Practica 9. Analisis de Tablas de Contingencia y Tablas 2x2.

José Luis Romero Béjar

9.1 Homogeneidad de un caricter cualitativo entre muestras independientes

En la practica 8 anterior se abordé la comparacién de dos proporciones entre muestras independientes bajo el
supuesto de que sus distribuciones de probabilidad pudieran ser aproximadas por una distribucién normal.
Este problema se puede estudiar y generalizar a mas de dos proporciones mediante el andlisis de tablas
de contingencia sin la necesidad del supuesto anterior. En esta secciéon se describe como contrastar la
homogeneidad de un caracter cualitativo entre varias muestras independientes, o lo que es lo mismo, como
analizar la igualdad de proporciones del caracter entre estas muestras.

A continuacién se presentan los datos de forma adecuada para realizar este tipo de contraste de hipétesis
y se describen sus distintas etapas, haciendo especial inciso en la verificacién de las condiciones de validez.
Finalmente se ilustra su aplicacién con un ejemplo practico resuelto de forma secuencial, en una primera
resolucién, y en el lenguaje R con el paquete BioestadisticaR disefiado para estas practicas, en una segunda
resolucién.

9.1.1 Presentacién de los datos

En el supuesto de que se tengan distintas muestras independientes (r > 2) en las que se han recogido
las frecuencias observadas de las distintas respuestas (¢ > 2) de un determinado cardcter cualitativo, es
conveniente reflejar toda esta informacién en una tabla de doble entrada (r x ¢), de la forma siguiente:

Muestra / Respuesta Respuesta 1  Respuesta 2 ... Respuesta ¢ Totales
Muestra 1 011 012 e Olc ny
Muestra 2 021 022 e 020 N9
Muestra r O, O,o ... Oyc Ny

donde para cada i =1,...,7y j = 1,..., ¢, el valor O;; indica el nimero de individuos observados en la muestra
i con la respuesta j del caracter bajo estudio y n; indica el tamano de la muestra i, Vi=1,...,r.

Como el objetivo que se persigue es analizar la homogeneidad de este cardcter en sus distintas respuestas
entre todas las muestras, es conveniente reflejar las respectivas proporciones en esta tabla.

Muestra / Respuesta Respuesta 1  Respuesta 2 ... Respuesta ¢ Totales
Muestra 1 P11 P12 ... Ple 1
Muestra 2 P21 P22 e P2 1
Muestra r Pr1 Dr2 . Pre 1

donde para cada i =1,...,r y 7 =1,...,¢c, el valor p;; = % indica la proporcion de individuos observados en
la muestra ¢ con la respuesta j del caracter bajo estudio. Es importante destacar que las proporciones en la
ultima columna, las de la Respuesta c, se pueden obtener restando al uno la suma de las proporciones en su
fila, es decir que p;e = 1 —pi1 — pi2 — -« = Pi(e—1), Vi=1,..,7.
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En esta situacion el contraste de hipotesis a realizar tendria las siguientes hipétesis nula y alternativa:

H()iplj :pgj :---:prj (ijl,...,c—l)
‘H; : No se da alguna de las igualdades

A modo de ejemplo, si se tiene un cardcter cualitativo con dos respuestas posibles (Si/No) cuya homogeneidad
quiere ser analizada entre dos muestras independientes, la tabla (2 x 2) adecuada para su representacién serfa,

Muestra / Respuesta Respuesta 1  Respuesta 2 Totales

Muestra 1 D1 aq=1-—p 1
Muestra 2 P2 G =1—ps 1

En este caso el contraste de hipotesis tendria las siguientes hipotesis nula y alternativa,

Ho : p1 =p2
Hi:p1 #p2
9.1.2 Etapas para realizar el contraste de hipdétesis

Para realizar este contraste de hipdtesis se parte de la tabla de frecuencias observadas, a la que se le anade una
fila y una columna con los totales de columna C;, Vj=1,...,cydefila F;, Vi=1,...,r, respectivamente.

Muestra / Respuesta Respuesta 1 Respuesta 2 ... Respuesta ¢ Totales
Muestra 1 011 012 N Olc F1
Muestra 2 021 022 NN OQC F2
Muestra r O, O,s . Ore F.
Totales Ch Co e C. T=3_,F=>5,0C;

Una vez se tiene construida la tabla de frecuencias observadas con sus totales por filas y columnas, se realizan
las siguientes etapas:

o Etapa 1. Formulacién de las hipotesis.
7‘[0 :plj :pgj = ... :prj (Vj:17...70—1)
‘H1 : No se da alguna de las igualdades

e Etapa 2. Obtencién de cantidades esperadas bajo la hipotesis nula.

F,C;
Ei,=—L Yi=1,...,r j=1,..,
g T i ;g c
Muestra / Respuesta Respuesta 1  Respuesta 2 ... Respuesta ¢ Totales
Muestra 1 E11 E12 ce. Elc F1
Muestra 2 Egl E22 . Egc F2
Muestra r E.q FE.o . E,. F,
Totales C Cs o C, T=%.,F~= 25:1 C;
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Es importante destacar que, si los calculos estan bien realizados, los totales de filas y columnas de ambas
tablas de frecuencias observadas y esperadas coinciden.

o Etapa 3. Verificacién de las condiciones de validez.

El test s6lo es valido si se verifica que ninguna E;; es inferior a 1 y que no més del 20% de las E;; son
inferiores o iguales a 5.

o Etapa 4. Obtencién de la cantidad experimental.

En el supuesto de que se cumplan las condiciones de validez, el estadistico experimental que hay que calcular
tiene la siguiente expresion:

=1 j=1 =1 j=1
o Etapa 5. Obtencion del nivel de significacién (p-valor).

Para obtener el nivel de significacién se busca el valor experimental calculado en la etapa anterior en la tabla
Chi-cuadrado con (r — 1) x (¢ — 1) grados de libertad.

e Etapa 6. Decidir por una de las hipdtesis.

9.1.3 Ejemplo practico con datos agregados

De cada uno de los 6 distritos de una ciudad se tomaron 100 individuos al azar y se encontré que habia 22, 16,
15, 31, 23 y 25 hipertensos respectivamente. ;Es igual la prevalencia de la hipertension en todos los distritos?

Solucién manual

La tabla de frecuencias observadas es:

Distrito / Hipertensién SI NO Totales
Distrito 1 011 =22 012=78 F; =100
Distrito 2 021 =16 022 =84 F2 =100
Distrito 3 031 =15 032 =85 F3 =100
Distrito 4 O41 =31 Ogp=69 F;=100
Distrito 5 051 =23 052 =77 F5 =100
Distrito 6 061 =25 062 =75 F6 =100
Totales Ci =132 (Cy =468 T =600

e Etapa 1. Formulacién de las hipétesis.

Ho : La prevalencia de la hipertension es la misma en todos los distritos (homogeneidad)
‘H1 : La prevalencia de la hipertension no es la misma en todos los distritos

o equivalentemente,
Ho :p1 =p2 =Pp3 =ps=Ds =D
H1 : No todas las p; son iguales

donde p; se refiere a la proporcion de hipertensos en el distrito ¢ con ¢ = 1,2,3,4,5,6.
« Etapa 2. Obtencién de cantidades esperadas.

FiC,

E; ;= T

Vi=1,2,3,4,56; j=1,2

La tabla de frecuencias esperadas es:
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Distrito / Hipertensién SI NO Totales
Distrito 1 E1 =22 E;2=78 F; =100
Distrito 2 E21 =22 E22 =178 F2 =100
Distrito 3 E31 =22 E32 =178 F3 = 100
Distrito 4 E41 =22 E42 =78 F4 =100
Distrito 5 E51 =22 E52 =178 F5 = 100
Distrito 6 E61 =22 EGQ =178 F@ =100
Totales Ci =132 (Cy =468 T =600

o Etapa 3. Verificacién de las condiciones de validez.
El test es valido porque se verifica que ninguna Fj; es inferior a 1 ni a 5.

« Etapa 4. Obtencién de la cantidad experimental.

6

0;;)?
XﬁmPZZZ(E;) -T

2
i=1 j=1

Se sustituyen las cantidades observadas y esperadas,

(75)*

s 27 (67 (157 GL? (237 (257 (137 (0P (857, (69 (1)

Xeap = 99 22 22 22 22 22 s s T s T Ts

y por tanto se obtiene,
XZap = 10.2564

o Etapa 5. Obtencion del nivel de significacién (p-valor).

— 600
78

Para obtener el nivel de significacion se busca el estadistico de contraste calculado en la etapa anterior en la
tabla de una Chi-cuadrado con (6 — 1) x (2 — 1) = 5 grados de libertad. En este caso 0.05 < p < 0.1.

o Etapa 6. Decidir por una de las hipétesis.

A la vista del test de hipétesis, se concluye que puede aceptarse la hipotesis de homogeneidad puesto que
p > 0.05, si bien se aprecian indicios de significacién. De modo que convendria ampliar los tamanos muestrales

y volver a realizar el test.
Soluciéon con BioestadisticaR

Las hipdtesis nula y alternativa siguen siendo,

{ Ho : La prevalencia de la hipertensién es la misma en todos los distritos (homogeneidad)

‘H1 : La prevalencia de la hipertension no es la misma en todos los distritos

0 equivalentemente,
Ho :p1 =p2 =p3 =ps=D5 = Pe
‘H1 : No todas las p; son iguales

El paquete BioestadisticaR incorpora la funcién tablarxc(), que realiza este test. Esta funcién puede recibir
como parametro principal un data.frame con tantas columnas como respuestas posibles del caracter cualitativo

bajo estudio.

hipertenso_SI=c(22,16,15,31,23,25)
hipertenso_N0=c(78,84,85,69,77,75)
tabla=data.frame(hipertenso_SI,hipertenso_NO)

tablarxc(frecs=tabla,tablas="E")
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#i#

## Test Chi-cuadrado para tablas RxC

## -

##

## # Frecuencias observadas

## hipertenso_SI  hipertenso_NO Total
## 1 22 78 100
# 2 16 84 100
## 3 15 85 100
# 4 31 69 100
## 5 23 77 100
## 6 25 75 100
##  Total 132 468 600
##

## # Frecuencias esperadas

## hipertenso_SI  hipertenso_NO Total
# 1 22 78 100
## 2 22 78 100
## 3 22 78 100
# 4 22 78 100
## 5 22 78 100
# 6 22 78 100
##  Total 132 468 600
#i#

##

## # Validez del test chi-cuadrado

##  Frecuencia minima esperada = 22

## O frecuencias esperadas son menores a 1 y O son menores a 5 (el 0% de la tabla)
##

## # Test chi-cuadrado

##  X2exp(5 gl) = 10.2564, p = 0.0683

La salida que proporciona esta funcion abarca las etapas 2 a 5 anteriores. Calcula las frecuencias esperadas
(aunque no las muestra a menos que se le pidan con el pardmetro tablas=“E”), comprueba la condicién de
validez sobre ellas y obtiene el estadistico de contraste junto con el nivel de significaciéon, que en este caso es
p = 0.0683. Este nivel de significaciéon nos indica que puede aceptarse la hipotesis nula, si bien hay indicios
en su contra y serfa conveniente aumentar los tamafnos de muestra y realizar nuevamente el test.

Finalmente, si se esta interesado en obtener la tabla de porcentajes comentada en la Seccién 9.1.1, ésta se
obtiene, bien por totales de filas o de columnas, con la funcién tablarxc() anadiendo el pardmetro tablas=“F”
(porcentajes por filas) o tablas=“C” (porcentajes por columnas).

tablarxc(frecs=tabla, tablas="F")

##

## Test Chi-cuadrado para tablas RxC

## -

##

## # Frecuencias observadas

## hipertenso_SI hipertenso_NO Total
#it 1 22 78 100
## 2 16 84 100
## 3 15 85 100
## 4 31 69 100
## 5 23 7 100
#i 6 25 75 100
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##  Total 132 468 600

#i#

#i#

## # Validez del test chi-cuadrado

##  Frecuencia minima esperada = 22

## O frecuencias esperadas son menores a 1 y O son menores a 5 (el 0% de la tabla)
#i#

## # Test chi-cuadrado

##  X2exp(5 gl) = 10.2564, p = 0.0683

##

## # Porcentajes por filas

## hipertenso_SI  hipertenso_NO Total
# 1 0.22 0.78 1.00
##H 2 0.16 0.84 1.00
# 3 0.15 0.85 1.00
# 4 0.31 0.69 1.00
# 5 0.23 0.77 1.00
## 6 0.25 0.75 1.00
##  Total 0.22 0.78 1.00

A la vista de estos resultados, y teniendo en cuenta que hay indicios en contra de la homogeneidad en los
seis distritos, se observa que los distritos 2 y 3 son los que presentan menor prevalencia de hipertensos
(16% y 15% respectivamente), mientras el distrito 4 es el que presenta la mayor prevalencia (31%).

9.2 Independencia de caracteres cualitativos

En la seccién anterior se ha descrito como realizar un contraste de homogeneidad de un carédcter cualitativo
entre distintas muestras. Sin embargo, esta no es la tnica posibilidad que ofrece el analisis de tablas de
contingencia. En efecto, pueden darse muchas situaciones en las que lo que interese al investigador es
contrastar si dos caracteres cualitativos estan o no relacionados, son independientes o no, dentro de una
poblaciéon. A continuacién se presentan los datos de forma adecuada para realizar este tipo de contraste de
hipétesis y se describen sus distintas etapas. Finalmente se plantean dos ejemplos practicos resueltos de
forma secuencial y con el lenguaje R utilizando el paquete BioestadisticaR, el primero con datos agregados
y el segundo con datos importados desde un fichero.

9.2.1 Presentacién de los datos

En el supuesto de que se tenga una muestra de tamano T' en la que interesa analizar la independencia de
dos caracteres cualitativos con r > 2 posibles respuestas, para el primero, y ¢ > 2 posibles respuestas,
para el segundo, es conveniente reflejar toda la informacién observada de estos caracteres en la muestra en
una tabla de doble entrada (r x c), del tipo de la introducida en la seccién 9.1.2:

Cardcter 1 / Cardcter 2 Respuesta 1  Respuesta 2 ... Respuesta c Totales
Respuesta 1 O11 O12 . O1. F
Respuesta 2 091 Oas . Os, 5
Respuesta r 0,1 O, ... Oy F,
Totales Cq Cs e Ce T=Y,_F= Z§=1 Cj

donde para cada i =1,...,7y j = 1,..., ¢, el valor O;; indica el nimero de individuos observados en la muestra
con la respuesta i del primer caracter bajo estudio y con la respuesta j del segundo caracter analizado.

En esta situacion el contraste de hipotesis a realizar tendria las siguientes hipétesis nula y alternativa:
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{ Ho : Hay independencia entre los caracteres cualitativos

H1 : No hay independencia entre los caracteres cualitativos

9.2.2 Etapas para realizar el contraste de hipdétesis

Para realizar este contraste de hipotesis se realizan exactamente las mismas etapas descritas en la secciéon
9.1.2 con las mismas expresiones para el cdlculo de frecuencias esperadas, estadistico de contraste asi como

para la toma de decisiones.

9.2.3 Ejemplo practico con datos agregados

Analizada la degradacién arterial mediante un analisis anatomopatologico y mediante el grado de palpacién
de la arteria radial, interesa estudiar si existe relacion entre estos dos métodos. Para ello se ha recogido la

informacion de 252 casos en la siguiente tabla de contingencia:

Anidlisis / Palpacién

Baja Media Alta

=W N

20 5 5)

60 20 10
45 15 25
20 15 12

(Los valores de andlisis representan, en orden creciente, la degradacién arterial: a mayor valor mayor

degradacion).
Solucién manual

La tabla de frecuencias observadas es:

Anélisis / Palpacion Baja Media Alta Totales
2 O21 =60 Oz =20 0O3=10 F;, =90

3 O31 =45 Osz2=15 0O33=25 F3=285

4 O11 =20 O4=15 0O43=12 F, =47

Totales Ci =145 (Cy =55 C3=52 T =252

o Etapa 1. Formulacién de las hipétesis.

Ho : El grado de palpacion es independiente del anélisis anatomopatolégico (independencia)
H; : El grado de palpacion estd asociado con el andlisis anatomopatoldgico (asociacién)

o Etapa 2. Obtencién de cantidades esperadas.
_ kG

Eij=—7t ¥i=1234 j=123

La tabla de frecuencias esperadas es:

Anélisis / Palpacién Baja Media Alta Totales
1 E11 == 1726 E12 = 655 E13 = 619 F1 = 30

2 Es; =51.78 FE3,=19.64 FEa3 =18.57 Fy, =90

3 B3 =48.91 [Egp = 1855 [Ea3 =17.54 Fy =85

4 E4 =27.05 E4=1026 FE453=970 Fy =47

Totales Cy =145 Cy =55 C3 =52 T = 252
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o Etapa 3. Verificacién de las condiciones de validez.
El test es valido porque se verifica que ninguna F;; es inferior a 1 ni a 5.

e Etapa 4. Obtencién de la cantidad experimental.

4 3

0;;)?
XEIP:ZZ(E;) -T

i=1 j=1

Se sustituyen las cantidades observadas y esperadas,

2 (20 (60)* (45)* (20)* (5)* , (20)*  (15)*> (15>  (5)*  (10)*  (25)*  (12)
_ — 252
Xewp = 17.96 T 5178 T 43.01 T 27.06 T 655 T 19.64 T 1855 | 1026 T 6.19 1857 17.54 T 970 2

y por tanto se obtiene,
XZap = 15.033

« Etapa 5. Obtencién del nivel de significacién (p-valor).

Para obtener el nivel de significacion se busca el estadistico de contraste calculado en la etapa anterior en la
tabla de una Chi-cuadrado con (4 — 1) x (3 — 1) = 6 grados de libertad. En este caso p < 0.05.

e Etapa 6. Decidir por una de las hipétesis.

A la vista del test de hipotesis, se concluye que se rechaza la hipdtesis nula de independencia puesto que
p < 0.05, de modo que estas técnicas estan asociadas. Seria interesante responder a qué puede deberse esta
significacién obtenida. Una respuesta se puede encontrar analizando la tabla de porcentajes por filas y/o
columnas. Se deja este andlisis para la solucién con el paquete BioestadisticaR propuesta a continuacién por
una mera cuestion de eficiencia computacional.

Solucién con BioestadisticaR

Se analizan las hipétesis nula y alternativa propuestas en la solucién manual anterior.

Ho : El grado de palpacion es independiente del anélisis anatomopatoldgico (independencia)
H; : El grado de palpacion estd asociado con el andlisis anatomopatoldgico (asociacién)

Tal y como se comenta en la seccién 9.1.3, el paquete BioestadisticaR incorpora la funcién tablarxc(), que
realiza este test. Esta funcién recibe como parametro principal un data.frame con tantas columnas como
respuestas posibles del caracter cualitativo bajo estudio. En este caso se pide también que muestre la tabla
de porcentajes por filas directamente.

Palp_baja=c(20,60,45,20)

Palp_media=c(5,20,15,15)

Palp_alta=c(5,10,25,12)

tabla=data.frame(Palp_baja,Palp_media,Palp_alta)

tablarxc(frecs=tabla, tablas=c("F","E"))

#it

## Test Chi-cuadrado para tablas RxC

## -

#i#

## # Frecuencias observadas

## Palp_baja Palp_media Palp_alta Total
#it 1 20 5 5 30
##H 2 60 20 10 90
## 3 45 15 25 85
## 4 20 15 12 47
##  Total 145 55 52 252
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##

## # Frecuencias esperadas

## Palp_baja Palp_media Palp_alta Total
## 1 17.26 6.55 6.19 30.00
##H 2 51.79 19.64 18.57 90.00
## 3 48.91 18.55 17.54 85.00
## 4 27.04 10.26 9.70 47.00
##  Total 145.00 55.00 52.00 252.00
#i#

#i#t

## # Validez del test chi-cuadrado

##  Frecuencia minima esperada = 6.19

## 0 frecuencias esperadas son menores a 1 y O son menores a 5 (el 0% de la tabla)
##

## # Test chi-cuadrado

##  X2exp(6 gl) = 15.033, p = 0.02

#it

## # Porcentajes por filas

## Palp_baja  Palp_media Palp_alta Total
## 1 0.6667 0.1667 0.1667 1.0000
## 2 0.6667 0.2222 0.1111 1.0000
## 3 0.5294 0.1765 0.2941 1.0000
## 4 0.4255 0.3191 0.2553 1.0000
##  Total 0.5754 0.2183 0.2063 1.0000

La salida que proporciona esta funcién abarca las etapas 2 a 5 anteriores. Calcula las frecuencias esperadas
(aunque no las muestra a menos que se le pidan con el pardmetro tablas=“E”), comprueba la condicién de
validez sobre ellas y obtiene el estadistico de contraste junto con el nivel de significacién, que en este caso es
p = 0.02. Este nivel de significacién nos indica que puede rechazarse la hipétesis nula de independencia sin
ninguna duda, de modo que estos dos métodos estan asociados. Del andlisis de la tabla de porcentajes por
filas, se observa que una baja palpacion se da principalmente en los andlisis 1 y 2 pues son los porcentajes mas
elevados (66.67% en ambos casos). La palpacidn media tiene su porcentaje mas elevado asociado al andlisis 4
(31.91%), mientras que la palpacidn alta tiene un porcentaje mayor para el andlisis 3 (29.41%).

9.2.4 Ejemplo practico con datos importados desde un fichero

El fichero de datos osteo.sav almacena informacién de 27 variables distintas de 94 pacientes diagnosticados de
diabetes. Para la ilustracién de cémo realizar un analisis de la independencia de dos caracteres cualitativos
almacenados en una base de datos como esta, en este ejemplo, se va a analizar la independencia de la presencia
de retinopatia en el paciente, almacenada en la variable retin, con el sexo, almacenado en la variable sexo. En
este caso solo se propone la solucién con el paquete BioestadisticaR puesto que el objetivo de este ejemplo es
aprender a utilizar la funcién tablarxc() en esta situacién.

Solucién con BioestadisticaR

Se analizan las hipétesis nula y alternativa siguientes:

Ho : La presencia de retinopatia es independiente del sexo del paciente (independencia)
‘H1 : La presencia de retinopatia estd asociada al sexo (asociacion)

La funcién tablarxc() estd programada para obtener la tabla de contingencia en este tipo de situaciones
en las que los datos provienen de un fichero. La tnica diferencia con respecto a los planteamientos de
ejemplos anteriores, en los que solo pasdbamos al pardametro frecs de esta funcién un data.frame con la tabla
de contingencia, estd en que ahora han de pasarse los parametros fvar con la variable que define las filas
y cvar con la variable que define las columnas. La funcién tablarxc() admite los pardmetros feat y ccat
que permiten indicar las etiquetas de cada una de las variables cualitativas enfrentadas. Esto permite una
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representacion visual de la tabla de contingencia muy informativa. Como en ejemplos anteriores el pardmetro
tablas con el valor “F”, para los totales por filas, o el valor “C”, para los totales por columnas, o incluso ambos
a la vez, va a permitir un analisis del por qué de las diferencias encontradas, a través de las convenientes
tablas de porcentajes por filas o columnas.

Antes de resolver el problema planteado hay que confirmar que estamos enfrentando dos caracteres cualitativos,
asi como conocer sus distintas respuestas.

head (osteo$retin)

## <labelled<double>[6]>: Presencia de retinopatia (1=No, 2=Leve, 3=Grave)
## [1] 111211

##

## Labels:

## value label
#i# 1 No
## 2 Leve
## 3 Grave
head (osteo$sexo)

## <labelled<double>[6]>: Sexo del paciente (1=Hombre, 2=Mujer)
## [1] 111122

##

## Labels:

## value 1label
## 1 Hombre
## 2 Mujer

En efecto, se confirman que son dos caracteres cualitativos que almacenan las respuestas Hombre/Mugjer para
la variable sexo y las respuestas No/Leve/Grave para la variable retin. Este problema se puede resolver con
una sola linea gracias al uso de la funcién tablarxc.

tablarxc(fvar=osteo$retin,cvar=osteo$sexo,fcat=c("No","Leve","Grave"),
ccat = c("Hombre","Mujer"),tablas=c("F","C","E"))

##

## Test Chi-cuadrado para tablas RxC
##H
##

## # Frecuencias observadas

## Hombre  Mujer Total

##  No 33 30 63

##  Leve 8 10 18

##  Grave 4 9 13

##  Total 45 49 94

##

## # Frecuencias esperadas

## Hombre  Mujer Total

##  No 30.16 32.84 63.00

##  Leve 8.62 9.38 18.00

##  Grave 6.22 6.78 13.00

##  Total 45.00 49.00 94.00

#i#

##

## # Validez del test chi-cuadrado
##  Frecuencia minima esperada = 6.22
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## O frecuencias esperadas son menores a 1 y O son menores a 5 (el 0% de la tabla)
#i#

## # Test chi-cuadrado

##  X2exp(2 gl) = 2.1218, p = 0.3461

##

## # Porcentajes por filas

## Hombre Mujer Total
#  No 0.5238 0.4762 1.0000

## Leve 0.4444 0.5556 1.0000
## Grave 0.3077 0.6923 1.0000
## Total 0.4787 0.5213 1.0000

##

## # Porcentajes por columnas

## Hombre  Mujer Total
##  No 0.7333 0.6122 0.6702

##  Leve 0.1778 0.2041 0.1915
## Grave 0.0889 0.1837 0.1383
##  Total 1.0000 1.0000 1.0000

La salida obtenida construye en primer lugar la tabla de contingencia con las frecuencias observadas para
cada respuesta de un caracter en funcién de las respuestas del otro. Justifica que se verifican las condiciones
de validez puesto que no hay frecuencias esperadas menores que uno, ni hay mds del 20% inferiores a 5. De
hecho si esto no sucediera no se realizaria el test y se informaria de ello en esta salida. Una vez verificada la
condicién de validez se obtiene un valor p = 0.3461 > 0.05 que nos lleva a no rechazar la hipétesis nula de
independencia, o lo que es lo mismo: la presencia de retinopatia es independiente del sexo. Finalmente, si se
observa la tabla de porcentajes por filas, se entiende el por qué de esta independencia. En efecto, para cada
una de las respuestas posibles para la presencia de retinopatia se observan porcentajes similares tanto en
hombres como en mujeres.

9.3 Enfermedad vs. Factor de riesgo. Medidas de asociacion.

En secciones anteriores ha quedado clara la utilidad de las tablas de contingencia para el andlisis de la
independencia de un caracter cualitativo entre distintas muestras independientes, asi como la independencia
de dos caracteres cualitativos dentro de una misma muestra. Una aplicacion directa del andlisis de la
independencia de dos caracteres cualitativos, cuando ambos tienen tan sélo dos posibles respuestas, es el uso
de las tablas de contingencia resultantes, en este caso tablas 2 x 2, para el andlisis de la independencia de un
determinado factor de riesgo (F'R) en relacién al diagndstico de una determinada patologia o enfermedad (E).

9.3.1 Generalidades

9.3.1.1 Presentacién de los datos. Se denota por E=Diagndstico positivo para determinada enfermedad,
de modo que E¢=Diagndstico negativo para esta enfermedad. Del mismo modo se denota F'R=FEstar sometido
a cierto factor de riesgo, y por tanto F'R°=No estar sometido a dicho factor de riesgo. Con esta notacién se
analizan las hipotesis nula y alternativa siguientes:

Ho : E es independiente del FR
H1 : E esté asociado al FR

y la tabla de contingencia para este problema quedaria de siguiente forma:

Enfermedad / Factor de Riesgo FR FR® Totales

E Oun  Op Iy
E° 021 O2 I3
Totales (& Cy T
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9.3.1.2. Tipos de muestreo y tipos de estudio epidemiolégico. En la siguiente tabla se resumen los
distintos tipos de muestreo y tipos de estudio epidemiolégico que se pueden plantear en funcion del disenio
planteado para recoger los datos, asi como la direccién en la que este se plantea, de la enfermedad al factor
de riesgo o del factor de riesgo a la enfermedad.

Tipo de muestreo / Tipo de estudio Transversal Prospectivo Retrospectivo

Muestreo tipo I (1)
Muestreo tipo IT (2) (3)

(1) Se toman T individuos al azar y se clasifican en funcién de E'y FR.
(2) Se toman C; y C5 individuos con el F'R y se clasifican en base a E.
(3) Se toman Fy y F» individuos con la E y se clasifican en base a F'R.

9.3.1.3. Etapas para realizar el contraste de hip6tesis. Para realizar este contraste de hipdtesis se
parte de la tabla (2 x 2) de frecuencias observadas.

Enfermedad / Factor de Riesgo FR FR® Totales

E O11 Oz Iy
Ec 021 Oz Iy
Totales (& Cy T

Una vez se tiene construida esta tabla se debe de tener claro el tipo de disefio muestral asi como el tipo de
estudio (transversal, retrospectivo o prospectivo) que se ha planteado para realizar el andlisis de indenpendencia
de la enfermedad (E) con el factor de riesgo (FR). A continuacién se realizan las siguientes etapas:

e Etapa 1. Formulacién de las hipétesis.

Ho : E es independiente del F'R
H1 : E esté asociado al FR

e Etapa 2. Obtencién de la minima cantidad esperada de la tabla.

min(Fy, Fp) x min(Cy, Cs)
T
o Etapa 3. Verificacion de las condiciones de validez dependiendo del tipo de estudio y del tamano de la
muestra.

E =

Tipo de muestreo / Tamano de muestra T <500 T > 500

Tipo I (Transversal) E>39 E>6.2
Tipo II (Retrospectivo o prospectivo) E>77 FE>149

« Etapa 4. Obtencién de la cantidad experimental. Dependiendo del tipo de estudio se obtiene una de
las siguientes cantidades experimentales:

Tipo de muestreo Cantidad experimental
2
Tipo I (Transversal) ngp = (|01102;:£1021063;|_0'5i xT
Tipo II (Retrospectivo o prospectivo) Xgmp = (|0110;?;2oclfg221|7c) xT
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Observacion 1: si el estudio es restrospectivo c =1 si Fy # Fy 6 ¢ =2 si Fy = Fy.
Observacion 2: si el estudio es prospectivo c=1si Cy #Cy 6 ¢ =2 si C7 = Cs.

o Etapa 5. Obtencién del nivel de significacién (p-valor). Para obtener el nivel de significacién se busca
el valor experimental calculado en la etapa anterior en la tabla Chi-cuadrado con 1 grado de libertad.
o Etapa 6. Decidir por una de las hipdtesis.

9.3.1.4. Medidas de asociaciéon. En el supuesto de que, tras realizar el contraste de hipétesis, se rechace
la hipétesis nula de independencia, existen distintas medidas de asociacion, dependiendo del tipo de estudio
realizado, que analizan el grado de dependencia existente entre la enfermedad E y el factor de riesgo FR.

La siguiente tabla contiene la estimacion puntual de las distintas medidas de asociacién segtun el
tipo de estudio realizado:

Medida de asociacion Estimacion Estudios donde es valida
Diferencia de Berkson d= % Transversales y prospectivos
Riesgo relativo R= 8%22 Transversales y prospectivos
Razén de producto cruzado (odds ratio) OR = % Transversales, retrospectivos y
prospectivos

Observacion: si se realiza un estudio retrospectivo para una enfermedad rara (prevalencia p < 0.1)
también se puede estimar el riesgo relativo de forma puntual por medio de la razén de producto cruzado, es
decir, si el estudio es retrospectivo con p < 0.1 - R= 0.

Interpretacién de las distintas medias de asociacion:

o La diferencia de Berkson (d) indica que la probabilidad de enfermar en los individuos con el F'R
aumenta en un (100 x d)% (en términos absolutos) con respecto a los que no lo tienen (FR¢).

« El riesgo relativo (R) indica que la probabilidad de enfermar es R veces mayor en individuos con el
FR que en los que no lo tienen (FR°).

o Larazén de producto cruzado (odds ratio) (O) indica que la fraccién de individuos que enferman
(E) frente a los que no (E°), es O veces mayor en individuos con F'R que los que no lo tienen (FR°).

En las siguientes tres secciones se ilustran ejemplos para este tipo de contraste con los tres disenos introducidos:
transversal, retrospectivo y prospectivo. Si bien, para los tres ejemplos se ha considerado el mismo problema
pero cambiando el tipo de estudio segin la forma de recoger la informacién, no se pretende analizar la
idoneidad del mismo para analizar la relacion entre la enfermedad y el factor de riesgo enfrentados.

9.3.2 Ejemplo practico con un diseno Transversal

El trastorno por déficit de atencién con o sin hiperactividad (TDA-H) esta relacionado con un retraso del
desarrollo neurolégico en ciertas partes del cerebro que controlan, entre otras, la atenciéon y la impulsividad.
Dada la alta incidencia de fracaso escolar asociado a este trastorno, sobre todo en la etapa de la Educacién
Secundaria Obligatoria (ESO), hay gran interés en identificar factores de riesgo que permitan un diagnéstico
precoz. En este sentido se han encontrado evidencias relacionadas con la herencia genética. Con el objetivo
de contrastar que para el diagnéstico de un niio como TDA-H hay que tener en cuenta si alguno de sus
progenitores también tiene o tuvo este trastorno, se ha recogido una muestra de 200 ninos de los que 93
estan diagnosticados con este trastorno, teniendo 47 de ellos, al menos, a uno de sus dos progenitores con
TDA-H. De los nifios no diagnosticados con TDA-H tan sélo 15 de ellos tenian alguno de sus progenitores
con este trastorno.

Soluciéon manual

En primer lugar es necesario construir la tabla de contingencia con estos datos. Por comodidad se denota
por E=Diagndstico positivo por TDA-H para un nino, de modo que E°=Diagndstico negativo por TDA-H
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para un nino. Del mismo modo se denota F'R=Algin progenitor fue diagnosticado por TDA-H, y por tanto
F R¢=Ningun progenitor fue diagnosticado por TDA-H. La tabla de contingencia para este problema quedaria
de siguiente forma:

Enfermedad / Factor de Riesgo FR FRe Totales
E O11 =47 O12=46 F; =93

E¢ O21 =15 02 =92 F, =107

Totales Ci=62 (Cy=138 T =200

(El color rojo indica que este es el primer ntimero introducido en la tabla. Puede servir como regla nemotécnica
para identificar que el estudio es trasnversal).

Es evidente que el tipo de disefio realizado para esta investigacién es de tipo transversal ya que partimos
de una muestra de 7" = 200 nifios que clasificamos en el momento, segin si estan diagnosticados o no por
TDA-H y segtn si alguno de sus progenitores también fue diagnosticado o no. Al ser un disefio transversal,
en el supuesto de que se rechaze la hipdtesis nula de independencia, tendra sentido calcular e interpretar
todas las medidas de asociacidn introducidas en las clases de teoria.

e Etapa 1. Formulacién de las hipétesis. Con esta notacién se analizan las hipdtesis nula y alternativa
siguientes:
Hy : E es independiente del F'R
{ Hq : E esté asociado al F'R

e Etapa 2. Obtencién de la minima cantidad esperada de la tabla.

B min(F, Fy) x min(Cy,C2) — min(93,107) x min(62,138) 93 x 62

= 28.
T 200 200 883

o Etapa 3. Verificacién de las condiciones de validez.

Como el estudio es transversal y el tamafio total de la muestra 7' = 200 < 500 es suficiente con que
E = 28.83 > 3.9. Por tanto se cumple la condicién de validez.

o Etapa 4. Obtencién de la cantidad experimental.
2 (|011022 — 012021| — 05)2 (|47 x 92 — 46 x 15| — 05)2

_ T = 200 = 31.0129
Xeap FLFChCy * 93x 107 x 62 x 138

« Etapa 5. Obtencién del nivel de significacién (p-valor).

Para obtener el nivel de significacién se busca el estadistico de contraste calculado en la etapa anterior en la
tabla de una Chi-cuadrado con 1 grado de libertad. En este caso p < 0.001.

o Etapa 6. Decidir por una de las hipdtesis.

A la vista del test de hipotesis, para este ejemplo el test exacto de Fisher proporciona un valor p = 0.001 < 0.05
que permite rechazar la hipo6tesis nula de independencia con total seguridad. Esto confirma que el diagnéstico
de un nino en edad temprana por TDA-H esta relacionado con que alguno de sus progenitores
también haya sido diagnosticado

Como se ha indicado al principio de esa solucién propuesta, dado que el estudio es transversal, se pueden
estimar puntualmente e interpretar todas las medidas de asociacién introducidas en las clases de teoria.

e Riesgo absoluto o diferencia de Berkson

_ 011022 — 012021 o 47 x 92 — 46 x 15

d =
10, 62 x 138

= 0.4247
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Este valor indica que el riesgo de que un nifo sea diagnosticado como TDA-H (E) aumenta un 42.27% si
se tiene algin progenitor diagnosticado por este trastorno (F'R) con respecto a que no lo tenga (FR¢).

e Riesgo relativo

01102 47 x 138
= = = 2.2742
01201 46 X 62

En este caso el riesgo de que un nifio sea diagnosticado por TDA-H (E) es 2.2742 veces mayor si se
tienen progenitores que han sido diagnosticados de este trastorno (F'R) que si no se tiene a ningin
progenitor diagnosticado (FR).

o Odds ratio

R

01,0 47 x 92
=zt PLE IR 60667

012021 46 X 15
La ventaja de que un nifio sea diagnosticado por TDA-H (F) frente a que no sea diagnosticado (E°), se
multiplica por 6.2667 en nifios que tienen algin progenitor con este diagnéstico (F'R) frente a nifios que

no tienen ningtin progenitor diagnosticado (FR°).

OR

Solucién con BioestadisticaR

En primer lugar es necesario construir la tabla de contingencia con estos datos. Por comodidad se denota
por E=Diagndstico positivo por TDA-H para un nino, de modo que E°=Diagndstico negativo por TDA-H
para un nino. Del mismo modo se denota F'R=Algin progenitor fue diagnosticado por TDA-H, y por tanto
F R¢=Ningin progenitor fue diagnosticado por TDA-H. Con esta notacién se analizan las hipdtesis nula y
alternativa siguientes:

Hp : E es independiente del F'R
H1 : E esté asociado al FR

y la tabla de contingencia para este problema quedaria de siguiente forma:

Enfermedad / Factor de Riesgo FR FRe¢ Totales
E O11 =47 O12=46 F1 =93

E° O21 =15 02 =92 F, =107

Totales Ci =62 C(Cy=138 T =200

(El color rojo indica que este es el primero niimero introducido en la tabla. Puede servir como regla nemotécnica
para identificar que el estudio es trasnversal).

Es evidente que el tipo de disefio realizado para esta investigacién es de tipo transversal ya que partimos
de una muestra de T' = 200 ninos que clasificamos en el momento, segin si estdn diagnosticados o no por
TDA-H y segtn si alguno de sus progenitores también fue diagnosticado o no. Al ser un disefio transversal,
en el supuesto de que se rechaze la hipotesis nula de independencia, tendra sentido calcular e interpretar
todas las medidas de asociacion introducidas en las clases de teoria.

Para realizar este contraste se utiliza la funcién tabla2x2() del paquete BioestadisticaR. Esta funcién
puede recibir las frecuencias observadas en la tabla de contingencia anterior en forma de un vector del tipo
(O11, 012,021, 093). Permite definir las etiquetas para las filas y columnas de la tabla de contingencia con los
parametros fcat y ccat comentados anteriormente. El pardmetro més destacado de esta funcién es el parametro
estudio que recibe los valores “T” para un estudio transversal, “R” para un estudio retrospectivo o “P”
para un estudio prospectivo. También admite el pardmetro tablas que construye las tablas de proporciones
por filas o columnas segun si se le pasa el valor “F” o “C”. En este ejemplo, nuestro estudio es transversal y
habra que indicar estudio=“T".

tabla2x2(o=c(47,46,15,92), fcat=c("Nifios con TDA-H","Nifios sin TDA-H"),
ccat=c("Algin padre con TDA-H","Padres sin TDA-H"),estudio="T",
tablas=c("F,C"))

##
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## # Analisis de tablas 2x2

## # -

#i#

## # Frecuencias observadas

## Algin padre con TDA-H Padres sin TDA-H Total
##  Nifios con TDA-H a7 46 93
##  Niflos sin TDA-H 15 92 107
##  Total 62 138 200
#i#

## # Test Chi-cuadrado para un estudio transversal

#it

##  Frecuencia minima esperada = 28.83 > 3.9

##

## X2 = 31.0129, gl =1, p < 0.001, (cpc = 0.5)
##  Test exacto de Fisher: p < 0.001

##

##  --- Otros criterios X2:

## X2 = 31.0215, gl=1, p
## X2 = 29.3377, gl=1, p
##

## # Estimacidén de la prevalencia en un estudio transversal

##  Método de Wald ajustado:

##  Prev=0.4657; 95%-IC(prev)=(0.3972, 0.5341)

#i#

## # Medidas de asociacidén para un estudio transversal

## Las medidas de riesgo se calculan como riesgo de la categoria en
##  la primera columna para la categoria en la primera fila

##

#i Riesgo absoluto (diferencia de Berkson; método de Agresti-Caffo):
##  d=0.4247; 95%-IC(d)=(0.2829, 0.5465)

##

##  Riesgo relativo:

##  Rr=2.2742; 95J%-IC(Rr)=(1.7143, 2.9631)

##

##  Riesgo atribuible:

## Ra=0.2832; 95J-IC(Ra)= (0.1666, 0.3834)

##

##  Razdén del producto cruzado (odds ratio):

## OR=6.2667; 95%-IC(OR)= (3.1103, 11.9483)

< 0.001, (sin cpc)
< 0.001, (cpc de Yates = 100)

De la salida obtenida cabe destacar que:

e En primer lugar muestra la tabla de contingencia con las frecuencias observadas. Es conveniente
contrastar que coincide con la que disenamos de forma manual, en caso contrario implicaria que se ha
construido mal el vector y por tanto se estarian contrastando otros datos diferentes a los considerados.
En este caso todo funciona correctamente.

e En segundo lugar comprueba la condicion de validez, que para este tipo de estudio, transversal, y
tamano de muestra 7' < 500, consiste en que la frecuencia minima esperada exceda de 3.9. En este caso
su valor es 28.83 > 3.9.

o A continuacién realiza el test exacto de Fisher con correccion por continuidad (cpc), sin cpc y con
la cpc de Yates. Para este ejemplo el test exacto de Fisher proporciona un valor p = 0.001 < 0.05
que permite rechazar la hipétesis nula de independencia con total seguridad. Esto confirma que el
diagnéstico de un nino en edad temprana por TDA-H esta relacionado con que alguno de
sus progenitores también haya sido diagnosticado.

o A continuacién se muestra una estimacién puntual y por intervalo de confianza al 95% de confianza para
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la prevalencia de la enfermedad segin el tipo de estudio, transversal, realizado. En este ejemplo estima
la prevalencia de ninos diagnosticados por TDA-H en el 45,57% de forma puntual y entre el
39.72% y 53.41% con una confianza del 95%.

o Finalmente muestra la estimacién puntual y por intervalos de confianza al 95% de confianza de todas las
medidas de asociacion que se pueden obtener para este tipo de estudio. En este ejemplo, como el disefio
es transversal tienen sentido el riesgo absoluto (diferencia de Berkson), el riesgo relativo,
riesgo atribuible y razén de producto cruzado (odds ratio). A continuacién se interpretan sus
estimaciones puntuales en el contexto de este ejemplo.

— Riesgo absoluto o diferencia de Berkson (d) = 0.4247. Este valor indica que el riesgo de que
un nifio sea diagnosticado como TDA-H (E) aumenta un 42.27% si se tiene algin progenitor
diagnosticado por este trastorno (F'R) con respecto a que no lo tenga (FR€).

— Riesgo relativo (R) = 2.2742. En este caso el riesgo de que un nifio sea diagnosticado por TDA-H
(E) es 2.2742 veces mayor si se tienen progenitores que han sido diagnosticados de este trastorno
(FR) que si no se tiene a ningin progenitor diagnosticado (FR¢).

— Riesgo atribuible (Ra) = 0.2832. No se interpreta en este ejemplo porque no es una medida
introducida en las clases de teoria.

— Odds ratio (OR) = 6.2667. La ventaja de que un nifio sea diagnosticado por TDA-H (F) frente a
que no sea diagnosticado (E°), se multiplica por 6.2667 en nifios que tienen algin progenitor con
este diagndstico (F'R) frente a nifios que no tienen ningtn progenitor diagnosticado (FR°).

Como conclusion, se ha confirmado que la herencia genética influye en el diagnéstico temprano de
un nino por TDA-H. Ademas se ha dado informacién relevante de la fuerza que tiene como factor de
riesgo que algin progenitor haya sido diagnosticado por este trastorno, gracias a la interpretacién
de las distintas medidas de asociacién consideradas. Ademds se ha proporcionado una estimacién de la
prevalencia de este tipo de trastorno en ninos gracias que se ha realizado un diseno transversal para la
recogida de datos.

9.3.3 Ejemplo practico con un diseiio Retrospectivo

En este ejemplo se analiza el objetivo planteado en el ejemplo anterior desde la perspectiva de un disefio
retrospectivo. Por tanto, se pretende contrastar que para el diagndstico de un nino como TDA-H hay que
tener en cuenta si alguno de sus progenitores también tuvo este trastorno. Para ello se ha recogido una
muestra de 93 nifos diagnosticados con TDA-H y 107 sin este diagnéstico. De los nifos diagnosticados, 47 de
ellos tienen, al menos, a uno de sus dos progenitores con TDA-H, mientras que de los nifios no diagnosticados
con TDA-H, tan sélo 15 de ellos tenian alguno de sus progenitores con este trastorno.

Solucién con BioestadisticaR

Del mismo modo que en el ejemplo anterior es necesario construir la tabla de contingencia con estos datos.
Nuevamente, por comodidad, se denota por E=Diagndstico positivo por TDA-H para un nirio, de modo
que E€=Diagndstico negativo por TDA-H para un nino. Del mismo modo se denota F'R=Algin progenitor
fue diagnosticado por TDA-H, y por tanto F R¢=Ningin progenitor fue diagnosticado por TDA-H. Con esta
notacion se analizan las hipodtesis nula y alternativa siguientes:

Ho : E es independiente del F'R
H1 : E esté asociado al FR

v la tabla de contingencia para este problema quedaria de siguiente forma:

Enfermedad / Factor de Riesgo FR FRe Totales
E O11 =47 O12=46 F; =93

E° O21 =15 022 =92 F, =107

Totales Ci =62 (Cy=138 T =200

(E1 color rojo indica que estos son los primeros ntimeros introducidos en la tabla. Puede servir como regla
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nemotécnica para identificar que el estudio es Prospectivo).

Es evidente que el tipo de diseno realizado para esta investigacién es de tipo retrospectivo ya que partimos
de dos muestras de F; = 93 nifos con el trastorno (E) y F» = 107 nifios sin el trastorno (E€) que clasificamos,
en cada grupo, segin si alguno de sus progenitores también estdn diagnosticados (F'R) o no (FR¢) por
TDA-H. Al ser un disefio retrospectivo, en el supuesto de que se rechaze la hipo6tesis nula de independencia,
la inica medida de asociacién que se puede calcular es la razén de producto cruzado (Odss ratio). Si
la prevalencia de la enfermedad estudiada fuera menor de 0.1 también se podria estimar de forma puntual el
riesgo relativo como la Odss ratio. En este ejemplo, nuestro estudio es retrospectivo y habra que indicar a
la funcién tablas2x2() el pardmetro estudio=*“R”.

tabla2x2(o=c(47,46,15,92), fcat=c("Nifios con TDA-H","Nifios sin TDA-H"),
ccat=c("Algin padre con TDA-H","Padres sin TDA-H"),estudio="R",
tablas=c("F,C"))

#it

## # Andlisis de tablas 2x2

## # -

#i#

## # Frecuencias observadas

## Algin padre con TDA-H Padres sin TDA-H Total
##  Nifios con TDA-H a7 46 93
##  Niflos sin TDA-H 15 92 107
##  Total 62 138 200
#i#

## # Test Chi-cuadrado para un estudio retrospectivo

#it

##  Frecuencia minima esperada = 28.83 > 7.7

##

## X2 = 31.0044, gl =1, p < 0.001, (cpc = 1)
##  Test exacto de Fisher: p < 0.001

##

##  --- Otros criterios X2:

## X2 = 31.0215, gl =1, p < 0.001, (sin cpc)

## X2 = 29.3377, gl =1, p < 0.001, (cpc de Yates = 100)
##

## # Medidas de asociacidén para un estudio retrospectivo

##

##  Riesgo atribuiblex:

## Ra=0.6371; 95%-IC(Ra)= (0.4274, 0.77)

## * La estimacién de Ra para estudios retrospectivos es una aproximacién valida si la prevalencia de
#it

##  Razdén del producto cruzado (odds ratio):

## 0OR=6.2667; 95%-IC(OR)= (3.1103, 11.9483)

## x La estimacién para OR sirve de aproximacidén al riesgo relativo siempre que la prevalencia de la

De la salida obtenida cabe destacar que:

o En primer lugar muestra la tabla de contingencia con las frecuencias observadas. En este caso coincide
con la disenada manualmente, como debe de ser.

e En segundo lugar comprueba la condicion de validez, que para este tipo de estudio, retrospectivo, y
tamano de muestra 7" < 500, consiste en que la frecuencia minima esperada exceda de 7.7. En este caso
su valor es 28.83 > 7.7.

o A continuacién realiza el test exacto de Fisher con correccion por continuidad (cpc), sin cpc y con
la cpc de Yates. Para este ejemplo el test exacto de Fisher proporciona un valor p = 0.001 < 0.05
que permite rechazar la hipdtesis nula de independencia con total seguridad. Esto confirma que el
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diagndéstico de un nino en edad temprana por TDA-H esta relacionado con que alguno de
sus progenitores también haya sido diagnosticado.

e En este caso no se puede proporcionar una estimacion de la prevalencia por ser un estudio restrospectivo

o Finalmente muestra la estimacién puntual y por intervalos de confianza al 95% de confianza de todas
las medidas de asociacion que se pueden obtener para este tipo de estudio. En este ejemplo, como
el disefio es retrospectivo tienen sentido el riesgo atribuible, y la razén de producto cruzado
(odds ratio). Sus estimaciones puntuales en el contexto de este ejemplo han sido realizadas en el
ejemplo de la seccién 9.3.2 anterior ya que sus valores no han cambiado al trabajar con las mismas
cantidades. Como la prevalencia de este trastorno no es inferior a 0.1 no se puede estimar ni interpretar
el riesgo relativo a través de la odss ratio.

Como conclusion, se ha confirmado que la herencia genética influye en el diagnéstico temprano de
un nino por TDA-H. Ademas se ha dado informacién relevante de la fuerza que tiene como factor de
riesgo que algin progenitor haya sido diagnosticado por este trastorno, gracias a la interpretacién
de las distintas medidas de asociacién consideradas.

9.3.4 Ejemplo practico con un diseno Prospectivo

Para esta ilustracion practica de un estudio prospectivo se continua con el objetivo planteado anterioremente,
pero desde la perspectiva de este disefio. En efecto, se pretende contrastar que para el diagnodstico de un nino
como TDA-H hay que tener en cuenta si alguno de sus progenitores también tuvo este trastorno. Para ello
se ha recogido una muestra de 62 ninos cuyos progenitores fueron diagnosticados con TDA-H y 138 cuyos
progenitores no tuvieron este diagnéstico. De los nifios con algtin progenitor diagnosticado por TDA-H, 47 de
ellos también han sido diagnosticados con este trastorno, mientras que de los nifios cuyos progenitores no
fueron diagnosticados con TDA-H, 46 de ellos han sido diagnosticados con este trastorno.

Solucién con BioestadisticaR

Del mismo modo que en el ejemplo anterior es necesario construir la tabla de contingencia con estos datos.
Nuevamente, por comodidad, se denota por E=Diagndstico positivo por TDA-H para un nirio, de modo
que E°¢=Diagndstico negativo por TDA-H para un nirio. Del mismo modo se denota FR=Algun progenitor
fue diagnosticado por TDA-H, y por tanto F R¢=Ningin progenitor fue diagnosticado por TDA-H. Con esta
notacion se analizan las hipodtesis nula y alternativa siguientes:

Ho : E es independiente del F'R
H1 : E esté asociado al FR

y la tabla de contingencia para este problema quedaria de siguiente forma:

Enfermedad / Factor de Riesgo FR FRe Totales
E 011 =47 O1p=46 F; =93

E° O21 =15 O022=92 F, =107

Totales Ch =62 Cy=138 T =200

(El color rojo indica que estos son los primeros ntimeros introducidos en la tabla. Puede servir como regla
nemotécnica para identificar que el estudio es Prospectivo).

Es evidente que el tipo de diseno realizado para esta investigacién es de tipo prospectivo ya que partimos
de dos muestras de C; = 62 nifnos con el factor de riesgo (FR) y Cy = 138 nifos sin el factor de riesgo (F'R°)
que clasificamos, en cada grupo, segun si estdn diagnosticados (E) o no (E¢) por TDA-H. Al ser un disefio
prospectivo, en el supuesto de que se rechaze la hipétesis nula de independencia, tendra sentido calcular
e interpretar todas las medidas de asociacién introducidas en las clases de teoria. En este ejemplo
nuestro estudio es prospectivo y habrd que indicar a la funcién tablas2x2() el pardmetro estudio=“P”.

tabla2x2(o=c(47,46,15,92), fcat=c("Nifios con TDA-H","Nifios sin TDA-H"),
ccat=c("Algin padre con TDA-H","Padres sin TDA-H"),estudio="P",
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tablas=c("F,C"))

#i#

## # Andlisis de tablas 2x2

## # -

##

## # Frecuencias observadas

## Algin padre con TDA-H Padres sin TDA-H Total
##  Nifios con TDA-H a7 46 93
##  Nifios sin TDA-H 15 92 107
##  Total 62 138 200
#i#

## # Test Chi-cuadrado para un estudio prospectivo

#it

##  Frecuencia minima esperada = 28.83 > 7.7

#i#

## X2 = 31.0044, gl =1, p < 0.001, (cpc = 1)
##  Test exacto de Fisher: p < 0.001

##

## ——- 0Otros criterios X2:

## X2 = 31.0215, gl =1, p < 0.001, (sin cpc)

#i X2 = 29.3377, gl =1, p < 0.001, (cpc de Yates = 100)
##

## # Medidas de asociacidén para un estudio prospectivo

## Las medidas de riesgo se calculan como riesgo de la categoria en
##  la primera columna para la categoria en la primera fila

##

## Riesgo absoluto (diferencia de Berkson; método de Agresti-Caffo):
##  d=0.4247; 95%,-IC(d)=(0.2829, 0.5465)

##

##  Riesgo relativo:

##  Rr=2.2742; 95J-IC(Rr)=(1.7143, 2.9631)

##

##  Razdén del producto cruzado (odds ratio):

##  OR=6.2667; 95%-IC(OR)= (3.1103, 11.9483)

De la salida obtenida cabe destacar que:

e En primer lugar muestra la tabla de contingencia con las frecuencias observadas. En este caso coincide
con la disenada manualmente, como debe de ser.

e En segundo lugar comprueba la condicion de validez, que para este tipo de estudio, prospectivo, y
tamano de muestra 7' < 500, consiste en que la frecuencia minima esperada exceda de 7.7. En este caso
su valor es 28.83 > 7.7.

o A continuacién realiza el test exacto de Fisher con correccion por continuidad (cpc), sin cpc y con
la cpc de Yates. Para este ejemplo el test exacto de Fisher proporciona un valor p = 0.001 < 0.05
que permite rechazar la hipétesis nula de independencia con total seguridad. Esto confirma que el
diagnéstico de un nino en edad temprana por TDA-H esta relacionado con que alguno de
sus progenitores también haya sido diagnosticado.

e En este caso no se puede proporcionar una estimacién de la prevalencia por ser un estudio prospectivo.

o Finalmente muestra la estimacién puntual y por intervalos de confianza al 95% de confianza de todas
las medidas de asociacion que se pueden obtener para este tipo de estudio. En este ejemplo, como
el disefno es prospectivo tienen sentido el riesgo absoluto (diferencia de Berkson), el riesgo
relativo y razén de producto cruzado (odds ratio). Sus estimaciones puntuales en el contexto
de este ejemplo han sido realizadas en el ejemplo de la secciéon 9.3.2 anterior ya que sus valores no han
cambiado al trabajar con las mismas cantidades.
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Como conclusion, se ha confirmado que la herencia genética influye en el diagnéstico temprano de
un nino por TDA-H. Ademas se ha dado informacién relevante de la fuerza que tiene como factor de
riesgo que algin progenitor haya sido diagnosticado por este trastorno, gracias a la interpretacién
de las distintas medidas de asociacién consideradas.
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