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听完统计基础，是不是感觉各种问题都Under control，

按奈不住，跃跃欲试了？

那么问题来了！



先请大家思考一个问题

问题：想知道一片森林中的常见乔
木叶片的虫食程度（%）如何？

方法：对该森林中的12种常见乔木
的叶片损伤比率Y（每个物种不止测
量一次，但不同物种次数有差异）
进行了测量，共95个测量值。

问：该森林中常见乔木叶损伤均值
该如何计算？

文件名：Herbivory sample data



方案1:（ Complete-pooling ）认为95个测量值彼此独立

fm1<-lm(y~1, data=h1)
summary(fm1)

缺点，违反了数据独立性原则！！！

完全忽视物种的影响



缺点，一个物种不管有多少个测量
值，都被归结为一个点（信息丢
失），对总体均值的贡献相同，这
不公平！
样本量急剧降低，统计power下降

方案2：（ No-pooling ）
先把属于同一个物种的测量值平均，然后再求平均值的均值

library(plyr)
###首先对同属一个物种的值求平均
h2<-ddply(h1, .(species), summarize, mean=mean(y))
###然后求这些均值的均值
fm2<-lm(mean~1, data=h2)
summary(fm2)



方案三：
把物种当做一个因素，拿叶损伤比率和物种做回归

fm3<-lm(herbivory~species, data=h1)
summary(fm3)

fm4<-lm(herbivory~species-1, data=h1)
summary(fm4)

1）只能得到各个物种的均值，无法得到总体平均值，答非所问！
2）估计的参数太多，会增大对单个物种均值的参数估计的误差



那么，这个问题该如何解决
混合效应模型—闪亮登场！！！

library(lme4)
library(lmerTest)
fm5<-lmer(y~1+(1|species), data=h1)
summary(fm5)

给出Y的总体估计值，回答开头提出的问题

同时还能给出对各个物种的Y的均值的估计

问题
完美解决

这就是混合效应模型的魅力！！！
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Mixed 模型均值, 混合模型的结果距离globe 均值的结果总是更近，这就是shrinkage

1）再所有的结果中，混合模型的结果都

更节接近于模型估计的均值

2）当某个物种样本量越小的时候，混合模型对

其Y值预测的“修正”作用越强

3）某物种包含的样本量越大，其参数估计值越

像自己，样本量越小，其参数估计结果越像别人

4）混合效应模型对整体截距（global intercept/mean）

总是介于两种极端模型（no pooling 和complete pooling）

之间,  并没有造成信息丧失，也考虑到了数据的非独立性，

所以结果更为可信

混合效应模型—partial pooling造成shrinkage



对比几种方案的结果
###根据结果构造一个新数据集
rd1 <- data.frame(model =c('No pooling model', 'Complete 
polling model', 'Mixed model'), 

mean=c(coef(summary(fm1))[1,1], 
coef(summary(fm2))[1,1],

coef(summary(fm5))[1,1]),
se=c(coef(summary(fm1))[1,2], 

coef(summary(fm2))[1,2],
coef(summary(fm5))[1,2]))

###依据这个新数据集作图
library(ggplot2)
ggplot(rd1, aes(x=model, y=mean)) + 

geom_errorbar(aes(ymin=mean-se, ymax=mean+se), 
width=0,size=1.5, color="blue") +

geom_point(size=4.5,color="red")+
coord_flip() +
ylab("Estimated parameters (mean, SE)") +
xlab("") +
theme_bw()+
theme(axis.text=element_text(size=12,face="bold"),

axis.title=element_text(size=12,face="bold"))

混合效应模型均值估
计的结果总是位于两
种极端模型之间



现实中的数据结构
嵌套型（分层、多水平）--违反yi独立性原则

• 来自同一个单元的不同数据点之间彼此更为相似，彼此不独立。

✓ 来自同一地点(如样方)的数据
✓ 来自同一物种的数据
✓ 同一班级，不同同学的数据
✓ 同一对象，不同时间测量的数据
✓ 来自同一篇文献的数据
✓ 同一批次样品的数据
✓ 受亲缘关系影响的数据
…..

嵌套结构几乎无处不在，传统回归模型对此无能为力，只能视而不见



常用实验设计中的数据结构分层

Schielzeth, H. & Nakagawa, S. Nested by design: model fitting and interpretation in a mixed model era. Methods in 
Ecology and Evolution 4, 14-24, doi:https://doi.org/10.1111/j.2041-210x.2012.00251.x (2013).



传统回归模型和混合模型之间的关系

➢线性模型
（linear 
regression model）

➢加和模型
(additive model)

➢广义线性模型
（generalized 
linear model ）

➢广义可加模型
(generalized 
additive model)

➢ 嵌套数据
➢ 时间相关
➢ 空间相关
➢ 异质性
➢ 重复测量

➢线性混合模型
（linear mixed 
regression model）

➢线性加和混合模
型(additive mixed 
model)

➢广义线性混合模型
（generalized linear 
mixed model ）

➢广义可加混合模型
(generalized additive 
mixed model)

修改自Zuur et.al., 2009. Mixed effect models and extensions in Ecology with R

当传统模型能处理这些问题时，就
变成了混合效应模型

嵌套



混合模型
几乎已经全面接管传统生态学领域的数据分析任务

2021年4月30号

We then used generalized linear mixed effect models in the R package ‘glmmTMB’to analyze how resource types (i.e. 

equid wells, background waters, and dry controls) and environmental variables influenced vertebrate activity. We chose 

distributions appropriate for each response variable and nested date within site as a random effect. 



混合模型
几乎已经全面接管传统生态学领域的数据分析任务

We fit linear mixed effects models (LMMs) in R using the package ‘nlme,… We modelled burn depth and % SOL C combusted 
as a function of successional trajectory and included a random intercept of fire perimeter (3 levels) to account for spatial non-
independence of sites within each fire. 
i) tested the significance of fixed effects and interactions through model reduction using likelihood ratio tests of the full model 

against the reduced models and confirmed their importance using Akaike information criteria (AIC) ;

ii) visually inspected residual plots to ensure assumptions of heteroscedasticity and normality were met; 

iii) fit the final model with restricted maximum likelihood;

iv) For the LMM of aboveground C we also included a variance structure (varExp) to account for increasing variance with age 
that was apparent in the residuals. 

v) calculated marginal R2 (accounting only for fixed effects) and conditional R2 values (accounting for random and fixed 

effects) using the package ‘MuMIn’ ; 

vi) completed pairwise comparisons of marginal mean intercepts and slopes for each trajectory using a Tukey-Kramer post hoc 
analyses in the ‘emmeans’ package. 

2021年4月16号



混合模型
几乎已经全面接管传统生态学领域的数据分析任务

2021年3月1号

A Bayesian hierarchical model, which accounted for repeated measures 
throughout the experiment, revealed that…



We used a negative binomial generalized linear 
mixed model (glmmTMB function in R package 
glmmTMB) to test …, while accounting for species’ 
geographical origin (i.e., in which ecozone species 
occur) and controlling for phylogenetic effects by 
using ants’ superfamily and genus as nested 
random effects.

2021年4月6号

混合模型
几乎已经全面接管传统生态学领域的数据分析任务



2021年2月16号

混合模型
几乎已经全面接管传统生态学领域的数据分析任务

To address this knowledge gap, we used linear mixed
effects (LME) models to examine，with tree species nested 
within site as random factors. temporal trends were fit via 
restricted maximum likelihood and included a first-order 
autocorrelation structure to account for temporal 
autocorrelation in the chronologies.



using a linear mixed-effects model fitted by maximum 
likelihood with the “lme” function implemented in the R 
package nlme. Treatment and the elevation of the site were 
set as fixed effects, and site and plot identity as random 
effects. 

2020年12月18号

混合模型
几乎已经全面接管传统生态学领域的数据分析任务



Mixed effect model，当前最为强力的回归模型

we applied a multilevel-modelling framework with 

group-level effects for ‘region’ to account for the 

spatial non-independence of plots within the same 

region, using linear mixed-effects 

models(LMMs).Goodness-of-fit was determined by 

calculating the marginal coefficient of determination 

(R-squared) as proposed by Nakagawa & Schielzeth

(55) using the r.squaredGLMM function in the 

MuMIn package (56). The marginal R-squared 

describes the variation explained by the fixed factor 

only, as opposed to the conditional R-squared, which 

describes the variation explained by the fixed and 

random factors together

2020年5月15号Science封面文章



Mixed effect model，当前最为强力的回归模型

We used autoregressive mixed effects models to assess… 

2020年4月24号Science封面文章



Mixed effect model，当前最为强力的回归模型

Generalised linear mixed models with a Poisson error 

structure were used to test for any effect of termite 

suppression on non-target invertebrate abundance within leaf 

litter samples. Random slopes models were performed on 

each major taxonomic group with year | plot included as 

random factors. 2019年1月11日
Science封面文章



We examined neighborhood effects on 
the…adopting a mixed modelling approach. … 
We included log-transformed seedling height 
and all neighborhood variables in one model 
after standardizing as fixed effects, To control for 
temporal, spatial and interspecific variation, we 
included census year, species identity and 1-m2 
seedling plot nested in each census station as 
random factors. We also included seedling 
individual as a random effect because some 
individuals had multiple observations as they 
survived multiple intervals, …Wald’s z test and 
likelihood ratio tests (LRTs) were applied to 
determine the significant level of fixed and 
random effects, as suggested by…  



We examined geographic patterns of biodiversity change using three 
complementary hierarchical linear models. All models included site nested in 
region as random effect to account for spatial arrangement and temporal 
repetitions per site. Poisson models included an observation-specific random
effect to account for potential overdispersion.



Estimated proportions
(with 95% confidence intervals) are based 
on mixed-effects logistic regression 
Models..



We fitted generalized linear mixed models

using R package lme4, including radar 

station as a random offset, and region and 

the interaction year:region as fixed effects…

Models significantly different according to a

Chi-squared likelihood ratio test are labelled by different 

letters
“四大退步”之一



Modern mixed effect models offer an unprecedented 
opportunity to explore complex biological problems by 
explicitly modelling non-Normal data structures and/or 
nonindependence among observational units. However, the 
LMM and GLMM toolset should be used with caution.

Harrison, X. A., L. Donaldson, M. E. Correa-Cano, J. Evans, D. N. Fisher, C. E. D. Goodwin,
B. S. Robinson, D. J. Hodgson, and R. Inger. 2018. A brief introduction to mixed
effects modelling and multi-model inference in ecology. PeerJ 6:e4794.

但是，越强力的模型，越需要正确使用



混合效应模型—使用有风险
1. Arnqvist, G. 2020. Mixed models offer no freedom from degrees of freedom. Trends in 

Ecology & Evolution 35:329-335.

2. Silk, M. J., X. A. Harrison, and D. J. Hodgson. 2020. Perils and pitfalls of mixed-effects 
regression models in biology. PeerJ 8:e9522.

3. Harrison, X. A., L. Donaldson, M. E. Correa-Cano, J. Evans, D. N. Fisher, C. E. D. Goodwin, 
B. S. Robinson, D. J. Hodgson, and R. Inger. 2018. A brief introduction to mixed effects 
modelling and multi-model inference in ecology. PeerJ 6:e4794.

4. Zuur, A. F. and E. N. Ieno. 2016. A protocol for conducting and presenting results of 
regression-type analyses. Methods in Ecology and Evolution 7:636-645.

5. Bolker, B. M., M. E. Brooks, C. J. Clark, S. W. Geange, J. R. Poulsen, M. H. H. Stevens, and 
J.-S. S. White. 2009. Generalized linear mixed models: a practical guide for ecology and 
evolution. Trends in Ecology & Evolution 24:127-135.

6. Zuur, A. F., E. N. Ieno, and C. S. Elphick. 2010. A protocol for data exploration to avoid 
common statistical problems. Methods in Ecology and Evolution 1:3-14.



还有很多

• 1) 解决数据的不独立性问题，partial pooling 结果更可靠

• 2) 提高对group水平参数估计的准确性

• 3) 可以估计不同组分的方差

• 4) 对随机效应的未测量水平的值进行估计

• 5) 可以考虑X的层次性对Y的影响的交互作用

……

混合模型的优势



现实数据的常见结构—分层（嵌套）

Mixed effect models and extensions in Ecology with R



数据单元不止一个水平
嵌套结构几乎无处不在

✓ 来自同一地点(如样方)的数据
✓ 来自同一物种的数据
✓ 同一班级，不同同学的数据
✓ 同一对象，不同时间测量的数据
✓ 来自同一篇文献的数据
✓ 同一批次样品的数据
✓ 受亲缘关系影响的数据
✓ ……

生态数据的常见结构—分层（嵌套）



分层（或嵌套）的本质是伪重复问题

Hurlbert, S. H. 1984. Pseudoreplication and the design of ecological
field experiments. Ecological Monographs 54:187-211.

同一实验单元内的不同数据点彼此不独立

截至2021年5月7号，9203次引用



线性混合效应模型 VS 线性回归模型

• Mixed effect model/ Multilevel model/Hierarchical model

• 线性模型(截距，斜率为常数，固定值)

yi=𝛼+βxi+ε
• 混合效应模性（随机截距模型）

• 混合效应模性（随机斜率，随机截距斜率模型）



混合模型—为什么叫混合？

以随机截距混合模型为例

𝑅𝑗𝑖 = μ + αj + β × 𝑁𝐴𝑃𝑗𝑖 + ε𝑗𝑖

常数（固定效应） 常数（固定效应）

➢ 依赖于因素（如Beach）而变化，其值~ N(0, 𝑠𝑑2)

➢ 即αj服从均值为零，方差为 𝑠𝑑2的正态分布

随随机因素的水平而变化
（随机效应）



混合效应模型(固定+随机=混合)

𝑦𝑖𝑗 = μ + αj+ 𝛽𝑥𝑗𝑖 + 𝜀𝑗𝑖

其中αj~N(0, 𝑠𝑑2); 𝜀𝑗𝑖 ~N(0, σ2)

Mixed effect model = multilevel model = Hierarchical model
=Nested model

公式也可以写成

int𝒋=μ+αj, αj~N(0, sd2)

第一层

第二层

𝑦𝑗𝑖 = int𝒋 + 𝛽 ∗ 𝑥𝑗𝑖 + 𝜀𝑗𝑖 ε~N(0, σ2)



混合模型为何更可靠：shrinkage 

Globe mean 

Group mean 

让group mean 的估计值向gloabe
Mean 靠拢

https://biol609.github.io/lectures/07_random_effects.html#/shrinkage



混合模型：shrinkage 系数

https://biol609.github.io/lectures/07_random_effects.html#/shrunken-group-mean---note-influence-of-sample-size

混合模型对随机效应
不同水平下y的均值的估计

shrinkage 系数

随机效应造成的方差

残差的方差

随机效应处于水平j时的样本量

𝒏𝒋越大，shrinkage 系数越小，对𝒈𝒓𝒐𝒖𝒑𝒋的均值的估计就越接近其自身均值，

𝒏𝒋越小，shrinkage 系数越大，对𝒈𝒓𝒐𝒖𝒑𝒋的均值的估计就越接近总体均值（globe mean）



混合效应模型参数估计的结果总是位于compelete-
pooling和no-pooling 之间，所以更为可信

楼层 楼层 楼层 楼层

气
体
氡
的
浓
度

No pooling

Complete pooling
混合模型

Data analysis using regression and multilevel/hierarchical models, p257



哪些因素适合作为随机效应？

1)  水平多，甚至无限，实验用到的水平只不过是从无限多个水平
中的抽样，如样方，样地，物种，文献，病人、学生、班级、学校、
城市等等

2)  彼此可换性，不同水平意义对等，其数值都是从一个符合一定
分布的总体中的随机抽样。

3)  不同水平间差异的来源和意义不明确



哪些因素不宜作为随机因素

➢具有明确意义的变量绝对不能作为随机因素

如温度，降雨，生物量，施肥量，距离，物种多样性，年龄

➢意义明确，因素水平数有限的分类变量

性别，是否是成年人，是否吃药，吃药方式，年龄阶段

是否增温，增温幅度，

➢水平数不超过五个的因素

比如，在一个研究中，只有两个物种、只有两个样地、只有三
个样方

混合效应模型中，随机效应的设置至关重要，绝不可随意设置



哪些因素不宜作为随机因素

水平数不超过五个的因素
➢Silk, M. J., Harrison, X. A. & Hodgson, D. J. Perils and pitfalls of mixed-

effects regression models in biology. PeerJ 8, e9522, 
doi:10.7717/peerj.9522 (2020).
➢Arnqvist, G. Mixed models offer no freedom from degrees of freedom. 

Trends Ecol. Evol. 35, 329-335 (2020).
➢Harrison, X. A. et al. A brief introduction to mixed effects modelling and 

multi-model inference in ecology. PeerJ 6, e4794, doi:10.7717/peerj.4794 
(2018).
➢Gomes, D. G. E. Including random effects in statistical models in ecology: 

fewer than five levels? bioRxiv, 2021.2004.2011.439357, 
doi:10.1101/2021.04.11.439357 (2021).



Mixed model 与lm model 的关系

➢随机效应的每个水平只含有一个数据时，混合效应模型的结果与
线性回归完全相同，因为这时候不存在来自于随机效应的同一个
水平的不同点之间的不独立问题。

➢如测量身高对血压的影响，随机选取了40个成年人，但对每个人
只进行了一次身高和血压的测量，这时便没有必要设置人为随机
效应。

➢所以一般线性回归只是混合效应模型的一个特例（即随机因素的
每个水平只进行了一次测量）。



混合效应模型的参数估计方法

回归模型 参数估计方法

一般线性回归 最小二乘法

线性混合模型

最大似然法（maximum likelihood,ML），
限制性最大似然法
(restricted maximum likelihood,REML)

广义线性混合模型
Laplace approximation，Penalized
quasi-likelihood等

任意回归模型 贝叶斯法（Markov chain Monte Carlo）



Linear mixed effect model参数估计：
最大似然法(ML)与限制性最大似然(REML)

似然值（likelihood value）：
给定参数和x，取得当前观测到的
y值的概率

最大似然法(ML)：参数为何值时，
给定x, 得到当前所观测到
取得当前观测到的y值的概率最大。

限制性最大似然法(REML)，参数
估计过程中对自由度进行了校正。

Mean=0.5, 得到分布如该
曲线的y值的概率最大

ml:让取得所有观测值

的可行性最大化时，
模型的参数的值



Linear mixed effect model参数估计方法：
最大似然法(ML) 与限制性最大似然法(REML)

➢如果模型的误差相互独立，均质（随拟合值的变化没有明显格
局），且符合正态分布，那么，最小二乘法与最大似然法的参数
估计相同

➢混合模型中：如果随机效应嵌套，或只有一个随机效应，且数据
结构平衡（随机效应每个水平包含的样本量相等），那么可用ML, 
否则都建议REML.



R中最常用的混合模型包

https://bbolker.github.io/mixedmodels-misc/glmmFAQ.html



混合效应模型的写法（lme4包）
##线性模型

m0<-lm(Richness~NAP,data=RIKZ)

##混合模型

##lme4包--随机截距模型，

m1<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ, REML=T )

m1_1<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ)

m1_2<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ, REML=F)

## lme4包--随机截距，随机斜率模型

m1<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)

Bates, D., M. M£¿chler, B. Bolker, and S. Walker. 2015. Fitting Linear Mixed- Effects Models using lme4.
Journal of Statistical Software 67:1-48. 截至2021年5月7日已被引用35971次（谷歌学术）



###nlme包中(随机截距模型)

m00<-lme(Richness~NAP, random=~1|Sample,data=RIKZ, method=“REML”)

###随机截距，随机斜率模型

m00<-lme(Richness~NAP, random=~NAP|Sample,  data=RIKZ)

###问题，设置交叉型随机效应有困难

混合效应模型的写法（nlme包）

the R Development Core Team (2013) nlme: linear and nonlinear mixed effects models



g1/g2：两个随机因素，g1为大单位，g2为小单位，g2嵌套于g1中

随机效应的写法(lme4)

截距随着g1, 以及嵌套在g1下的g2的不同而变化

截距随着g1 与 g2的不同而变化

随机截距且随机斜率模型

随机截距且随机斜率模型，但二者不相关

随机斜率模型



Mixed effect model—嵌套型随机效应
（nested random effect structure）

注意如果随机效应命名情况为：那么写法

(1 | school/class) 等同于 (1|school)+(1|class)

因为class的名字在不同的school中没有重复，

这种情况下，来自一个class的数据自动被认

嵌套在同一school之下。

在不同的school下，class的命名没有重复

school class

1 1

1 1

1 1

1 2

1 2

1 2

1 2

1 2

2 3

2 3

2 3

2 4

2 4

2 4

2 4

2 5

2 5

3 6

3 6

3 6

3 6

3 7

3 7

3 7 每个随机效应的每个水平都进行唯一化命名

多重嵌套（1|family/genus/species）



Mixed effect model—交叉型随机效应结构

• 随机效应之间无彼此嵌套关系

• 如物种和地点

(1|site) + (1|species)



Linear mixed effect model—
随机截距模型（Random intercept model）

m1<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ)

允许不同的Beach内，Richness 与NAP的回归关系的
截距不同，但斜率必须相同



Linear mixed effect model—随机截距模型结果解读

参数估计方法REML

T-test

残差的分布特征

随机效应(海滩)造成的方差及SD
残差的方差及SD

随机效应部分结果

固定效应部分结果

固定效应参数

（截距和斜率）与
分别与0的差异是否
显著

总体上Richness 和NAP的关系
Richness=6.5819-2.5684*NAP

随机效应的水平数总体样本量

固定效应的
斜率和截距间的相关性

也可以用boot法重
新得到参数估计的
置信区间



Linear mixed effect model—随机截距模型
--结果与公式的对应

在不同的海滩（beach）上，截距的变异符合均值为0，方差为σ2的正
态分布，本案例中，σ2为8.668

Richness𝑖𝑗 = μ + αj+ 𝛽 ∗ NAP𝑗𝑖 +𝜀𝑗𝑖

其中αj~N(0, 𝑠𝑑2); 𝜀𝑗𝑖 ~N(0, σ2)



也可以 boot法重新确定参数的置信区间

c1 <- confint(m1,method="boot", nsim = 1000)
c1

boot: 装大师的必备技能



Linear mixed effect model—随机截距模型
--随机效应部分结果作图

library(sjPlot)
##对随机效应作图
plot_model(m1, type='re')
##对固定效应作图
plot_model(m1, type = "eff", 
terms = "NAP")



Linear mixed effect model—随机截距模型
--随机截距的意义

+6.581893
+6.581893

+6.581893
+6.581893

+6.581893

+6.581893
+6.581893

+6.581893
+6.581893



Linear mixed effect model—随机截距模型
--随机截距的意义

用coef命令直接查看在不同随机效应（海滩）
水平下，Richness和NAP的关系 红线，总体上，

Richness和NAP的关系

黑线，不同随机效应水平上，
Richness和NAP的关系



###定义一个新的数据集，里面含变量NAP

new_NAP<-data.frame(NAP=seq(-1.336,2.2550,length=1000))

###用predict命令得到拟合线, 即与NAP对应的Richness值

pred_R<-predict(m1,newdata=new_NAP, re.form=~0)

###用bootMer得到拟合线的95%置信区间

ci_line<-bootMer(m1,FUN=function(.) 
predict(.,newdata=new_NAP,

re.form=~0),nsim=1000)

ci_R<-apply(ci_line$t,2,function(x) x[order(x)][c(25,975)])

lb_R<-ci_R[1,]

ub_R<-ci_R[2,]

plot(Richness~NAP,data=RIKZ,col=fBeach, pch=19)

lines(new_NAP$NAP,pred_R,lwd=1,col="red")

lines(new_NAP$NAP,lb_R,lty=2,col="red")

lines(new_NAP$NAP,ub_R,lty=2,col="red")

Linear mixed effect model—随机截距模型
结果作图（固定效应部分）



Linear mixed effect model结果作图—方法2
--add_ci命令

library(ciTools)

RIKZ<-RIKZ[order(RIKZ$NAP),]

plot(Richness~NAP,data=RIKZ,col=fBeach, pch=19)

mm1_ci<-add_ci(RIKZ, m1, alpha = 0.05, type = 
"parametric",names = c("lwr", "upr"), includeRanef
=F, nSims = 1000)

lines(mm1_ci$NAP, mm1_ci$pred, col = "blue", lwd
= 1,lty="solid")

lines(mm1_ci$NAP, mm1_ci$upr,  col = "blue", lwd = 
1,lty="dotted")

lines(mm1_ci$NAP, mm1_ci$lwr,  col = "blue", lwd = 
1,lty="dotted")

type = “parametric“只能用于随机截距模型，type=“boot” 都可以



线性混合模型(lmm)和一般线性回归(lm)的结果对比

红线：线性混合模型

蓝线一般线性模型

LMM模型犯第一类型统计错误的概率更低



Linear mixed effect model—随机截距模型
--模型的𝑹𝟐

R2m (marginal 𝑅2) :
由于固定效应造成的𝑅2

R2c (conditionl 𝑅2) : 
固定效应和随机效应共同造成的𝑅2

ICC: Intraclass-Correlation Coefficient,
也称为variance partition coefficient (vpc)
指模型的随机变异部分中，随机效应
的方差所占的比重：
ICC=8.67/(8.67+9.36)=0.48

Nakagawa, S. and H. Schielzeth. 2013. A general and simple method for obtaining R2 from generalized linear mixed-
effects models. Methods in Ecology and Evolution 4:133-142.

截至2020年11月20日已被引用5782次（谷歌学术）



Linear mixed effect model—随机截距模型
结果制表

截距

斜率

截距和斜率各自的
95%置信区间

显著性

残差的方差

随机效应(beach)造成的方差

随机效应造成的方差在总随机方差
中所占比率=8.67/(8.67+9.36)

样本量

（固定效应的𝑅2/(固定效应+随机效应的𝑅2)）

Richness=6.58-2.57*NAP

tab_model(m1)



一般线性回归只是混合模型的特列

➢当随机效应的每个水平只有一个数据的时候，混合模型与线性回
归结果一致

注意：lme4中，无法进行随机效应的每个水平只有一个值的运算



Linear mixed effect model—
随机效应的显著性检验

加入随机效应后模型差异显著

we added random effects for region on …To test whether 

region had a significant effect on the slope of …, we used the 

function exactLRT from package RLRsim (Sirami et al. 2019, 
PNAS).

Sirami, C. et al. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 201906419, doi:10.1073/pnas.1906419116 



Linear mixed effect model—随机截距模型
--模型诊断

多种模型诊断方法

plot(m1)

qqnorm(residuals(m1))

hist(residuals(m1))

plot(m1, type = c("p", "smooth") , id = 0.05)

plot(m1, abs(resid(.)) ~ fitted(.), type=c('p', 'smooth'))

该模型残差明显不符合正态分布



Linear mixed effect model—
随机截距且随机斜率模型

Random intercept model

那么是否也可以允许斜率也随机波动呢？
Random intercept and slope model

m2<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)

允许不同的Beach内，Richness 与NAP的回归关系的
截距和斜率均不同



Linear mixed effect model—随机截距、随机斜率模型

不同的fBeach内，NAP对Richness影响的截距和斜率都有变化

m2<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)

summary(m2)

anova(m2)

随机截距
随机斜率

随机斜率和随机截距之间的相关性



采用lmerTest::anova评判x对y影响显著性：
自由度计算采用Satterthwaite approximation 法估算自由度

F检验有明确的分母自由度，可知随机效应结构设置是否合理
数据不平衡或者广义混合模型，anova不适用，可以选用log likelihood ratio test （LRT）
来检验某因素的显著性，但LRT的问题在于模型的自由度未知，随机效应设置是否合适容易被忽略。

Arnqvist, G. 2020. Mixed models offer no freedom from degrees of freedom.
Trends in Ecology & Evolution 35:329-335.



采用car::Anova评判x对y影响显著性：
自由度计算采用Kenward-Roger approximation 法估算自由度



Linear mixed effect model—
随机截距、随机斜率模型的意义

plot_model(m2, type = "re")

随机截距 随机斜率

NAP 对richness 影响的



随机效应是否真的服从正态分布？

该检验在实际应用中较少见



Linear mixed effect model—
随机截距、随机斜率模型的意义

用coef命令直接查看随机效应（海滩）不同水平下，
Richness 和NAP的回归关系

红线，总体上，
Richness和NAP的关系



Linear mixed effect model—
随机截距、随机斜率模型的结果制表

tab_model(m2)

marginal 𝑅2 :
由于固定效应造成的𝑅2

conditionl 𝑅2: 
固定效应和随机效应共同造成的𝑅2

ICC=（12.63+2.94/(12.63+2.94+7.30)=0.61

随机截距和随机斜率之间的相关性

随机效应的水平数

随机斜率造成的方差

随机截距造成的方差

残差的方差



Linear mixed effect model—
随机截距、随机斜率模型总体效应结果作图

new_NAP<-data.frame(NAP=seq(-1.336,2.2550,length=1000))

###predict命令与bootMer命令相结合

pred_R2<-predict(m2, newdata=new_NAP, re.form=~0)

ci_line2<-bootMer(m2,FUN=function(.) 
predict(.,newdata=new_NAP,

re.form=~0),nsim=1000)

ci_R2<-apply(ci_line2$t,2,function(x) x[order(x)][c(25,975)])

lb_R2<-ci_R2[1,]

ub_R2<-ci_R2[2,]

plot(Richness~NAP,data=RIKZ,col=fBeach, pch=19)

lines(new_NAP$NAP,pred_R2,lwd=1,col="red")

lines(new_NAP$NAP,lb_R2,lty=2,col="red")

lines(new_NAP$NAP,ub_R2,lty=2,col="red")

title("Random intercept,random slope model")

对固定效应部分作图



Linear mixed effect model—
随机截距、随机斜率模型—随机部分结果作图

也可以指定随机截距和斜率之间没有相关性

Then, we added random effects for region on…. We assumed that 

the effects of region on the intercept and slopes were uncorrelated 

(Sirami et al. 2019, PNAS).

随机效应的写法由(x|Region) 变为(1|Region)+(0+x|Region)即可

Sirami, C. et al. Increasing crop heterogeneity enhances 
multitrophic diversity across agricultural regions. Proc. Natl. Acad. 
Sci. USA, 201906419, doi:10.1073/pnas.1906419116 (2019).

随机截距和随机斜率之间的相关性



混合效应模型，纳入不同来源的不确定性

仅固定效应 固定+随机固定+残差 固定+随机+残差

prd1<- predictInterval(m2, newdata=RIKZ, which="fixed", include.resid.var = F)

prd2<- predictInterval(m2, newdata=RIKZ, which="fixed", include.resid.var = T)

prd3<- predictInterval(m2, newdata=newd1, which="full", include.resid.var = F)

prd4<- predictInterval(m2, newdata=newd1, which="full",  include.resid.var = T)

library(merTools)



Linear mixed effect model—
随机截距模型与随机截距、随机斜率模型的优劣对比

m1<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach), data=RIKZ) m2<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)



模型对比：在数据一定的前提下，哪一种结构的模型更好
似然值、对数似然比检验与AIC值

给定X, β得到当前所观测到的y值的概率

最大似然估计： β取何值时，L最大

对数似然：logL

对数似然比检验(log-likelihood ratio test)：
1)  对于同一组数据，假如有两个模型(如包含的固定效应不同)
2)  其似然值分别为L1, L2，那个这两个模型的对数似然值比

即: likelihood ratio=ln(L1)-ln(L2)=ln(
𝐿1

𝐿2
), 

应服从自由度为df=|df1-df2|的卡方分布
3)  其中df1, 和df2分别为这两个模型的参数个数

似然值：

所以可以依据log-likelihood ratio test的结果作为
判定某一因素显著性的指标



随机效应不变，对比固定效应：必须ML法

固定效应不变，对比随机效应：优先REML

Linear mixed effect model

参数估计方法与模型选择

m1<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ) ##默认为REML法

m2<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),REML=F, data=RIKZ) ##ML法



AIC (Akaike information criterion)值的意义
AIC=2K-2ln(L)

➢K:   模型参数的个数，代表了模型的复杂性

➢L:    模型的似然值，代表了模型拟合的结果与实际数据的匹配程
度，越大，则说明模型拟合越准确。

➢ 所以AIC值是模型简洁性和准确性的综合

➢ 好模型的特征：简洁（参数少，K小）准确（L值大）

➢ 所以AIC值越小说明模型越好，一般以2为阈值



模型拟合优度对比

一般线性模型：m0<-lm(Richness~NAP,data=RIKZ)

混合：随机截距
m1<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ)

混合：随机截距，随机斜率
m2<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)



随机效应模型的结构确定

一定要先确定随机效应的结构，

然后再确定固定效应的结构

https://biol609.github.io/schedule_new.html



用对数似然比检验判定某因素的显著性
log-likelihood ratio test

注意LRT 中自由度是两模型参数数量
的差异，而并非模型本身的自由度

m1<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ)

m2<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)

m1_ml<-lmer(Richness~NAP+(1|fBeach),data=RIKZ, REML=F)
m2_ml<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ, REML=F)



随机截距、随机斜率模型（m2）—模型诊断

plot(fitted(m2),resid(m2,
type="pearson"),col="blue")

hist(resid(m2)) qqnorm(resid(m2))

该模型残差明显不符合正态分布

m2<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)



模型诊断的另一方法: performance包

m2<-lmer(Richness~NAP+(NAP|fBeach),data=RIKZ)
performance::check_model(m2)

总体上模型m2并不理想
需要改进



休息一下，稍后进入广义线性混合模型


