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ＢＯＯＫ ＲＥＶＩＥＷ

Ｔｈｅ ｎｏｔ ｓｏ ｎｅｗ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｗｉｔｈ Ｒ
Ｈｅｃｔｏｒ Ａ. Ｔｈｅ Ｎｅｗ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｗｉｔｈ Ｒ: Ａｎ Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｆｏｒ Ｂｉｏｌｏｇｉｓｔｓꎬ Ｏｘｆｏｒｄ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓꎬ Ｏｘｆｏｒｄ ＵＫꎬ ２０１５ꎬ
１９９ ｐｐ. ＄ ４９.９５ (ｐａｐｅｒｂａｃｋ) ＩＳＢＮ ９７８￣０￣１９￣８７２９０６￣８

Ｐéｔｅｒ ＳＬＹＭＯＳ
Ａｌｂｅｒｔａ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ａｎｄ Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ＣＷ ４０５ꎬ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｂｕｉｌｄｉｎｇꎬ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａｌｂｅｒｔａꎬ Ｅｄｍｏｎｔｏｎꎬ Ａｌｂｅｒｔａꎬ Ｔ６Ｇ ２Ｅ９ꎬ Ｃａｎａｄａ

　 　 Ｉ ｓｔａｒｔｅｄ ｒｅａｄｉｎｇ " Ｔｈｅ Ｎｅｗ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｗｉｔｈ Ｒ"
ｆｒｏｍ Ａｎｄｙ Ｈｅｃｔｏｒ ｗｉｔｈ ｍｉｘｅｄ ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｔｉｔｌｅ
ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｓｏｍｅｔｈｉｎｇ ｎｅｗ ａｎｄ ｅｘｃｉｔｉｎｇꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｔａ￣
ｂｌｅ ｏｆ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ‘ｎｅｗｅｓｔ’ ｔｈｉｎｇ ｉｔ ｃｏｖ￣
ｅｒｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｉｎｅａｒ ｍｉｘｅｄ￣ｅｆｆｅｃｔｓ ｍｏｄｅｌｓ
(ＧＬＭＭｓ) ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ａｒｏｕｎｄ ｆｏｒ ｓｏｍｅ ｄｅｃａｄｅｓ
ｎｏｗ (ｓｅｅ ｅ. ｇ. Ｂｒｅｓｌｏｗ ＆ Ｃｌａｙｔｏｎꎬ１９９３). Ｃｈａｐｔｅｒ １
ｍａｋｅｓ ｉｔ ｃｌｅａｒ ｔｈａｔ ｔｈｉｓ ｉｓ ａ ｌｉｎｅａｒ￣ｍｏｄｅｌ ｃｅｎｔｅｒｅｄ ｉｎ￣
ｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｔｏ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｒ ｐｒｏｇｒａｍ￣
ｍｉｎｇ ｌａｎｇｕａｇｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌ ｉｎ ｔｈｅ
ｂｏｏｋ ｅｖｏｌｖｅｄ ｆｒｏｍ ｃｏｕｒｓｅ ｎｏｔｅｓ ａｎｄ ｉｓ ａｉｍｅｄ ａｔ ｂｉｏｌｏ￣
ｇｉｓｔｓ ｄｅａｌｉｎｇ ｍｏｓｔｌｙ ｗｉｔｈ ｄａｔａ ｆｒｏｍ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｅｘｐｅｒｉ￣
ｍｅｎｔｓ. Ｔｈｅ ｔｅｒｍ ‘Ｎｅｗ’ ｉｎ ｔｈｅ ｔｉｔｌｅꎬ ａｓ ｉｔ ｔｕｒｎｓ ｏｕｔꎬ ｉｓ
ｉｎ ｐａｒｔ ｍａｒｋｅｔｉｎｇ ｂｙ ｔｈｅ ｐｕｂｌｉｓｈｅｒꎬ ｂｕｔ ｉｎ ｐａｒｔ ｒｅｆｅｒｓ
ｔｏ ａ ｆｒｅｓｈ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｌｏｎｇ￣ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ｉｎｃｌｕ￣
ｄｉｎｇ ｔｈｅ ｕｓｅ ｏｆ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉａꎬ ｍｕｌｔｉｍｏｄｅｌ ｉｎｆｅｒ￣
ｅｎｃｅꎬ ａｎｄ ｇｒｅａｔｅｒ ｅｍｐｈａｓｉｓ ｏｎ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ
ｆｏｒ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎｓｔｅａｄ ｏｆ Ｐ￣ｖａｌｕｅｓ.

Ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｆｅｗ ｃｈａｐｔｅｒｓ ｗａｌｋ ｔｈｅ ｒｅａｄｅｒ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ (Ｃｈａｐｔｅｒ ２)ꎬ ｔ￣ｔｅｓｔ
(Ｃｈａｐｔｅｒ ３ )ꎬ ａｎｄ ｌｉｎｅａｒ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ( Ｃｈａｐｔｅｒ ４ ).
Ｔｈｅｓｅ ｃｈａｐｔｅｒｓ ｊｕｍｐ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｏｆ ｔｈｉｎｇｓꎬ ｗｉｔｈｏｕｔ
ｇｉｖｉｎｇ ｍｕｃｈ ｃｏｎｓｉｄｅｒａｔｉｏｎ ｔｏ ｂａｓｉｃ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｃｏｎｃｅｐｔｓ.
Ｃｈａｐｔｅｒｓ ｉｎｃｌｕｄｅ Ｒ ｃｏｄｅ ａｎｄ ｔｅｘｔ ｅｘｐｌａｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｉｄｅａｓ
ｂｅｈｉｎｄ ｔｈｅ ｃｏｄｅ. Ｔｈｅ ｄａｔａ ｓｅｔｓ ｂｅｉｎｇ ａｎａｌｙｚｅｄ ａｒｅ ｗｅｌｌ
ｃｈｏｓｅｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇ. Ｌｉｔｔｌｅ ｔｅｘｔ ｂｏｘｅｓ ｓｈｏｗ ｈｏｗ ｔｏ
ｅｘｐｒｅｓｓ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓꎬ
ｗｈｉｃｈ ｉｓ ａ ｎｉｃｅ ｅｘｔｒａ ｆｏｒ ｒｅａｄｅｒｓ ｍｏｓｔｌｙ ｉｎｔｅｒｅｓｔｅｄ ｉｎ

ａｐｐｌｙｉｎｇ ｔｈｅｓｅ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅｉｒ ｏｗｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ. Ｔｈｅ
ｔｙｐｅｓｅｔｔｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｘｔ ｃｏｕｌｄ ｈａｖｅ ｕｓｅｄ ａ ｂｉｔ ｍｏｒｅ ｅｄｉ￣
ｔｉｎｇ. Ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅ ｓｙｎｔａｘ ｈｉｇｈｌｉｇｈｔ ｕｓｉｎｇ ｃｏｌｏｒｓ ｉｓ ｏｆｔｅｎ
ｉｎｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｏｒ ｍｉｓｓｉｎｇꎬ ｉｎ￣ｌｉｎｅ ｃｏｄｅ ( ｖａｒｉａｂｌｅ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｎａｍｅｓ) ａｎｄ Ｒ ｐａｃｋａｇｅ ｎａｍｅｓ ａｒｅ ｏｆｔｅｎ ｉｎｄｉｓ￣
ｔｉｎｇｕｉｓｈａｂｌｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｘｔ. Ｔｈｉｓ ｍａｋｅｓ ｓｃａｎ￣
ｎｉｎｇ ｔｈｅ ｂｏｏｋ ｆｏｒ ｃｏｍｍａｎｄｓ ｒｅａｌｌｙ ｈａｒｄ.

Ａｎｏｔｈｅｒ ｇｒｕｄｇｅ ｔｈａｔ Ｉ ｈａｖｅ ｉｓ ｔｈｅ ｈｅａｖｙ ｄｅｐｅｎｄ￣
ｅｎｃｅ ｏｎ ｈｉｇｈｌｙ ｈｙｐｅｄ Ｒ ｐａｃｋａｇｅｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ‘ｇｇｐｌｏｔ２’
ａｎｄ ‘ｒｅｓｈａｐｅ２’. Ｓｕｃｈ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｂｕｉｌｄ ｕｎ￣
ｎｅｃｅｓｓａｒｙ ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｉｅｓ ｆｏｒ Ｒ ｎｏｖｉｃｅｓ ｉｎｓｔｅａｄ ｏｆ ｆｏｃｕ￣
ｓｉｎｇ ｏｎ ｐｒｏｇｒａｍｍａｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｔｈａｔ ｌｉｎｋ ｄａｔａꎬ ｍｏｄ￣
ｅｌｓꎬ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｌｙｉｎｇ ｏｎ ｂａｓｅ Ｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｙ
ａｌｏｎｅ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｍｙ ｏｗｎ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅꎬ ｂａｃｋｗａｒｄｓ
ｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ (ａｎｄ ｔｈｕｓ ｆｕｔｕｒｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｉｂｉｌｉｔｙ) ｏｆ ｃｏｄｅ
ｒｅｌｙｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅｓｅ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｐａｃｋａｇｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｃｏｍｐｒｏ￣
ｍｉｓｅｄ.

Ｍｙ ｆａｖｏｕｒｉｔｅ ｗａｓ Ｃｈａｐｔｅｒ ５: ‘Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ Ｕｓｉｎｇ
Ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ａｎｄ Ｉｎｔｅｒｖａｌｓ’ . Ｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓ ａｒｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｔｏ
ｃｒｉｔｉｃｉｚｅ ｔｈｅｉｒ ｏｗｎ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｂｙ ｒｅｐｏｒｔｉｎｇ ｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｙ ａ￣
ｒｏｕｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ. Ｔｈｉｓ ｉｓ ｏｆｔｅｎ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ａｓ ｌｏｗｅｒ
ａｎｄ ｕｐｐｅｒ ｂｏｕｎｄｓ ｏｆ ａｎ ｉｎｔｅｒｖａｌ ( ｉｎ ｔａｂｌｅｓ) ｏｒ ａ ｃｏｒ￣
ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｅｒｒｏｒ ｂａｒ ( ｉｎ ｆｉｇｕｒｅｓ). Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｍｅｓｓａｇｅ
ｈｅｒｅ ｉｓ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｕｃｈ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ ｗｉｔｈ ｖｅｒｙ
ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｍｅａｎｉｎｇｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎｓꎬ
ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒｓꎬ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌｓꎬ ｌｅａｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓꎬ ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ. Ｔｈｉｓ ｃｈａｐｔｅｒ ｉｓ
ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ ｂｏｏｋ ｔｒｕｌｙ ｓｈｉｎｅｓꎬ ａｎｄ ｔｅａｃｈｅｓ ｔｒｉｃｋｓ ｏｎ ｈｏｗ
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ｔｏ ｑｕｉｃｋｌｙ ｇａｉｎ ｉｎｓｉｇｈｔ ｆｒｏｍ ｓｉｍｐｌｅ ｆｉｇｕｒｅｓ. Ｏｒ ｒｅｖｅｒｓｅ￣
ｌｙꎬ ｗｈａｔ ｉｓ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｗａｙ ｏｆ ｍａｋｉｎｇ ｓｕｃｈ ｆｉｇｕｒｅｓ ｔｏ ｆａ￣
ｃｉｌｉｔａｔｅ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ. Ｔｈｉｎｇｓ ｂｅｃｏｍｅ ｍｏｒｅ ｉｎｔｒｉｃａｔｅ
ｗｈｅｎ ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ａ￣
ｍｏｎｇ ｔｈｅｍ (Ｃｈａｐｔｅｒ ６: Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ) ｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｓｃｒｅｔｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｅｘｐｌａｎａｔｏｒｙ ｖａｒｉａｂｌｅｓ
(Ｃｈａｐｔｅｒ ７: Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃｏｖａｒｉａｎｃｅ: ＡＮＣＯＶＡ).

Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｉｓ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｂｒｉｅｆｌｙ ｉｎ
Ｃｈａｐｔｅｒｓ ８ ａｎｄ ９ ｉｎ ｃｏｎｎｅｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｉｎｅａｒ
ｍｏｄｅｌｓ ( ＧＬＭｓ) ｆｏｒ ｎｏｎ￣ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ( ｄｉｓｃｒｅｔｅ) ｏｕｔ￣
ｃｏｍｅｓ. Ｔｈｅ ｓｔｒｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｃｈａｐｔｅｒｓ ｉｓ ｔｈａｔ ｉｔ ｔｅａｃｈｅｓ
ｗｈｙ ａｎｄ ｈｏｗ ｔｏ ｃｈｅｃｋ ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ａｓｓｕｍｐｔｉｏｎｓꎬ ｉｎｃｌｕ￣
ｄｉｎｇ ｒｅｓｉｄｕａｌ ｐｌｏｔｓ. Ｃｈｅｃｋｉｎｇ ｔｈｅ ａｓｓｕｍｐｔｉｏｎｓ ｂｅｃｏｍｅｓ
ｍｏｒｅ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ａｓ ｏｎｅ ｍｏｖｅｓ ｔｏｗａｒｄｓ ｍｉｘｅｄ￣ｅｆｆｅｃｔｓ ｍｏｄ￣
ｅｌｓ (Ｃｈａｐｔｅｒ １０ ａｎｄ １１). Ｔｈｅ ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍ ｅｆｆｅｃｔｓ ｉｓ ｂｒｉｅｆ ｂｕｔ ａｄｅｑｕａｔｅ.
Ａｌｔｈｏｕｇｈ ＧＬＭＭｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ａｒｏｕｎｄ ｆｏｒ ｑｕｉｔｅ ａ ｌｏｎｇ
ｔｉｍｅꎬ ｉｔ ｉｓ ｓｔｉｌｌ ａ ｈｏｔ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｔｏｐｉｃ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｌｉｔ￣
ｅｒａｔｕｒｅ ｂｅｃａｕｓｅ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｕｃｈ ｍｏｄｅｌｓ ｉｓ ｌｅｓｓ
ｓｔｒａｉｇｈｔｆｏｒｗａｒｄꎬ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｒｅ ｏｆｔｅｎ ｏｎｌｙ ａｐｐｒｏｘｉ￣
ｍａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅｓｅ ｃｈａｐｔｅｒｓ ｃａｎ ｏｎｌｙ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ
ｇｌｉｍｐｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ. Ｌｉｎｋｓ ｔｏ ｒｅｌｅｖａｎｔ
ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ａｒｅ ｎｏｔ ｓｏ ｄｉｖｅｒｓｅꎬ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｎｏ ｃｈａｐｔｅｒ ｃａｌｌｅｄ

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓꎬ ｐａｐｅｒｓ ａｎｄ ｂｏｏｋｓ ａｒｅ ｍｅｎｔｉｏｎｅｄ ｏｎｌｙ ａｓ
ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｘｔ. Ｉｎ ａ ｎｅｘｔ ｅｄｉｔｉｏｎ Ｉ ｗｏｕｌｄ ｃｅｒｔａｉｎｌｙ ｃｏｎ￣
ｓｉｄｅｒ ｂｒｉｎｇｉｎｇ ｉｎ ａ ｍｏｒｅ ｄｉｖｅｒｓｅ ｓｅｔ ｏｆ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｎｄ ａ
ｐｒｏｐｅｒ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ｓｅｃｔｉｏｎꎬ ｔｈｕｓ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｓｔｅｐｐｉｎｇ￣
ｓｔｏｎｅｓ ｆｏｒ ｒｅａｄｅｒｓ ｗｉｌｌｉｎｇ ｔｏ ｇｏ ｂｅｙｏｎｄ ｔｈｅ ｓｃｏｐｅ ｏｆ ｔｈｉｓ
ｂｏｏｋ.

Ｃｏｎｔｒａｒｙ ｔｏ ｉｔｓ ｔｉｔｌｅꎬ Ｈｅｃｔｏｒ′ｓ ｂｏｏｋ ｉｓ ｎｏｔ ｔｏｏ ａｍ￣
ｂｉｔｉｏｕｓ ｏｒ ｎｏｖｅｌꎬ ｂｕｔ ｄｅｌｉｖｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｔｏｐｉｃｓ ｉｔ ｓｅｔｓ ｏｕｔ
ａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆｏｃｕｓ. Ｔｈｅ ｂｏｏｋ ｃａｎ ｂｅ ａ ｇｒｅａｔ ｉｎｔｒｏｄｕｃ￣
ｔｉｏｎ ｆｏｒ ｂｉｏｌｏｇｉｓｔｓ ｊｕｓｔ ｓｔａｒｔｉｎｇ ｔｏ ｌｅａｒｎ Ｒ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎ￣
ｔｅｎｔ ｏｆ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅｉｒ ｏｗｎ ｄａｔａ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｅｒｔａｉｎｌｙ
ｏｔｈｅｒ ｂｏｏｋｓ ｔａｒｇｅｔｉｎｇ ｔｈｅ ｅｘａｃｔ ｓａｍｅ ａｕｄｉｅｎｃｅ ( ｅ. ｇ.
Ａｈｏꎬ２０１３). Ｎｅｖｅｒｔｈｅｌｅｓｓꎬ Ｉ ｔｈｉｎｋ ｔｈｅ ｗｅｌｌ ｔｈｏｕｇｈｔ
ｔｈｒｏｕｇｈ ａｐｐｒｏａｃｈ ｏｆ ｅｘｐｌａｉｎｉｎｇ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｐ￣
ｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｓｅｔｓ ｔｈｉｓ ｂｏｏｋ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ａｐａｒｔ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｅｓｔ ｏｆ
ｔｈｅ ｐａｃｋ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
Ａｈｏ Ｋ Ａꎬ ２０１３. Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ Ｂｉｏｌｏ￣

ｇｉｓｔｓ Ｕｓｉｎｇ Ｒ. Ｂｏｃａ Ｒａｔｏｎ: ＣＲＣ Ｐｒｅｓｓ.
Ｂｒｅｓｌｏｗ Ｎ Ｅ ａｎｄ Ｃｌａｙｔｏｎ Ｄ Ｇꎬ １９９３. Ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ

ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｌｉｎｅａｒ ｍｉｘｅｄ ｍｏｄｅｌｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｓｔａ￣
ｔｉｓｔｉｃａｌ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎꎬ ８８: ９－２５.
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