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Résumeé

Les étudiants en biologie de I'Université de Mons (UMONS) suivent plusieurs
cours conseécutifs en sciences des données (notés A, B, et C ci-dessous), leur
permettant d’acquérir des compétences en analyse de données — telles que
le remaniement, la visualisation, I'inférence et la modélisation — tant sur le
plan théorigue que pratiqgue. Dans ce cadre, ils apprennent a programmer en
R, un logiciel open source dédié a I'analyse de données. Au sein de notre
plateforme pédagogique d’apprentissage de R, Learnlt::R, nous proposons
un dispositif d’évaluation en ligne qui permet aux étudiants de tester, de

Learnit::R platerforme d'apprentissage de R

Questionnaires en R Serveur d’applications

learnr

Base de données Espace controlé & limité

mongoDB.

Safe Exam Browser
& AppArmor

Analyse des traces d'apprentissage

Proportion de code syntaxiquement valide moyen par étudiant et par cours
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Résultat moyen aux questions de code vs nombre moyen de tentatives de code syntaxiquement valide
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Nombre moyen de tentatives de code syntaxiquement valide

« Amélioration dans I’écriture du code R syntaxiquement valide au fil des
années (A = Bab2, B = Bab3, C = Ma1) = maitrise du langage R 7

* Difficulté croissante du code au cours des années

maniere interactive, leurs compétences en
guestionnaires, développés a l'aide du package R

programmation. Les

{learnr}, sont mis a

disposition via un serveur Posit Connect. Lors des évaluations, I’acces aux
ressources informatiques est strictement controlé grace a Safe Exam

Browser et AppArmor. Les réponses sont ensuite col
de données MongoDB. Ces données permettent d’éva
fournir un retour individualise. Elles permettent éga

ectées dans une base
uer les étudiants et de

ement d’analyser les

difficultés rencontrées en vue d’améliorer le dispositif pédagogique.

Questionnaire en ligne
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Question 3
Question 4 Les interrogations écrites se présentent comme vos learnrs du cours sauf que vous n’avez aucune
aide. Vous pouvez recommencer autant de fois que vous voulez (bouton Try Again ou
Question 5 Run Code ). Seule votre derniére réponse sera prise en compte pour la cotation, mais n’oubliez
pas de la valider en cliquant sur Submit Answer ou Run Code selon le type de question. Bon
QueStIOn 6 trava“ I
Fin

Question 6

Philippe Grosjean & Guyliann Engels

Start Over

I'effet aléatoire ne joue que sur la pente. Affichez-en le résumé sans utiliser tabularise() . Enfin,

comparez les deux modeles de la maniéere la plus adéquate.

Code R | & Start Over

1 # Modele 1

2 rikz_modl <- lme4::glmer(data = rikz, richness ~ nap + (

3 summary(rikz_mod1)

4 # Modele 2

5 rikz_mod2 <-

6

7 # Comparaison des deux modéles

Previous Topic Next Topic

Exécuter du code

Ajustez un nouveau modele rikz_mod2 similaire a rikz_modl préencodé, mais pour lequel

nap |beach), family =

Génération d'un corrige pour chaque étudiant

@ O ﬂ:] v = file:///Users/phgrosjean/Documents/GitHub/BioDataScienc ¢

®@ 0 = ¢ ® SDD Il : interro module 4, série A (B04Xa_glm)
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Etudiant anonymisé
2025-11-20

Note : 6/12 (10/20)

Question 1

0/2 - Par vraiment. lls se différencient par la fonction de lien du GLM qui permet d'avoir une variable réponse a

distribution non normale.

Qu’est-ce qui différencie un modéle linéaire mixte d’'un modéle linéaire généralisé mixte ?

Un modéle linéaire généralisé mixte est en général plus complexe sur le modéle linéaire mixte, i

1
s compte de la significativité des résultats car ils sont moins pertinents. Dans un généralisé, nous travaillons

vec des effets fixes et des effets aléatoires.

Question 2

1/2 - Tu ne tiens pas compte du nombre d'observations (donc implants)

Des chercheurs ont étudié I'effet de I'acide borique sur des embryons de souris soumis & quatre doses différentes (variable dose). lls
dénombrent pour ce faire les embryons vivants (variable alive ) et morts in utero (variable dead ) par rapport aux embryons totaux implantés

(variable implants).

A partir du jeu de données boric déja chargé en mémoire, calculez la fraction d’individus morts sur la globalité des implants et nommez cette
variable fract , toujours dans le tableau boric . Ensuite, ajustez un modéle nommé boric_glm de la fraction en fonction de la dose. Utilisez

une fonction de lien de type quasibinomial. Tenez compte du nombre d’implants.

tabularise$headtail(boric)

dose dead implants alive
0 0 3 3
0 2 8 6
0 0 8 8
0 1 9 8
0 1 11 10
0.4 0 13 13
0.4 0 13 13
0.4 1 14 13
0.4 0 15 15
0.4 2 21 19

First and last 5 rows of a total of 107

try({# Code en réponse a la question:

# Calcul de la nouvelle variable

boric <- smutate(boric, "fract" = dead/implants)

# Modele

boric_glm <- glm(data = boric, fract ~ dose, family = quasibinomial)
summary (boric_glm)

)

Call:
glm(formula = fract ~ dose, family = quasibinomial, data = boric)

Coefficients:
Estimate Std. Error t value Pr(>|t])
(Intercept) -2.3009 0.1416 -16.249 < 2e-16 *¥k
dose.L 0.7444 0.2588 2.877 0.00489 xx
dose.Q 0.6814 0.2832 2.406 0.01791 x
dose.C 0.6004 0.3057 1.964 0.05220 .
Signif. codes: @ 'xkx' 0.001 'sxx' 0.01 'x' 0.05 '.' 0.1 ' ' 1

(Dispersion parameter for quasibinomial family taken to be 0.1582864)
Null deviance: 21.285 on 106 degrees of freedom

Residual deviance: 17.381 on 103 degrees of freedom

AIC: NA

Number of Fisher Scoring iterations: 5

Question 3

1/2 - | 'iteam 7 devait étre coché | 'item 8 ne devait nas dtre cnché

 Interrogation en ligne : plus de papier et interactivité pour tester le code
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