 47 (20-11.1) <0.001
Odds ratio (logarithmic scale)
Cl =confidence interval
Fig. 3 Micro-atrial fibrillation as a risk factor for AF depending on gender, presented in odds ratios. a Unadjusted analysis. b Adjusted for analysed
signal time and height




Analisis de tablas
RxC




Tablas RxC

El analisis anterior no es aplicable cuando tenemos mas de
dos grupos (p.e. tres cohortes y tres grados de gravedad en
la evolucidn de los pacientes). Estas tablas las
denominaremos RxC.

En este tipo de situaciones, nos interesa:

o éHay diferencias entre las probabilidades de evolucion para las
distintas cohortes?

o ¢En caso afirmativo, en qué cohorte se observa la mejor evolucion?



Tablas RxC
(libreria gmodels)

La funcion CrossTable permite representar tablas de frecuencias y
proporciona una manera de analizar casos con mas de dos cohortes.

Las opciones de CrossTable especifican qué porcentajes se calculan, p.e.
prop.r=F indica que no se calculen los porcentajes de filas, prop.t
calcularia los porcentajes con respecto al total de la table (sélo tiene
sentido en un disefo transversal).

Por defecto se calculan todos los porcentajes. Por lo tanto, deberemos
poner a FALSE los que no interesen.

CrossTable proporciona una evaluacion global sobre si podemos aceptar
qgue las proporciones de las respuestas son iguales para todas las
cohortes (p-valor de la prueba chi-cuadrado).

Ademas, veremos que los residuales ajustados (asresid) permiten
evaluar las diferencias entre cohortes.



l |SO d e Cell Contents
Count |

| Row Percent |

Crossla b | e I Adj St Resid |

Total Observations in Table: 100

En el data.frame dt tenemos: .| status
Genotipo | + ++ | +++ | Row Total |
S PV BT e R P
L Status Genotipo |  44.828% | 27.586% | 27.586% |  29.000%
: T aa | 1.175 | -0.993 | -0.199 |
2 =4+ Ay . [ |-———mmm——— [, |
3 + Az Aa | g | 3 | 10 | 28 |
4: - Aa | 32.143% |  32.143% |  35.714% |  28.000% |
g . 4 aa |  -0.501 | -0.374 | 0.923 | |
[TH —++ aa . TTTTTTTTTTTTS | === | === |-===mmm--- | === |
aa | 14 | 18 | 11 | 43 |
| 32.558% | 41.860% | 25.581% |  43.000% |
) |  -0.623 | 1.249 |  -0.8654 | |
with(dt, | -==mm- |-==mm - |- | -==mm I
CroszTable(Genotipo,Status, Column Total I 36 I 35 I 29 I 100 I
prop.c=F,
prop. t=F,
prop.chisg = F, Statistics for ATl Table Factors
asresid = T,
format="5P55", Pearson's Chi-squared test
chisg = T)) T e oS m o
. ™) Chif2 = 2.612463 d.f. = 4 p = 0.6246169

Minimum expected freguency: 3.12




Interpretacion de
CrossTable

El p-valor=0.0005 nos indica que las
proporciones observadas para cada
cohorte (genotipo) no permiten concluir
gue entre genotipos sea igual.

Los residuales ajustados negativos
indican que la estimacion de la
probabilidad para esa respuesta y ese
genotipo esta por debajo de los
esperado si no existieran diferencias
entre cohortes.

Los valores de un residual ajustado
superiores (en valor absoluto) a 1.96
indican que en esa casilla la estimacién
de la probabilidad es superior (valor
positivo) o inferior (negativo) al resto
para ese nivel de respuesta .

Cell Contents
| Count |

| Row Percent |
| Adj Std Resid |

Total Observations in Table: 200

| Status
Genotipo | + | =+ | +++ | Row Total |
————————————— ] B L R
A | 25 | 13 | 12 | 55 |
| 45.455% |  32.727% | 21.818% |  27.500% |
| 1.909 | 0.917 | -2.739 | |
————————————— e B ] R
Aa | 33| 15 | 26 | 74|
| 44.595% |  20.270% | 35.135% |  37.000% |
| 2.180 | -1.866 | -0.419 | |
————————————— e e el
aa | 12 | 23| 6| 71|
|  16.901% | 32.394% | 50.704% |  35.500% |
| -3.981 | 1.027 | 2.978 | |
————————————— e B el el
Column Total | 70| 36 | 74 | 200 |
————————————— el B e
Statistics for A1l Table Factors
Pearson's Chi-squared test
Chia2 = 19,91589 d.f. = 4 p = 0.0005138585

Minimum expected frequency: 15.4




Row Percent
I Adj Std Resid |

C rOSS | a b |( ! Total Observations in Table: 200

Cell Contents
e |
Uso de l
I I

| Status
Genotipo | + ++ | +++ | Row Total |
————————————— el e Bl D D Db
. . AL | 34| 20 | iz | 65 |
Podemos concluir que existen | S1.515% | 30.303% | 18.182% |  33.000% |
) . ., | 3.208 | 0.509 | -3.684 | |
diferencias en la evolucién de los ~ ------------- | mmmmees | -=mmmmeoeee | ---mmmn oo | --mmmmm e |
. , . Aa | 28 | 14 | 17 | 59 |
pauentes Segun el genot|po | 47, 458% | 23.729% | 28.814% | 29.500% |
| 2.184¢ | -0.870 | -1.370 | |
(p<0.0001). e |-mmmme e oo oo | -mmmmome]
aa | 10 | 22 | 43 | 75
| 13.333% |  29.333% | 57.333% |  37.500% |
| -5.173 | 0.325 | 4,869 | |
i A i iona un  —mmmmmmmmmee- [ ====mm=——-- [====m=m==-- |========—-- [=========-- I
CQue genOtlpO proporciona un Column Total | 72| 56 | 72 | 200 |
mejor resultado de evolucionde == |=mmmmmes = | == |
IOS paCIenteS? statistics for A1l Table Factors
Pearson's Chi-squared test
Chinz = 33.97393  d.f. = 4  p= 7.544198e-07

Minimum expected freguency: 16.52



Cell Contents

| Count |

Interpretacion de | vt
CrOSSTa ble Total Observations in Table: 200

| Status
Genotipo | + ++ | +++ | Row Total |
------------- ] B )
. . ., Aa | 34| 20 | 12 | GE |
Si miramos la proporcién de | 51.515% | 30.303% | 18.182% |  33.000% |
[ 3.208 | 0D.50% | -3.684 | |
resultados (+), vemos quees ~ --------e-- e o | --mmmm oo |-mmmmmo - |
. Az | z8 | 14 | 17 | 59 |
mayor para el genotipo AA. El | 47.458% |  23.729% |  28.814% |  29.500% |
) i [ 2.184 | -0.870 | -1.370 | |
valor del residual ajustado - | =mmmmmm e |==mmmme e |-=mmmm e |-=mmmmmmeee]
aa | 10 | 22 | 43 | 75|
i | 13.333% | 29.333% | 57.333% |  37.500% |
(asresid) es 3.2. Para Aa es de e el |
517 Esto = -——--——---- | =mmmmmmm e |=mmmmmm e | =mmmmmm o R |
2.18 y para aa es de -5.17. Esto — 2 2 i oo |
permite concluirquelos T == |=mmmmmes = | == |
genOtIpos AA y Aa mueStran Statistics for A1l Table Factors
resultados (+) superiores a lo que
cabria esperar en caso de que no PN s ChTsauared test
ChiA2 = 33.97393 d.f. = 4 p = 7.544198e-07

hubiera diferencias entres los
genotipos. El genotipo aa
muestra resultados inferiores.

Minimum expected freguency: 16.52



Cell Contents

| Count |

Interpretacion de | vt
CrOSSTa ble Total Observations in Table: 200

| Status
Genotipo | + ++ | +++ | Row Total |
------------- ] B )
. . ., Aa | 34| 20 | 12 | GE |
Si miramos la proporcién de | 51.515% | 30.303% | 18.182% |  33.000% |
[ 3.208 | 0D.50% | -3.684 | |
resultados (++), vemos que es ~ ------------ e o | --mmmm oo |-mmmmmo - |
) Az | z8 | 14 | 17 | 59 |
menor para el genotipo AA. El | 47.458% |  23.729% |  28.814% |  29.500% |
) i [ 2.184 | -0.870 | -1.370 | |
valor del residual ajustado - | =mmmmmm e |==mmmme e |-=mmmm e |-=mmmmmmeee]
aa | 10 | 22 | 43 | 75|
i | 13.333% | 29.333% | 57.333% |  37.500% |
(asresid) es 3.6. Para Aa es de 1.3 e el |
ite  —-mmmm—--- | =mmmmmmm e |=mmmmmm e | =mmmmmm o R |
y para aa es de 4.86. Esto permite  Z 7~~~ | i i i i
concluir que el genotipos AA T == |=mmmmmes = | == |
mueStra reSUItadOS (+++) Statistics for A1l Table Factors
inferiores a lo que cabria esperar
en caso de que no hubiera Pearson's Chi-squared test
Chir2 = 33.97393  d.f. = 4  p = 7.544198e-07

diferencias entres los genotipos.
El genotipo aa muestra
resultados mas altos.

Minimum expected freguency: 16.52



Cell Contents

Interpretacionde o

| Row Percent |
| Adj Std Resid |

CrossTable s |

Total Observations in Table: 100

_ - : : | stat
1. El p-valor=0.624 nos indica que las U oo | see | Row Total |
proporciones observadas paracada @~ T Y A ST ST o
. . |  44.828% | 27.586% | 27.586% |  29.000% |
cohorte (genotipo) no permiten LT foess | Cotiee |
concluir que existan diferencias T S ST s T T .
reales entre la evolucidn entre e B chEr, o
R [ | =mmmmmmm e |-mmmmm e | --mmmmm e |
genotipos. aa | 14 | 18 | 11 | 43 |
R . 32.558% 41. B60% 25.581% 43, 000%
2. Losresiduales ajustados son todos | en | Taae | e |
. R [ —— | -mmmmmmm e | -mmmmm e | ~-mmmmm e |
(en valor absoluto) inferiores a 1.96. Column Total | 36 | 35 | 29 | 100 |
: e [E— [EER——— [ [ |
3. En este caso, las diferencias
observadas no permiten concluir Statistics for A1l Table Factors
que la evolucion de los pacientes
. Pearson's Chi-sguared test
dependa del genotipo. S
Chia2 = 2.6812463 d.f. = 4 p = 0.6246169

Minimum expected freguency: 3.12
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| Métodol | Métodoz | Método3 I
12 10 12

Baja

| Count | .

Media 22 33 15 | Column Percent | EJ e m p I O
| hdj 5td EResid |

Alta 35 15 22 P I

Total 69 58 49

Total Cbh=ervations in Table: 176

|
° ° | Hétodo 1 | Método 2 | Método 32 | Row Total |
El p-valor es inferiora 0.05. Porlo e e e e .
H Baja | 12 | 10 | 12 | 34 |
tapto, de.bemos.conclmr gue | iv.sess | 17.281% | 24.400% | |
existen diferencias entre | oes0 1 moeses 1 neore |
métodos. Media | 22 33 15 70|
| 31.884% | S56.897% | 30.6812% | |
. | -1.717 | 3.254 | -1.542 | I
En este caso, el porcentajede ™ - P | oo P P .
. Llt | 35 | 15 | 22 | T2 |
resultados altos es superior en el T so.7ame | 25.c62% | 44.c0e% | ,
método 1y menorenel2. S S :
Column Total | g9 | 58| 49 | 176 |
| 39.205% | 32.955% | 27.841% | |
————————————— i B e b ]|
Btatistics for A1l Table Factors
Nota: Ahora hemos puesto los
grupos en Columnas’ por |o Pearson's Chi-squared test
tanto los porcentajes que Chi®2 = 12.35564 d.f. = 4 p = 0.01489358

calculamos son los de columnas.
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Ejemplos de
interpretacion




El p-valor indica que los
porcentajes observados no
son compatibles con la
hipoétesis de igualdad entre
tratamientos.

El tratamiento 2 tiene un
residual ajustado de 2.706 en
la mejora +++. Esto indica
que este tratamiento es
superior al tratamiento 1.

El grupo control presenta un
porcentaje muy inferior de
este nivel de mejora
(asresid=-2.6) y un mayor
porcentaje de poca mejora
(asresid=3.55)

Cell Comtents
| Count |

| Column Percent |
| Bdj 5td Resid |

Total OCbhservations in Table: 168

|
| Comtrol | Trata 1 ] Trata 2 | Row Total |
————————————— e D e Rl
+ | 30 ] 20 | 10 | &0 |
| 54.545% | 34.483% | 18.182% | |
| 3.5349 | -0.242 | -3.3089 | |
————————————— e e ] b
++ | 15 | 20 | 20 | a5 |
| 27.273% | 34.483% | 36.364% |
| -1.053 | 0.350 | 0.839 | |
————————————— e o B e |
+++ | 10 | 18 | 25 | 53 |
| 18.182% | 31.034% | 45.455% | |
| -2.6801 | -0.104 | 2.706 | |
————————————— il Do B el
Column Total | 55 | 8 | a5 | 1ag |
| 32.738% | 34.524% | 32.738% | |
————————————— e D e Rl
Statistics for 411 Takle Factors
Pearson's Chi-squared test
Chi~2 = 17.48711 d.f. = 4 p = 0.001553961



El p-valor indica que los
porcentajes observados son
compatibles con la hipotesis
de igualdad entre

tratamientos.

Todos los residuales
ajustados son menores, en
valor absoluto, que 1.96.

Cell Contents
| Count |

| Column Percent |
| Bdj 5td Resid |

Total Cbhservations in Table: 215

|
| Control | Trata 1 | Trata 2 |
————————————— R e B
+ | 30 | 20 | 10 |
| 29.412% | 34.483% | 18.182% |
| 0.467 | 1.307 | -1.864 |
————————————— R e B
++ | 40 | 20 | 20 |
| 39.216% | 34.483% | 36.364% |
| 0.578 | -0.503 | -0.150 |
————————————— R e B
+++ | 32 | 18 | 25 |
| 31.373% | 31.034% | 45.455% |
| -1.026 | -0.720 | 1.807 |
————————————— R e B
Column Total | 102 | 58 | 55 |
| 47.442% | 26.977% | 25.581% |
————————————— R e B
Statistics for All Takle Factors
Pearson's Chi-sguared test
Chi~2 = 5.450878 d.f. = 4 = 0.2440812

REow Total |




Cell Contents

| Count |
| Column Percent |
| Bdj 5td BResid |

Total Cbhbservations in Table: 208
I
| Yy | La | aa | Row Total |
————————————— P B B B
+ | 30 | 17 | 15 | 6 |
| 44.776% | 27.419% | 18.750% | |
| 3.285 | -0.462 | -2.720 | |
————————————— P B B B
++ | 22 | 25 | 32 | 73 |
| 32.836% | 40.323% | 40.000% | |
| -1.01& | 0.489 | 0.517 | |
————————————— P B B B
+++ | 15 | 20 | 33 | 658 |
| 22.388% | 32.258% | 41.250% | |
| -2.151 | -0.056 | 2.118 | |
————————————— P B B B
Column Total | a7 | 62 | 80 | 209 |
| 32.057% | 29.665% | 38.278% | |
————————————— P B B B
Statistics for All Tabkle Factors
Pearson's Chi-sguared test
Chi™~2 = 13.10838 d.f. = 4 p = 0.01075821

Queremos valorar si una
mutacion en un gen se asocia
a la gravedad de una
enfermedad.

El p-valor<0.05 indica que los
porcentajes observados no
son compatibles con la
hipotesis de homogeneidad
de gravedad entre genotipos.
Los residuales ajustados
indican que la probabilidad de
gravedad +++ es mds alta en
el genotipo aa.

Los residuales ajustados
indican que la probabilidad de
menor gravedad es mayor en
el genotipo AA.

Por lo tanto, podemos
concluir que una mayor
gravedad se asocia a la
presencia de alelos a.




Cell Contents
| Count |

| Column Percent |
| ARdj 5td Resid |

Total Observations in Table: 161

I
| rn | La | aa | Row Total |
————————————— i Bt B It
+ | 7T | 5 | 2 | 14 |
| 15.909% | 10.000% | 2.985% | |
| 1.942 | 0.394 | -2.171 | |
————————————— e Dl e il
++ | 22 | 25 | 32 | 79 |
| 50.000% | 50.000% | 47.76l1% | |
| 0.145 | 0.159 | -0.280 | |
————————————— e Dl e il
+++ | 15 | 20 | 33 | 6B |
| 34.091% | 40.000% | 495.254% | |
| -1.283 | -0.386 | 1.522 | |
————————————— e Dl e il
Zolumn Total | 44 | 50 | 67 | 161 |
| 27.329% | 31.056% | 41.615% | |
————————————— e Dl e il
Statistics for All Takle Factors
Pearzon's Chi-=zqguared test
Zhi™~2 = 6.81490& d.f. = 4 p = 0.1459989

Minimum expected frequency: 3.8
Zells with Expected Frequency < 5: 2 of 9 (22.22222
enzsajes de aviso perdidos
n chi=sgq.test(t, correct = FALSE, ...)

Chi-zgquared approximation may be incorrect

El resultado del analisis no
es valido cuando se
dispone de pocos datos.
En particular, si las
frecuencias esperadas son
inferiores a 5.

Cuando esto sucede,
debemos agrupar
categorias (en este caso
agruparemos + Yy ++ en
Baja gravedad, y +++ en
Alta gravedad).



Cell Contents
| Count |

| Column Percent |
| Bdj 5td Resid |

Total Cbhservations in Takble: 1al

|
| | La | aa |
————————————— R e B
Baja | 29 | 30 | 34 |
| 65.909% | 60.000% | S0.746% |
| 1.283 | 0.386 | -1.522 |
————————————— R e B
Rlta | 1z | 20 | 33|
| 34.091% | 40.000% | 49.254% |
| -1.283 | -0.388 | 1.522 |
————————————— R e B
Column Total | 44 | 50 | 87 |
| 27.329% | 31.056% | 41.615% |
————————————— R e B
Statistics for All Takle Factors
Pearson's Chi-sguared test
Chi~2 = 2.651413 d.f. = 2 = 0.2656152

Minimum expected frequency: 18.58385

Row Total |

Ahora el analisis es valido.
Concluimos que no hay

diferencia de gravedad
entre genotipos.




