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regsim Regressoes Simultaneas para Bioeficacia Relativa

Description

Ajusta modelos de regressao simultanea (referencia e teste) para estimar a bioeficacia relativa entre
duas fontes.

Usage

regsim(
data,
model = 1,
mean = FALSE,
sd = FALSE,
conf_level = 0.95,
IC = NULL,
ref_name = "Referencia",
test_name = "Teste",
xlab = NULL,
ylab = NULL,
main = NULL,
add_eq = FALSE,
zero_policy = c("smart", "never_drop"),
mort = FALSE,
digits = 6,
resid_plot = FALSE,
common_plateau = FALSE,
common_asym = FALSE,
common_int = FALSE

)

## S3 method for class 'bioefic_regsim'
print(x, ...)

## S3 method for class 'bioefic_regsim'
plot(x, ...)

## S3 method for class 'bioefic_regsim'
coef(object, ...)

## S3 method for class 'bioefic_regsim'
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residuals(object, ...)

## S3 method for class 'bioefic_regsim'
fitted(object, ...)

## S3 method for class 'bioefic_regsim'
summary(object, ...)

## S3 method for class 'summary.bioefic_regsim'
print(x, ...)

Arguments

data data.frame com 3 colunas: X (dose), Yref (resposta referencia), Ytest (resposta
teste).

model Inteiro de 1 a 5. 1 = exponencial, 2 = slope-ratio, 3 = quadratica, 4 = LRP, 5 =
Michaelis-Menten.

mean Logico. Se TRUE, plota medias por nivel de X.

sd Logico. Se TRUE, plota barras de desvio padrao.

conf_level Nivel de confianca (default 0.95).

IC Alternativa a conf_level (ex.: 95 ou 0.95).

ref_name Nome da fonte referencia (default ’Referencia’).

test_name Nome da fonte teste (default ’Teste’).

xlab Rotulo do eixo X.

ylab Rotulo do eixo Y.

main Titulo do grafico.

add_eq Logico. Se TRUE, adiciona equacao ao grafico.

zero_policy Como tratar zeros: ’smart’ (default) ou ’never_drop’.

mort Logico. Se TRUE, nao remove zeros (dados de mortalidade).

digits Numero de casas decimais nos resultados (default 6).

resid_plot Logico. Se TRUE, exibe grafico de residuos.

common_plateau Logico. Forcar plato comum (models 4 e 5).

common_asym Logico. Forcar assintota comum (models 1 e 5).

common_int Logico. Forcar intercepto comum (models 1, 2, 3, 4 e 5).

x Objeto da classe bioefic_regsim retornado por regsim().

... Argumentos adicionais (nao utilizados).

object Objeto da classe bioefic_regsim retornado por regsim().
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Value

Lista de classe bioefic_regsim contendo:

summary Tabela resumo com parametros, metricas e bioeficacia.

params Tabela com estimativas, erros padrao e IC dos parametros.

anova Tabela de ANOVA do ajuste simultaneo.

means_by_x Medias observadas por nivel de dose.

plot Objeto ggplot2 com o grafico gerado.

residuals_df Data frame com residuos e valores ajustados.

paralel Lista com teste de paralelismo e bioeficacia relativa (IC incluso).
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Examples

set.seed(42)
x <- rep(c(0, 0.05, 0.10, 0.20), each = 8)
yref <- 0.65 + 0.13 * (1 - exp(-7 * x)) + rnorm(length(x), 0, 0.01)
ytes <- 0.65 + 0.13 * (1 - exp(-5.5 * x)) + rnorm(length(x), 0, 0.01)
df <- data.frame(x, yref, ytes)
res <- regsim(df)
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