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Partie 1 : Installation, importation 
des données, manipulations de base
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Installation du package Rcmdr
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Les données utilisées
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Nutrimouse
• Gene : expression de 120 gènes pertinents dans le cadre d’une étude sur 

la nutrition
• Lipid : concentration de 21 acides gras hépatiques 
• Diet : 5 régimes testés REF (maïs, colza), COC (huile de coco), SUN 

(tournesol), LIN (lin), FISH (huiles de poissons)
• Genotype : 2 génotypes (WT / PPAR)



Lancement de Rcmdr
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Définition du répertoire de travail
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Sauvegarde du script courant

+ CTRL + S régulier 
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Importation des données
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TO DO 

• Ouvrir successivement les 3 autres fichiers de données
• Les importer et les nommer lipid, genotype, diet
• Les regarder dans Rcmdr pour vérifier l’import
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Attention pour diet et genotype, il n’y 
a pas de nom de variables
Si oubli de décocher, l’effectif n’est 
pas le bon
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Statistiques de base sur le jeu de données actif 
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TO DO 

• Statistiques descriptives sur diet avant de revenir à lipid
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Sauvegarde des données sous la forme Rdata

.Rdata, .Rdata, .rdat, .rdata = différentes extensions pour 
le même fichier binaire que l’on ne peut ouvrir qu’avec R
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Partie 2 : Statistiques univariées
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Partie 2.1 : Variables quantitatives (numériques)
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Charger un jeu de données Rdata
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Dénombrer les observations manquantes
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Statistiques descriptives
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• Ecart-type = SD : mesure de la 
dispersion des données autour de la 
moyenne

• Erreur type de la moyenne = SEM : 
mesure de la précision de l’estimation 
de la moyenne

• SEM = SD/sqrt(n)
• Ecart interquartile = Q75 – Q25
• Coefficient de variation (CV) = SD / 

moyenne
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Coefficient de dissymétrie (skewness) 

• Positive skew : moyenne > médiane
• Negative skew : moyenne < médiane

Coefficient d’aplatissement (kurtosis)

• Dist. normale : kurtosis = 0
• Kurtosis >0 : distribution plus pointue 

(leptokurtic)
• Kurtosis <0 : distribution plus plate 

(platykurtic)
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• Pour les 2 variables positive skew : 
moyenne > médiane

• Pour les 2 variables : positive 
kurtosis : distribution plus pointue 
que la loi normale



Histogramme
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• Sur un histogramme en fréquence, 
l’axe vertical affiche le nombre 
d’occurrence dans une classe

• Sur un histogramme en densité, l’axe 
vertical permet que l’aire de 
l’ensemble des barres fasse 1



Enregistrer un graphique
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TO DO 

• Faire l’histogramme de C16.1n.9
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Boxplot : boite de dispersion
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Ajout de variables standardisées
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TO DO 

• Comment s’appellent les nouvelles variables et où sont 
elles situées?

• Calculez les statistiques de base sur ces variables. Que 
sont-elles?
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Ajouter log2(C16.1n.7)
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TO DO 

• Faire la boite à moustache de la nouvelle variable et 
commenter en particulier les variables atypiques
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Partie 2.2 : Variables qualitatives
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Switch sur diet
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Changement du nom de la colonne via l’éditeur
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Résumé statistique
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Distribution de fréquences
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Graphe en barres (barchart)
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Graphe en camembert (pie-chart)
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Sauvegarde de l’environnement Rdata
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Partie 3
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Partie 3 : Statistiques bivariées
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Fusion des jeux de données
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TO DO 

• Fusionner alldata avec avec genotype, puis avec lipid en 
conservant le meme nom alldata

• Résumé numérique de ce fichier
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Partie 3.1
Deux variables quantitatives
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Matrice de corrélation
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• Coefficient de corrélation : mesure à quel 
point 2 variables changent ensemble 
(importance et sens de la relation)

• Pearson : relation linéaire (modification de 
l’une entraine modification proportionnelle 
de l’autre)

• Spearman : relation monotone (les variables 
changent ensemble mais pas forcément de 
façon proportionnelle)
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Nuage de points (scatterplot)
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Corrélation de Pearson = 0,009
Cohérent avec le graphe
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Corrélation de Pearson = 0,97
Moins net si on se concentre sur les valeurs 
faibles qui sont la grand marjorité
La corrélation de Pearson est tirée par les 
points extrêmes
Corrélation Spearman = 0,78



TO DO 

• Refaire le graphe de C16.1n.7 en fonction de C14 mais 
avec les échelles log

• Conclusion?
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Corrélation de Pearson = 0,92
Corrélation de Pearson = 0,78



Matrice de nuages de points
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Partie 3.2
Une variable quantitative et 

une variable qualitative
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Statistiques descriptive par groupe
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TO DO 

• Faire de même avec C16 et C22.4n.6
• Commenter
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Histogramme par groupe
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Boxplot par groupe
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Graphe en bandes (strip-chart)
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TO DO 

• Regarder les distributions conditionnelles à diet de C16 
et C22.4n.6

• Commenter
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Partie 3.3
Deux variables qualitatives
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TO DO 

• Editer le jeu de données genotype et modifier le nom de 
la colonne en « genotype »
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Tableau croisé (table de contingence)
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Plan d’expérience équilibré
Pas de lien entre Diet et Genotype (par 
construction)



Graphe en barres (barplot)
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