[bookmark: _GoBack]附录1：BayesFactor R工具包使用示例
[bookmark: 预步骤]吴凡1 顾全1 施壮华2 高在峰1 沈模卫1
1浙江大学心理与行为科学系，杭州，310028；
2Department of Psychology, LMU Munich, Munich, 80802, Germany, 80802
预步骤
在R中安装BayesFactor(如果还没有安装)，并加载。(也可以在Rstudio中加载当前提供的demo.Rmd文件，从而运行demo。)
#利用下一语句安装工具包 (去掉#)，安装其他工具包类似
#install.packages("BayesFactor")
library(BayesFactor)

#加载tidyverse及broom工具包，方便预处理数据
#install.packages("tidyverse")
library(tidyverse)
library(broom)

#加载ez包做传统的重复方差分析
#install.packages("ez")
library(ez)
[bookmark: t]1. t检验的贝叶斯因子分析
t-检验的贝叶斯因子分析主要通过ttestBF(x,y, formula, mu,...)语句进行。语句接受向量x与y输入，也接受R公式输入。进行单样本分析时，需要输入x与mu（默认为0）。进行配对样本分析时，需要x与y。R公式一般以因变量~自变量形式出现。关于如何利用R公式，可以参考网上教程[footnoteRef:1]。 [1:  https://www.datacamp.com/community/tutorials/r-formula-tutorial] 

[bookmark: 1t]样例1:单样本/配对样本t检验的贝叶斯因子分析
数据简介: data1中包含了24名被试在记忆2个或5个生物运动条件下，生物运动的颜色变化与否（被试内自变量）与相应反应时（因变量）的整体数据，接下来将针对记忆2个生物运动条件下，颜色变化与不变条件进行配对t检验。
#手动选择数据利用下一句
#mydata <- read.csv(file.choose())
mydata <- read.csv('data1-paired ttest_RM-ANOVA for bayesfactor.csv')

#我们选择Setsize是2BM条件下Color change的配对差异t比较
pairdata = mydata %>% 
  filter(SetSize == "2BM") %>% # 选择 set size 是 2BM
  spread(Colorchange,RT) %>% # 重排数据
  mutate(diff = Change - Nochange) #计算配对差异
  
# 传统t检验
t_results = t.test(pairdata$diff)
# 表格输出结果
knitr::kable(tidy(t_results)) 
	estimate
	statistic
	p.value
	parameter
	conf.low
	conf.high
	method
	alternative

	0.0937083
	4.935921
	5.47e-05
	23
	0.0544349
	0.1329817
	One Sample t-test
	two.sided


利用ttestBF()语句进行贝叶斯因子分析，我们得到：
bf=ttestBF(x=pairdata$diff) #对diff组进行BF计算。此处的虚无假设是无差假设,常用先验参数r为默认值√2/2；
# alternative
# bf = ttestBF(x = pairdata$Change,y=pairdata$Nochange, paired=TRUE)
# 显示结果
bf
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Alt., r=0.707 : 465.7072 ±0%
## 
## Against denominator:
##   Null, mu = 0 
## ---
## Bayes factor type: BFoneSample, JZS
上述输出BF=465.707，表明支持备择假设。其中Against denominator是反对分母（虚无假设，此处即无差假设）。
利用posterior()语句，我们还可以进而获取蒙特卡罗拟合后验概率分布，可视化mu的置信区间，如下图所示。
chains = posterior(bf, iterations = 1000)
plot(chains[,1:2]) #只输出mu与sigma
[image: bayesfactor_demo_2.0_files/figure-docx/unnamed-chunk-4-1.png]
从上图里可以清楚的看出mu远离虚无假设。
[bookmark: 2t]样例2:双样本/独立样本t检验的贝叶斯因子分析
数据简介: data2中包含了24名被试在记忆具备相同或不同身份信息的生物运动（自变量）与相应的判断标准C（因变量）的整体数据，接下来将针对具备相同身份或不同身份生物运动条件下被试的判断标准进行独立样本t检验。
mydata <- read.csv('data2-independent ttest for bayesfactor.csv')
# 传统t检验
t_results=t.test(C~MemoryCondition,data=mydata,var.eq=TRUE)
#标注了一个被试间变量MemoryCondition，并主动判断了方差齐性、不需要矫正
# 表格输出结果
knitr::kable(tidy(t_results))
	estimate1
	estimate2
	statistic
	p.value
	parameter
	conf.low
	conf.high
	method
	alternative

	0.2783333
	0.02375
	3.08076
	0.0034802
	46
	0.0882446
	0.420922
	Two Sample t-test
	two.sided


进行贝叶斯因子分析：
bf = ttestBF(formula = C ~ MemoryCondition, data = mydata)
# 显示结果
bf
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Alt., r=0.707 : 11.22856 ±0%
## 
## Against denominator:
##   Null, mu1-mu2 = 0 
## ---
## Bayes factor type: BFindepSample, JZS
上述输出表明支持备择假设，BF=11.229。其中Against denominator是反对分母（虚无假设，此处即无差假设）。
利用posterior()语句，我们同样可以得到蒙特卡罗拟合的后验概率分布，可视化mu的置信区间。
chains = posterior(bf, iterations = 1000)
plot(chains[,1:2]) #只输出mu与beta
[image: bayesfactor_demo_2.0_files/figure-docx/unnamed-chunk-7-1.png] 
上图可以清楚的看出mu也远离虚无假设。
[bookmark: 方差分析的贝叶斯因子分析]2. 方差分析的贝叶斯因子分析
方差分析的贝叶斯因子主要通过’anovaBF’语句进行。其包含的参数选项较多，如(formula, data, whichRandom,whichModel)等，分别是待分析的变量与对应公式，来源数据，随机因子定义与待选用模型（默认模型为withmain，其余常用有top/bottom/all）;之后的参数如包含对先验的设定等，常用默认设置即可；迭代(iterations) 数量默认为10000。
[bookmark: 3-]样例3:方差分析 (以重复度量方差分析为例)
数据简介: data1中包含了24名被试在记忆2个或5个（被试内自变量）生物运动条件下，生物运动的颜色变化与否（被试内自变量）条件下相应的反应时（因变量）的整体数据，接下来将进行2*2重复测量方差分析。
mydata <- read.csv('data1-paired ttest_RM-ANOVA for bayesfactor.csv')

# 传统方差分析，ID为被试编号，两因素为Colorchange, SetSize
anova1 = ezANOVA(dv = RT, 
        wid = ID,
        within = .(Colorchange, SetSize), 
        data = mydata)
# 表格输出结果
knitr::kable(anova1$ANOVA)
	
	Effect
	DFn
	DFd
	F
	p
	p<.05
	ges

	2
	Colorchange
	1
	23
	32.401857
	0.0000085
	*
	0.0251062

	3
	SetSize
	1
	23
	15.101729
	0.0007462
	*
	0.0388031

	4
	Colorchange:SetSize
	1
	23
	1.163711
	0.2918811
	
	0.0012333


进行贝叶斯因子分析(默认模型：withmain)，ID作为被试间随机因素，以残差项出现。这里选用了“withmian”模型展示单个的主效应，主效应的结合与包含交互作用等几个模型，也是现在JASP上常用的展示方式。但是由于每个模型默认是与仅包含ID的模型进行比较，但其效力较弱且不稳定，故直接提供的主效应BF输出值并没有足够意义，需要进一步比较获取有意义的BF值。常用的比较方式有和BF值最大的模型(Best Model)直接比较。
bf = anovaBF(RT ~ Colorchange*SetSize+ID , data=mydata,whichRandom="ID")
# 
bf#输出当前提供的模型BF值
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Colorchange + ID                                 : 38.5659  ±2.56%
## [2] SetSize + ID                                     : 1194.074 ±1.19%
## [3] Colorchange + SetSize + ID                       : 233106.1 ±1.35%
## [4] Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID : 93315.49 ±2.88%
## 
## Against denominator:
##   RT ~ ID 
## ---
## Bayes factor type: BFlinearModel, JZS
bf[4]/bf[3]#输出交互作用的BF10值，其BF10<1，则选择报告其BF01(更为直观)，即交互作用不显著时出现当前数据的可能性是交互作用显著时出现当前数据可能性的bf[4]/bf[3]倍
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID : 0.4003133 ±3.18%
## 
## Against denominator:
##   RT ~ Colorchange + SetSize + ID 
## ---
## Bayes factor type: BFlinearModel, JZS
#另外在JASP中使用的对成分的BFeffect输出方式的R代码相关介绍可见https://github.com/mattansb/BFEffect
进行全模型贝叶斯因子分析：这里选用参数“whichModel =all”展示所有的模型。注意，对于更多因素的方差分析而言，输出全模型的数量往往会过多，也缺乏直接比较的意义。
bf = anovaBF(RT ~ Colorchange*SetSize+ID , data=mydata,whichRandom="ID", whichModel="all")

bf#输出全模型的BF值,常用的后续处理为选出BF10最大的模型作为best model，和其余model进行比较来计算单个成分的效应，此处不进行后续的展示。
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Colorchange + ID                                 : 37.52365  ±1.05%
## [2] SetSize + ID                                     : 1171.133  ±0.89%
## [3] Colorchange:SetSize + ID                         : 0.3474172 ±1.06%
## [4] Colorchange + SetSize + ID                       : 238079.5  ±2.48%
## [5] Colorchange + Colorchange:SetSize + ID           : 13.16002  ±1.24%
## [6] SetSize + Colorchange:SetSize + ID               : 439.8116  ±3.21%
## [7] Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID : 98515.99  ±3.07%
## 
## Against denominator:
##   RT ~ ID 
## ---
## Bayes factor type: BFlinearModel, JZS
接下来选用“top”模型选项,展示在全模型基础上逐个剔除单个成分的结果。这里选用了参数“whichModel =top”进行逐一成分剔除比较，获得每一个剔除成分的BF01，之后再取倒数即为目标成分BF10。相比于“全模型”，top模型的数量会极大的精简，并提供有效的比对。但当全模型本身的后验值(或BF值)较低时，其对单个成分的比对效果也会打上折扣。
bf = anovaBF(RT ~ Colorchange*SetSize+ID , data=mydata,whichRandom="ID", whichModel="top")
# 
bf#输出了分别剔除单个成分（Colorchange、SetSize及交互作用BF10
## Bayes factor top-down analysis
## --------------
## When effect is omitted from Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID , BF is...
## [1] Omit Colorchange:SetSize : 2.590335     ±2.02%
## [2] Omit SetSize             : 0.0001474801 ±2.37%
## [3] Omit Colorchange         : 0.004686131  ±2.16%
## 
## Against denominator:
##   RT ~ Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID 
## ---
## Bayes factor type: BFlinearModel, JZS
1/bf[1]##输出Colorchange和SetSize的交互作用BF10
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID : 0.3860505 ±2.02%
## 
## Against denominator:
##   RT ~ Colorchange + SetSize + ID 
## ---
## Bayes factor type: BFlinearModel, JZS
1/bf[2]##输出SetSize的主效应BF10
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID : 6780.577 ±2.37%
## 
## Against denominator:
##   RT ~ Colorchange + Colorchange:SetSize + ID 
## ---
## Bayes factor type: BFlinearModel, JZS
1/bf[3]##输出Colorchange的主效应BF10
## Bayes factor analysis
## --------------
## [1] Colorchange + SetSize + Colorchange:SetSize + ID : 213.3956 ±2.16%
## 
## Against denominator:
##   RT ~ SetSize + Colorchange:SetSize + ID 
## ---
## Bayes factor type: BFlinearModel, JZS
plot(bf)##输出三个成分BF01的图样
[image: bayesfactor_demo_2.0_files/figure-docx/unnamed-chunk-11-1.png] 
上述输出表明Setsize和Colorchange的主效应BF10值较大，说明在SetSize主效应显著时出现当前数据的可能性是在SetSize主效应不显著条件下可能性的 1/bf[1] 倍，Colorchange也类似；但对于两者的交互作用，其BF10<1，则选择报告其BF01(更为直观)，即交互作用不显著时出现当前数据的可能性是交互作用显著时出现当前数据可能性的bf[1]倍。综合而言，在方法部分提供贝叶斯因子计算的明确分析过程与选择特定分析方式（模型比较）的原因，保持数据处理过程透明即可。
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