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R code for the MAIHDA of digital health literacy   
 

  1  #Library‐‐‐‐ 

  2  library(modelbased) 

  3  library(insight) 

  4  library(datawizard) 

  5  library(parameters) 

  6  library(performance) 

  7  library(lme4) 

  8  library(haven) 

  9  library(marginaleffects) 

  10  library(psych) 

  11  library(nFactors) 

  12  library(sjPlot) 

  13  library(ggplot2) 

  14  library(DT) 

  15  library(htmltools) 

  16  library(ggpubr) 

  17   

  18  #McDonaldOmega & PCA‐‐‐‐ 

  19  dat_mcdonald <‐ read_sav("placeholder") 

  20  tab_om <‐ omega(dat_mcdonald) 

  21  print(tab_om) 

  22  txt <‐ capture.output(print(tab_om)) 

  23   

  24  tab_componets <‐ datatable(principal_components(dat_mcdonald, n = "auto", rotation = "varimax")) 

  25  print(tab_componets) 

  26   

  27  check_factorstructure(dat_mcdonald) 

  28   

  29  fa.parallel(dat_mcdonald, fa = "pc") 

  30   

  31  #load .sav file and label‐‐‐‐ 

  32  data_MAIHDA <‐ read_sav("placeholder") 

  33   

  34  #recode and rename 

  35  data_MAIHDA <‐ datawizard::to_factor(data_MAIHDA, 

  36                                       select = c("sex", "education", "generation")) 

  37   

  38  levels(data_MAIHDA$sex) 

  39  levels(data_MAIHDA$education) 

  40  levels(data_MAIHDA$generation) 

  41  data_MAIHDA <‐ data_MAIHDA |> 

  42    datawizard::data_rename(select = "sex", replacement = "gender") |> 

  43    datawizard::data_modify( 

  44      gender = forcats::fct_recode(gender, 

  45                                   "male" = "Männlich", "female" = "Weiblich"), 

  46      education = forcats::fct_recode(education, 

  47                                      "basic" = "niedrig", "medium" = "mittel", "high" = "hoch"), 

  48      generation = forcats::fct_recode(generation, 
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  49                                       "traditionalist" = "Trad", "baby boomer" = "BB", 

  50                                       "generation X" = "X", "generation Y" = "Y", "generation Z" = "Z"), 

  51      DHL_score = as.numeric(DHL_score)) 

  52   

  53   

  54  #Formation of the Strata‐‐‐‐ 

  55  data_MAIHDA$strata <‐ ifelse( 

  56    is.na(data_MAIHDA$gender) | is.na(data_MAIHDA$education) | is.na(data_MAIHDA$generation), 

  57    NA_character_, 

  58    paste0(data_MAIHDA$gender, ", ", data_MAIHDA$education, ", ", data_MAIHDA$generation)) 

  59  data_MAIHDA$strata <‐ factor(data_MAIHDA$strata) 

  60  data_tabulate(data_MAIHDA$strata) 

  61   

  62  #null_model‐‐‐‐ 

  63  m_null <‐ lmer(DHL_score ~ 1 + (1 | gender:education:generation), data = data_MAIHDA) 

  64  model_parameters(m_null) 

  65  #iccnull 

  66  icc(m_null) 

  67   

  68  #Partially‐adjusted intersectional model and PCV‐‐‐‐ 

  69  m_gender <‐ lmer(DHL_score ~ gender + (1 | gender:education:generation), data = data_MAIHDA) 

  70  m_education <‐ lmer(DHL_score ~ education + (1 | gender:education:generation), data = data_MAIHDA) 

  71  m_generation <‐ lmer(DHL_score ~ generation + (1 | gender:education:generation), data = data_MAIHDA) 

  72   

  73  compare_parameters(m_gender, m_education, m_generation) 

  74   

  75  #ICC Attenuation 

  76  icc(m_gender)$ICC_adjusted 

  77  icc(m_education)$ICC_adjusted 

  78  icc(m_generation)$ICC_adjusted 

  79   

  80  #PCV‐‐‐‐ 

  81  v_null <‐ get_variance(m_null) 

  82  v_gender <‐ get_variance(m_gender) 

  83  v_education <‐ get_variance(m_education) 

  84  v_generation <‐ get_variance(m_generation) 

  85  # from null‐model to gender‐model 

  86  (v_null$var.random ‐ v_gender$var.random) / v_null$var.random 

  87  # PCV from null‐model to education‐model 

  88  (v_null$var.random ‐ v_education$var.random) / v_null$var.random 

  89  # PCV from null‐model to generation‐model 

  90  (v_null$var.random ‐ v_generation$var.random) / v_null$var.random 

  91   

  92   

  93  #Full Model‐‐‐‐ 

  94  m_full <‐ lmer( 

  95    DHL_score ~ gender + education + generation + (1 | gender:education:generation), 

  96    data = data_MAIHDA) 

  97  model_parameters(m_full) 

  98  v_full <‐ get_variance(m_full) 

  99  (v_null$var.random ‐ v_full$var.random) / v_null$var.random 



4  of  15 
 

 

  100   

  101  #ICC‐‐‐‐ 

  102  #iccnull 

  103  set.seed(123) 

  104  icc(m_null, 

  105      tolerance = 1e‐05, 

  106      ci = .95, 

  107      iterations = 1000, 

  108      ci_method = NULL) 

  109   

  110  #iccfull 

  111  set.seed(123) 

  112  icc(m_full, 

  113      tolerance = 1e‐05, 

  114      ci = 0.95, 

  115      iterations = 1000, 

  116      ci_method = NULL) 

  117   

  118  #bootstrapped PCV‐‐‐‐ 

  119  .compute_random_vars <‐ function( 

  120      model, 

  121      tolerance, 

  122      components = c("var.fixed", "var.random", "var.residual"), 

  123      name_fun = "icc()", 

  124      name_full = "ICC", 

  125      null_model = NULL, 

  126      model_component = NULL, 

  127      approximation = "lognormal", 

  128      verbose = TRUE 

  129  ) { 

  130    vars <‐ tryCatch( 

  131      insight::get_variance( 

  132        model, 

  133        name_fun = name_fun, 

  134        name_full = name_full, 

  135        tolerance = tolerance, 

  136        null_model = null_model, 

  137        approximation = approximation, 

  138        model_component = model_component, 

  139        verbose = verbose 

  140      ), 

  141      error = function(e) { 

  142        if (inherits(e, c("simpleError", "error")) && verbose) { 

  143          insight::print_color(e$message, "red") 

  144          cat("\n") 

  145        } 

  146        NULL 

  147      } 

  148    ) 

  149     

  150    if (is.null(vars) || all(is.na(vars))) { 
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  151      return(NA) 

  152    } 

  153     

  154    # check if we have successfully computed all variance components... 

  155    check_elements <‐ sapply(components, function(.i) !is.null(vars[[.i]])) 

  156     

  157    if (!all(check_elements)) { 

  158      return(NA) 

  159    } 

  160     

  161    vars 

  162  } 

  163   

  164   

  165  # bootstrapping using "lme4::bootMer" 

  166  .boot_icc_fun_lme4 <‐ function(model) { 

  167    vars <‐ .compute_random_vars( 

  168      model, 

  169      tolerance = 1e‐10, 

  170      verbose = FALSE 

  171    ) 

  172    if (is.null(vars) || all(is.na(vars))) { 

  173      return(NA) 

  174    } 

  175    vars$var.random 

  176  } 

  177   

  178   

  179  # prepare arguments for "lme4::bootMer" 

  180  .do_lme4_bootmer <‐ function(model, iterations, dots) { 

  181    my_args <‐ list( 

  182      model, 

  183      .boot_icc_fun_lme4, 

  184      nsim = iterations, 

  185      type = "parametric", 

  186      parallel = "no", 

  187      use.u = FALSE, 

  188      ncpus = 1 

  189    ) 

  190    # add/overwrite dot‐args 

  191    if (!is.null(dots[["use.u"]])) { 

  192      my_args$use.u <‐ dots[["use.u"]] 

  193    } 

  194    if (!is.null(dots[["re.form"]])) { 

  195      my_args$re.form <‐ dots[["re.form"]] 

  196    } 

  197    if (!is.null(dots[["type"]])) { 

  198      my_args$type <‐ dots[["type"]] 

  199      if (my_args$type == "semiparametric") { 

  200        my_args$use.u <‐ TRUE 

  201      } 
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  202    } 

  203    if (!is.null(dots[["parallel"]])) { 

  204      my_args$parallel <‐ dots[["parallel"]] 

  205    } 

  206    if (!is.null(dots[["ncpus"]])) { 

  207      my_args$ncpus <‐ dots[["ncpus"]] 

  208    } 

  209    # bootsrap 

  210    do.call(lme4::bootMer, args = my_args) 

  211  } 

  212   

  213   

  214  n_sims <‐ 1000 

  215   

  216  result_full <‐ .do_lme4_bootmer( 

  217    m_full, 

  218    iterations = n_sims, 

  219    dots = list(use.u = TRUE) 

  220  ) 

  221  result_null <‐ .do_lme4_bootmer( 

  222    m_null, 

  223    iterations = n_sims, 

  224    dots = list(use.u = TRUE) 

  225  ) 

  226   

  227  out_full <‐ as.data.frame(result_full$t) 

  228  out_null <‐ as.data.frame(result_null$t) 

  229   

  230  pcvs <‐ (result_null$t ‐ result_full$t) / result_null$t 

  231  pcvs <‐ pcvs[!is.na(pcvs) & !is.infinite(pcvs) & pcvs >= 0] 

  232   

  233  out <‐ ci(pcvs, method = "BCI") 

  234   

  235  cbind( 

  236    PCV_center = (out$CI_high ‐ out$CI_low) / 2, 

  237    PCV_mean = mean(pcvs), 

  238    ci(pcvs, method = "BCI")) 

  239   

  240  # investigate random effects parameters null 

  241  random_parameters(m_null) 

  242   

  243  # investigate random effects parameters full 

  244  random_parameters(m_full) 

  245   

  246  #prepredictions nullmodel 

  247  predictions_null <‐ estimate_means( 

  248    m_null, 

  249    by = c("gender", "education", "generation"), 

  250    estimate = "average") 

  251  plot(predictions_null) 

  252   
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  253  #prepredictions fullmodel 

  254  predictions_full <‐ estimate_means( 

  255    m_full, 

  256    by = c("gender", "education", "generation"), 

  257    estimate = "average") 

  258  plot(predictions_full) 

  259   

  260  #estimate Strata‐‐‐‐ 

  261  strata_residuals <‐ estimate_grouplevel(m_full) 

  262  strata_residuals 

  263  plot(strata_residuals) 

  264  shapiro.test(strata_residuals$Coefficient) 

  265  skewness(strata_residuals$Coefficient) 

  266  kurtosis(strata_residuals$Coefficient) 

  267  dt_strata_residuals <‐ datatable(strata_residuals) 

  268  print(dt_strata_residuals) 

  269   

  270  #visualization 

  271  #Table like evans et al ‐ full model 

  272  tab_evans <‐ sjPlot::tab_model(m_full, p.style = "stars") 

  273  #Table strata model full 

  274  dt_strata <‐ datatable(predictions_full,options = list(order = list(list(4, "asc")))) 

  275  print(tab_evans) 

  276  print(dt_strata) 

  277   

  278  # Caterpillar 

  279  # stratum in full 

  280  predictions_full$stratum <‐ paste(predictions_full$gender, 

  281                                    predictions_full$education, 

  282                                    predictions_full$generation, sep = " | ") 

  283  predictions_full$rank <‐ rank(predictions_full$Mean, ties.method = "first") 

  284   

  285  # Caterpillar 

  286  ggplot(predictions_full, aes(x = rank, y = Mean)) +  

  287    geom_hline(yintercept = mean(predictions_full$Mean), color = "red", linewidth = 1) + 

  288    geom_pointrange(aes(ymin = CI_low, ymax = CI_high), size = 0.6) + 

  289    geom_point(size = 2) + 

  290    geom_text(aes(label = stratum), hjust = ‐0.2, size = 3, angle = ‐90, nudge_x = ‐0.4) + 

  291    annotate("text", x = max(predictions_full$rank), y = mean(predictions_full$Mean), 

  292             label = round(mean(predictions_full$Mean), digits = 2), vjust = 1.2, hjust = 0.25, color = "red", size 

= 3.5) + 

  293    scale_x_continuous(breaks = range(predictions_full$rank), 

  294                       labels = c("Lowest perceived\nDHL", "Highest perceived\nDHL")) + 

  295    coord_cartesian(clip = "off") + 

  296    ylab("Predicted mean of DHL\n(full model)") + 

  297    xlab("stratum rank") + 

  298    theme_bw() + 

  299    theme(axis.text.x = element_text(size = 10), 

  300          axis.ticks.x = element_blank(), 

  301          plot.margin = margin(t = 10, r = 80, b = 20, l = 10)) 

  302   



8  of  15 
 

 

  303  ggqqplot(residuals(m_full), color = "black", xlab = "Theoretical Quantiles", 

  304           ylab = "Sample Quantiles") 

  305   

  306   

  307  #compare 

  308  compare_performance(m_null, m_full) 

  309  AIC(logLik(m_null, REML = FALSE)) 

  310  AIC(logLik(m_full, REML = FALSE)) 

  311   

  312  check_convergence(m_null) 

  313  check_convergence(m_full) 

  314  check_singularity(m_null) 

  315  check_singularity(m_full) 

  316   

  317  #browsable 

  318  browsable(tagList(tags$pre(paste(txt, collapse = "\n")))) 

  319  browsable(tagList(HTML(tab_evans$knitr))) 

  320  browsable(tagList(dt_strata)) 

  321   

  322  pdf("log30check.pdf", width = 10, height = 15, pointsize = 10) 

  323  check_model(m_full) 

  324  dev.off() 

 

R code for the MAIHDA of digital health application use 

  1  #Library‐‐‐‐ 

  2  library(modelbased) 

  3  library(insight) 

  4  library(datawizard) 

  5  library(parameters) 

  6  library(performance) 

  7  library(lme4) 

  8  library(haven) 

  9  library(marginaleffects) 

  10  library(psych) 

  11  library(nFactors) 

  12  library(sjPlot) 

  13  library(ggplot2) 

  14  library(DT) 

  15  library(htmltools) 

  16  library(ggpubr) 

  17   

  18  #load .sav file and label‐‐‐‐ 

  19  data_MAIHDA <‐ read_sav("placeholder") 

  20   

  21  #recode and rename 

  22  data_MAIHDA <‐ datawizard::to_factor(data_MAIHDA, 

  23                                       select = c("sex", "education", "generation")) 

  24   

  25  levels(data_MAIHDA$sex) 

  26  levels(data_MAIHDA$education) 
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  27  levels(data_MAIHDA$generation) 

  28  data_MAIHDA <‐ data_MAIHDA |> 

  29    datawizard::data_rename(select = "sex", replacement = "gender") |> 

  30    datawizard::data_modify( 

  31      gender = forcats::fct_recode(gender, 

  32                                   "male" = "Männlich", "female" = "Weiblich"), 

  33      education = forcats::fct_recode(education, 

  34                                      "basic" = "niedrig", "medium" = "mittel", "high" = "hoch"), 

  35      generation = forcats::fct_recode(generation, 

  36                                       "traditionalist" = "Trad", "baby boomer" = "BB", 

  37                                       "generation X" = "X", "generation Y" = "Y", "generation Z" = "Z")) 

  38   

  39  #Formation of the Strata‐‐‐‐ 

  40  data_MAIHDA$strata <‐ ifelse( 

  41    is.na(data_MAIHDA$gender) | is.na(data_MAIHDA$education) | is.na(data_MAIHDA$generation), 

  42    NA_character_, 

  43    paste0(data_MAIHDA$gender, ", ", data_MAIHDA$education, ", ", data_MAIHDA$generation)) 

  44  data_MAIHDA$strata <‐ factor(data_MAIHDA$strata) 

  45  data_tabulate(data_MAIHDA$strata) 

  46   

  47  #null_model‐‐‐‐ 

  48  m_null  <‐  glmer(use_corr  ~  1  +  (1  |  gender:education:generation),family  =  binomial(link  =  "logit")  ,  data  = 

data_MAIHDA) 

  49  model_parameters(m_null) 

  50  #iccnull 

  51  icc(m_null) 

  52   

  53  #Partially‐adjusted intersectional model and PCV‐‐‐‐ 

  54  m_gender <‐ glmer(use_corr ~ gender + (1 | gender:education:generation),family = binomial(link = "logit"), data 

= data_MAIHDA) 

  55  m_education <‐ glmer(use_corr ~ education + (1 | gender:education:generation),family = binomial(link = "logit"), 

data = data_MAIHDA) 

  56  m_generation <‐ glmer(use_corr ~ generation + (1 | gender:education:generation),family = binomial(link = "logit"), 

data = data_MAIHDA) 

  57   

  58  compare_parameters(m_gender, m_education, m_generation) 

  59   

  60  #ICC Attenuation 

  61  icc(m_gender)$ICC_adjusted 

  62  icc(m_education)$ICC_adjusted 

  63  icc(m_generation)$ICC_adjusted 

  64   

  65  #PCV‐‐‐‐ 

  66  v_null <‐ get_variance(m_null) 

  67  v_gender <‐ get_variance(m_gender) 

  68  v_education <‐ get_variance(m_education) 

  69  v_generation <‐ get_variance(m_generation) 

  70  # from null‐model to gender‐model 

  71  (v_null$var.random ‐ v_gender$var.random) / v_null$var.random 

  72  # PCV from null‐model to education‐model 

  73  (v_null$var.random ‐ v_education$var.random) / v_null$var.random 
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  74  # PCV from null‐model to generation‐model 

  75  (v_null$var.random ‐ v_generation$var.random) / v_null$var.random 

  76   

  77   

  78  #Full Model‐‐‐‐ 

  79  m_full <‐ glmer( 

  80   use_corr ~ gender + education + generation + (1 | gender:education:generation),family = binomial(link = "logit") , 

  81    data = data_MAIHDA) 

  82  v_full <‐ get_variance(m_full) 

  83  (v_null$var.random ‐ v_full$var.random) / v_null$var.random 

  84   

  85  #ICC‐‐‐‐ 

  86  #iccnull 

  87  set.seed(123) 

  88  icc(m_null, 

  89      tolerance = 1e‐05, 

  90      ci = .95, 

  91      iterations = 1000, 

  92      ci_method = NULL) 

  93   

  94  #iccfull 

  95  set.seed(123) 

  96  tictoc::tic() 

  97  icc(m_full, 

  98      tolerance = 1e‐05, 

  99      ci = 0.95, 

  100      iterations = 1000, 

  101      ci_method = NULL) 

  102  tictoc::toc() 

  103   

  104   

  105  tictoc::tic() 

  106  #bootstrapped PCV‐‐‐‐ 

  107  .compute_random_vars <‐ function( 

  108      model, 

  109      tolerance, 

  110      components = c("var.fixed", "var.random", "var.residual"), 

  111      name_fun = "icc()", 

  112      name_full = "ICC", 

  113      null_model = NULL, 

  114      model_component = NULL, 

  115      approximation = "lognormal", 

  116      verbose = TRUE 

  117  ) { 

  118    vars <‐ tryCatch( 

  119      insight::get_variance( 

  120        model, 

  121        name_fun = name_fun, 

  122        name_full = name_full, 

  123        tolerance = tolerance, 

  124        null_model = null_model, 
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  125        approximation = approximation, 

  126        model_component = model_component, 

  127        verbose = verbose 

  128      ), 

  129      error = function(e) { 

  130        if (inherits(e, c("simpleError", "error")) && verbose) { 

  131          insight::print_color(e$message, "red") 

  132          cat("\n") 

  133        } 

  134        NULL 

  135      } 

  136    ) 

  137     

  138    if (is.null(vars) || all(is.na(vars))) { 

  139      return(NA) 

  140    } 

  141     

  142    # check if we have successfully computed all variance components... 

  143    check_elements <‐ sapply(components, function(.i) !is.null(vars[[.i]])) 

  144     

  145    if (!all(check_elements)) { 

  146      return(NA) 

  147    } 

  148     

  149    vars 

  150  } 

  151   

  152   

  153  # bootstrapping using "lme4::bootMer" 

  154  .boot_icc_fun_lme4 <‐ function(model) { 

  155    vars <‐ .compute_random_vars( 

  156      model, 

  157      tolerance = 1e‐10, 

  158      verbose = FALSE 

  159    ) 

  160    if (is.null(vars) || all(is.na(vars))) { 

  161      return(NA) 

  162    } 

  163    vars$var.random 

  164  } 

  165   

  166   

  167  # prepare arguments for "lme4::bootMer" 

  168  .do_lme4_bootmer <‐ function(model, iterations, dots) { 

  169    my_args <‐ list( 

  170      model, 

  171      .boot_icc_fun_lme4, 

  172      nsim = iterations, 

  173      type = "parametric", 

  174      parallel = "no", 

  175      use.u = TRUE, 
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  176      ncpus = 1 

  177    ) 

  178    # add/overwrite dot‐args 

  179    if (!is.null(dots[["use.u"]])) { 

  180      my_args$use.u <‐ dots[["use.u"]] 

  181    } 

  182    if (!is.null(dots[["re.form"]])) { 

  183      my_args$re.form <‐ dots[["re.form"]] 

  184    } 

  185    if (!is.null(dots[["type"]])) { 

  186      my_args$type <‐ dots[["type"]] 

  187      if (my_args$type == "semiparametric") { 

  188        my_args$use.u <‐ TRUE 

  189      } 

  190    } 

  191    if (!is.null(dots[["parallel"]])) { 

  192      my_args$parallel <‐ dots[["parallel"]] 

  193    } 

  194    if (!is.null(dots[["ncpus"]])) { 

  195      my_args$ncpus <‐ dots[["ncpus"]] 

  196    } 

  197    # bootsrap 

  198    do.call(lme4::bootMer, args = my_args) 

  199  } 

  200   

  201   

  202  n_sims <‐ 1000 

  203   

  204  result_full <‐ .do_lme4_bootmer( 

  205    m_full, 

  206    iterations = n_sims, 

  207    dots = list(use.u = TRUE) 

  208  ) 

  209  result_null <‐ .do_lme4_bootmer( 

  210    m_null, 

  211    iterations = n_sims, 

  212    dots = list(use.u = TRUE) 

  213  ) 

  214   

  215  out_full <‐ as.data.frame(result_full$t) 

  216  out_null <‐ as.data.frame(result_null$t) 

  217   

  218  pcvs <‐ (result_null$t ‐ result_full$t) / result_null$t 

  219  pcvs <‐ pcvs[!is.na(pcvs) & !is.infinite(pcvs) & pcvs >= 0] 

  220   

  221  out <‐ ci(pcvs, method = "BCI") 

  222   

  223  cbind( 

  224    PCV_center = (out$CI_high ‐ out$CI_low) / 2, 

  225    PCV_mean = mean(pcvs), 

  226    ci(pcvs, method = "BCI")) 
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  227  tictoc::toc() 

  228   

  229   

  230  #AUC 

  231  performance_roc(m_null) 

  232  performance_roc(m_full) 

  233  plot(performance_roc(m_null, m_full)) 

  234   

  235  roc <‐ performance_roc(m_null) 

  236  bayestestR::area_under_curve(roc$Specificity, roc$Sensitivity) 

  237   

  238  # investigate random effects parameters null 

  239  random_parameters(m_null) 

  240   

  241  # investigate random effects parameters full 

  242  random_parameters(m_full) 

  243   

  244  #prepredictions nullmodel 

  245  predictions_null <‐ estimate_means( 

  246    m_null, 

  247    by = c("gender", "education", "generation"), 

  248    estimate = "average") 

  249  plot(predictions_null) 

  250   

  251  #prepredictions fullmodel 

  252  predictions_full <‐ estimate_means( 

  253    m_full, 

  254    by = c("gender", "education", "generation"), 

  255    estimate = "average") 

  256  plot(predictions_full) 

  257   

  258  #estimate Strata‐‐‐‐ 

  259  strata_residuals <‐ estimate_grouplevel(m_full) 

  260  strata_residuals 

  261  plot(strata_residuals) 

  262  shapiro.test(strata_residuals$Coefficient) 

  263  skewness(strata_residuals$Coefficient) 

  264  kurtosis(strata_residuals$Coefficient) 

  265  dt_strata_residuals <‐ datatable(strata_residuals) 

  266  print(dt_strata_residuals) 

  267   

  268  #visualization 

  269  #Table like evans et al ‐ full model 

  270  tab_evans <‐ sjPlot::tab_model(m_full, p.style = "stars") 

  271  tab_evans_null <‐ sjPlot::tab_model(m_null, p.style = "stars") 

  272  #Table strata model full 

  273  dt_strata <‐ datatable(predictions_full,options = list(order = list(list(4, "asc")))) 

  274  print(tab_evans) 

  275  print(tab_evans_null) 

  276  print(dt_strata) 

  277   
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  278   

  279  predictions_full |> 

  280    select(gender, education, generation, Probability, CI_low, CI_high) |> 

  281    arrange(desc(Probability)) |> 

  282    gt() |> 

  283    fmt_number(columns = c(Probability, CI_low, CI_high), decimals = 3) 

  284   

  285   

  286   

  287  # Caterpillar 

  288  predictions_full$stratum <‐ paste(predictions_full$gender, 

  289                                    predictions_full$education, 

  290                                    predictions_full$generation, sep = " | ") 

  291  predictions_full$rank <‐ rank(predictions_full$Probability, ties.method = "first") 

  292   

  293  ggplot(predictions_full, aes(x = rank, y = Probability)) + 

  294    geom_hline(yintercept = mean(predictions_full$Probability), color = "red", linewidth = 1) + 

  295    geom_pointrange(aes(ymin = CI_low, ymax = CI_high), size = 0.6) + 

  296    geom_point(size = 2) + 

  297    geom_text(aes(label = stratum), hjust = 0.6, size = 3, angle = ‐90, nudge_x = ‐0.4) + 

  298    annotate("text", x = max(predictions_full$rank), y = mean(predictions_full$Probability), 

  299             label = scales::percent(mean(predictions_full$Probability), accuracy = 1), 

  300             vjust = 1.2, hjust = 0.25, color = "red", size = 3.5) + 

  301    scale_x_continuous(breaks = range(predictions_full$rank), 

  302                       labels = c("Lowest probability\nof use", "Highest probability\nof use")) + 

  303    coord_cartesian(clip = "off") + 

  304    ylab("Predicted probability of use\n(full model)") + 

  305    xlab("stratum rank") + 

  306    theme_bw() + 

  307    theme(axis.text.x = element_text(size = 10), 

  308          axis.ticks.x = element_blank(), 

  309          plot.margin = margin(t = 10, r = 80, b = 20, l = 10)) 

  310   

  311  #compare 

  312  compare_performance(m_null, m_full) 

  313  AIC(logLik(m_null, REML = FALSE)) 

  314  AIC(logLik(m_full, REML = FALSE)) 

  315   

  316  ggqqplot(residuals(m_full), color = "black", xlab = "Theoretical Quantiles", 

  317           ylab = "Sample Quantiles") 

  318   

  319  check_convergence(m_null) 

  320  check_convergence(m_full) 

  321  check_singularity(m_null) 

  322  check_singularity(m_full) 

  323   

  324   

  325  performance_mor(m_full) 

  326   

  327  #browsable 

  328  browsable(tagList(HTML(tab_evans$knitr))) 
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  329  browsable(tagList(dt_strata)) 

  330   

  331   

  332  pdf("log30check.pdf", width = 10, height = 15, pointsize = 10) 

  333  check_model(m_full) 

  334  dev.off() 

  335   

  336  model_parameters(m_full) 

  337  check_normality(m_full, effects = "random") 


