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Resumo: Objetivou-se verificar a compatibilidade entre as abordagens convencional e sequencial para a estimagdo do
parametro proporc¢éo da distribuicdo Binomial. Foi desenvolvido no software R, scripts para realizar a simulagéo de
dados e posterior estimacdo do parametro proporcao sob as duas abordagens. Diferentes cenarios de simulacdo foram
avaliados a partir dos parametros (0,3; 0,4; 0,5; 0,6; 0,7; 0,8 e 0,9) e taxas de erro a = 5% com n=20, 50, 100 e 200
para a abordagem convencional e & = 5% e f=5% para a abordagem sequencial, totalizando 28 cendrios. A amostragem
convencional é caracterizada por necessitar de um nimero de amostras fixo determinado antes do processo de
amostragem, sendo assim, seus resultados foram avaliados apds o término de todas as amostras simuladas. J& no caso
da amostragem sequencial, foi necessario utilizar um nimero variavel de unidades amostrais, entdo, resultados parciais
foram obtidos no decorrer da simulacdo da amostragem a fim de auxiliar na decisdo de concluir o experimento. Para
verificacdo de desvios na validagdo das abordagens, realizou-se avaliacédo de tendéncias, calculo do erro percentual,
amplitude das variancias e célculo da esperanca matematica. Percebeu-se que ha maior compatibilidade entre as
estimativas convencional e sequencial quando os tamanhos de amostra so menores. As maiores porcentagens de erro
entre abordagens foram obtidas nos cenérios com valores de proporcao préximos ao limite inferior do dominio de
existéncia desta. Houve em média 51% de correlagéo entre as estimativas obtidas nos cendrios avaliados.
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Abstract: The objective was to verify the compatibility between the conventional and sequential approaches for the
estimation of the Binomial distribution ratio parameter. It was developed in the R software, scripts to perform the data
simulation and subsequent estimation of the proportion parameter under the two approaches. Different simulation
scenarios were evaluated from the parameters (0.3, 0.4, 0.5, 0.6, 0.7, 0.8 and 0.9) and a. = 5% error rates with n = 20,
50, 100 and 200 for the conventional approach and 0. = 5% and = 5% for the sequential approach, totaling 28 scenarios.
Conventional sampling is characterized by requiring a fixed number of samples determined before the sampling process,
thus, its results were evaluated after the completion of all simulated samples. Already in the case of sequential sampling,
it was necessary to use a variable number of sample units, then partial results were obtained during the simulation of the
sample in order to assist in the decision to conclude the experiment. To verify deviations in the validation of the
approaches, the evaluation of trends, calculation of the percentage error, amplitude of the variances and calculation of
the mathematical expectation were carried out. The highest error percentages between approaches were obtained in
scenarios with proportion values close to the lower limit of the domain of existence of this one. There was an average of
51% correlation between the estimates.

Keywords: Bernoulli; Simulation; SPRT; Correlation.

Introducéo

A amostragem consiste em observar ou mensurar uma parte de uma populacdo para obter
estimativas representativas de todo o restante desta mesma populagio. E uma forma de estimar, com
confianga, parametros populacionais sem precisar mensurar toda a populacdo. A quantidade de
objetos analisados €, em geral, muito pequena em relacdo ao tamanho da populacdo que representa
(Garthwaite et al, 1995).
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Marotti et al. (2008) cita que uma das dificuldades nas etapas de uma pesquisa é calcular o
tamanho de uma amostra e como fazer a amostragem de maneira correta a fim de que os resultados
informem de maneira clara e precisa os objetivos da pesquisa. O nimero de unidades amostrais a
serem mensuradas deve ser baseado em um limite de erro estabelecido pelo pesquisador, conforme
um determinado nivel de probabilidade, para a variavel de interesse (no caso da distribuigcdo binomial,
a proporc¢do). No caso da amostragem convencional, através de uma pré-amostragem, calcula-se o
ndmero de unidades amostrais necessarias para compor a amostra representativa da populacéo dentro
do limite de erro estabelecido. Assim, a amostragem convencional caracteriza-se, principalmente, por
apresentar um namero fixo de unidades amostrais, determinado antes de se iniciar o procedimento de
amostragem, e os resultados sdo avaliados ap6s o seu término.

J& a amostragem sequencial é um método estatistico caracterizado por utilizar um nimero
variavel de observacBes na amostra, ou seja, 0 tamanho amostral € uma variavel aleatoria. A
amostragem sequencial € um procedimento no qual observacdes séo tiradas em sequéncia e as
decisdes sdo feitas apds a leitura de cada unidade amostral (LIU et al., 2009). Assim, de acordo com
Wald (1947), o momento de terminar a amostragem e tomar uma decisdo depende, em cada etapa,
dos resultados obtidos a cada momento. Barbosa (1992) cita que a amostragem sequencial
caracteriza-se por utilizar amostras de tamanho variavel, ao contrario da amostragem convencional,
que utiliza amostras de tamanho fixo. A razdo principal do crescente interesse pela amostragem
sequencial é que a avaliacdo pode classificar rapidamente a populacdo quando hé consisténcia de
observacbes (COCCO et al., 2015).

As principais vantagens sdo: confiabilidade, facilidade, e principalmente rapidez na
amostragem. Principalmente, no caso de lotes muito bons ou muito ruins, a decisdo pode ser tomada
com base em tamanho de amostra menor que o classico. Liu e colaboradores (2009) cita que a
amostragem sequencial se caracteriza por utilizar amostras de tamanho variavel, ao contrario da
amostragem convencional, que utiliza amostras de tamanho fixo.

Quando se deseja comparar a eficiéncia ou compatibilidade de diferentes métodos, pode-se
utilizar de modelos de simulacdo. O objetivo € utilizad-los como suporte ao processo de tomada de
decisdo. No entanto, para que os resultados dessas experimentacfes possam realmente ser utilizados,
0 modelo de simulacdo empregado deve passar pelos procedimentos de verificacdo e validacéo
(STRAPASSON et al., 2009).

A distribuicdo binomial é a distribuicdo de probabilidade discreta do nimero de sucessos
numa sequéncia de tentativas nas quais se tem exclusivamente como resultado duas possibilidades,
sucesso ou fracasso, onde cada tentativa é independente das demais e a probabilidade de sucesso a
cada tentativa permanece constante independente das outras. Entdo, a variavel de interesse ou
pretendida, € a proporcao p, correspondente ao nimero de sucessos p nas n tentativas. Assim, o
objetivo deste trabalho foi verificar a compatibilidade entre as amostragens convencional e sequencial
em diferentes cenérios de simulacéo de obtencdo da populagéo binomial.

Metodologia

Inicialmente foram desenvolvidos scripts para gerar amostras da distribui¢cdo Bernoulli com
diferentes parametros (0,3; 0,4; 0,5; 0,6; 0,7; 0,8 € 0,9). A partir de cada um destes cenarios, retiradas
amostras considerando as abordagens convencional e sequencial. Para a abordagem convencional foi
considerada a simulacdo de amostras a partir de uma populacdo binomial com pardmetros n e p, em
que n refere-se ao tamanho amostral e p a probabilidade de sucesso do evento Bernoulli de interesse.
Utilizou-se n = 20, 50, 100 ou 200.

X ~Bin(n, p): f (X|p)= f,(X)=(}) p*@-p)"* 0< p<1
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Considerou-se o estimador pontual de maxima verossimilhanca do parametro p dado por p =
%. Em que x é o nimero de sucessos observados. Para o erro a adotou-se o nivel de 5%, ndo havendo
valor estabelecido para o erro tipo Il (B). Registrou-se para cada cenario, com base nas 2000
simulagdes obtidas em cada caso, o coeficiente de variacdo (CV) e os respectivos intervalos de
confianca para a proporcéo a 95%.

No caso da amostragem sequencial, a sua esséncia € o teste de razdo de probabilidades de
Wald (1947), em que as seguintes probabilidades foram calculadas como:

Po (n, x) = a probabilidade de que ocorra a quantidade x de sucesso na amostra, se p = po (aceitavel).
P, (n, x) = a probabilidade de que ocorra a quantidade x de sucesso, se p = p1 (ndo aceitavel).

- . . n, X
O teste de razédo de probabilidades examina a razéo: Py (n,x) .
Po (N, X)
: o . p(x) _ B
Registrando-se o tamanho da amostra quando era satisfeita a condi¢do o Sl— ou
o\ —a

nx) _1- . . . .
Py(0,X) > p . Caso contrario, uma nova amostra da distribuicdo de Bernoulli (po) era obtida.

Po (N, X) a
O sistema de decisdo do plano de amostragem € entdo definido em trés regides: aceitacao de
Ho, rejeicdo e continuacdo do teste. Para obtengdo desse plano de avaliagdo € necessaria a construcao
das retas de aceitagdo A, =c+s*xe rejeicdo: R, =—c+s*x sendo C os coeficientes lineares

calculados conforme Shirose & Mori (1996) e s o coeficiente angular, dados por:

(8 (- p,
I log| ——~
°g[a—ai] . ogia—poJ

) I p1*(1_ po)J | { pl*(l_ po)j
”[wa—m b= p)

em que p é o parametro de propor¢do adotado da distribui¢do Binomial, o e 3 s@o os erros. E x a soma
de sucessos de uma distribuicdo Binomial. Para o erro o adotou-se o nivel de significancia de 5% e
para 3 adotou-se 5%. Para p; adotou-se, em relacdo ao po, os valores 0,1; 0,2; 0,2; 0,2; 0,4; 0,6 € 0,7
respectivamente.

Na abordagem sequencial foram registrados, além da estimativa pontual, o intervalo de
confianca a 95%, o tamanho médio amostral obtido com respectivo desvio padrdo e o coeficiente de
variacao das 2000 simulacGes de cada cenario.

A compatibilidade entre as diferentes abordagens foi realizada pelo emprego de
procedimentos estatisticos tais como calculo das medidas de posicdo e dispersdo, coeficiente de
variacdo, amplitude e total, coeficiente de correlagdo. Para verificacdo de desvios na validacédo das
abordagens, avaliou ainda, conforme sugerido por Silva (2002), as seguintes caracteristicas:

* Calculo da esperang¢a matematica: No caso da amostragem convencional (fixa), a expressao
que determina o numero de unidades de amostras necessario para atingir determinado nivel

de precisio, a dado nivel de probabilidade, ¢ dada por s* = % e para o0 caso sequencial é

dada por:
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((1—a)*(|09ﬂ)j ((1—5)*!09(1—@)
E(N,) = o) J, o :
P, - P
- log| L 1-p,)*log| —
[es( )] (e mmms(i22)
« Calculo do erro percentual: Erro :|X1;—X2|*100

em que:

X, =€ a média dos dados simulados da abordagem 1; e

X,=¢ a média dos dados da abordagem 2.
Da mesma forma foi avaliada a amplitude das variancias.

« Avaliacdo de tendéncias: Consiste em proceder a obtencdo do coeficiente de correlacdo
tendo por dados os gerados pelo modelo e os coletados do sistema real;

* Teste de proporcdo: Construiu-se o intervalo de confianca para diferenca de proporcéo,
verificando-se a aceitacdo ou rejeicdo de compatibilidade entre as estimativas obtidas. Na
inferéncia com proporg¢des € comum construir-se intervalos de confianga, seja no caso de uma
proporcdo seja para a diferenca de duas propor¢bes. Em geral, as proporcdes estdo
relacionadas com a distribuicdo binomial de pardmetros n e p. O método de estimacdo mais
conhecido € o de Wald, que se baseia na aproximacdo assintética normal do estimador da
proporcéo (Carari et al., 2010).

Depois de calculados os limites de confiangca das medidas de posi¢édo, foram testados para
cada nivel de probabilidade. Se os valores maximos e minimos obtidos estavam contidos no intervalo
de confianga, os procedimentos testados eram aceitos, caso contrario é rejeitado. Todos o0s
procedimentos de simulacdo e validacdo proposto neste trabalho foram registrados simultaneamente
em script elaborado no software R (R Core Team, 2018).

Resultado e Discusséo

A partir das simulacGes realizadas obtiveram-se os resultados em relacdo as estimativas do
pardmetro propor¢do p nos diferentes cendrios. A tabela 1 apresenta o resultado considerando
diferentes tamanhos amostrais na abordagem convencional e sequencial.

A amostragem sequencial € um modelo que ndo precisa de um ndmero fixo de amostras pré-
estabelecidas antes do experimento. Dessa forma, a decisdo de terminar a simulacdo e tomar uma
decisdo no decorrer da amostragem, vai depender dos resultados de cada etapa, levando em
consideracdo os conjuntos de dados parciais obtidos na simulacdo. O que ndo acontece com 0S
métodos de amostragem ndo sequenciais, por exemplo, na amostragem convencional.
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Tabela 1 — Pardmetros da distribuicdo binomial (p) considerados para as hipoteses nula (po) e
alternativa (p1), fixado o erro o = 0,05, com respectivo tamanho amostral do teste convencional e
médias com desvio padrdo obtido no teste sequencial, em 2000 simula¢des de cada cenario.

P Convencional Sequencial
A CcVv A CVv
Po n Peonvencionat (%) P1 Psequenciat (%) Nseq
20 0,2973(0,097;0,498) 34,07 0,3351 (0,242; 0,428) 22,95 98,25 (72,74)
03 50 0,3002(0,173;0,427) 21,49 0.2 0,3348 (0,242;0,428) 23,60 99,14 (72,14
"~ 100 0,3015(0,212;0,391) 15,02 7~ 0,3345(0,241;0,428) 23,71 98,18 (71,12)
200 0,2992 (0,236; 0,363) 10,66 0,3342 (0,242;0,426) 23,79 101,26 (73,25)
20  0,3988(0,184;0,613) 27,53 0,4602 (0,279; 0,641) 31,03 29,16 (21,78)
0.4 50 0,4006 (0,265;0,536) 17,00 02 0,4630 (0,280; 0,646) 29,31 28,41 (20,53)
' 100 0,3991(0,303;0,495) 12,18 '~ 10,4651 (0,284;0,647) 30,64 29,04 (22,06)
200 0,3995 (0,332;0,467) 8,69 0,4608 (0,277;0,644) 31,21 28,35 (20,62)
20 0,4997 (0,281;0,719) 22,41 0,6382 (0,269; 1,008) 39,47 6,49 (4,78)
05 50 0,4978 (0,359; 0,636) 14,22 01 0,6308 (0,261;1,000) 41,04 6,55 (4,75)
'~ 100 0,5010(0,403;0,599) 10,14 '~ 0,6368 (0,268;1,005) 39,40 6,54 (4,83)
200 10,5012 (0,432;0,570) 7,10 0,6275 (0,261;0,994) 39,36 6,68 (4,90)
20 0,6001 (0,385;0,815) 18,86 0,6485 (0,494;0,803) 19,29 36,55 (25,49)
06 50 0,5969 (0,461;0,733) 11,81 0.4 0,6462 (0,494;0,799) 18,31 37,75 (26,42)
'~ 100 0,6012(0,505;0,697) 8,25 "7 0,6492 (0,494;0,804) 18,53 36,33 (25,35)
200 0,5990 (0,531;0,667) 5,79 0,6472 (0,495;0,800) 18,22 37,73 (26,09)
20 0,7004 (0,500;0,901) 14,48 0,7243 (0,647;0,801) 8,37 129,75 (86,99)
0.7 50 0,6998 (0,573;0,827) 9,43 06 0,7243 (0,647;0,802) 8,79 127,35(88,70)
' 100 0,7000 (0,610; 0,790) 6,50 '™ 0,7254 (0,647;0,803) 9,07 125,64 (89,18)
200 0,7006 (0,637;0,764) 4,67 0,7255 (0,647;0,804) 9,08 125,20 (89,48)
20 0,7971(0,621;0,973) 11,13 0,8600 (0,552; 1,168) 19,69 4,88 (2,68)
0.8 50 0,8017 (0,691;0,912) 7,02 0.2 0,8659 (0,562; 1,17) 18,93  4,83(2,72)
'™ 100 0,7987(0,720;0,877) 4,96 '™ 0,8692 (0,570; 1,169) 17,77 4,87 (2,70)
200 0,8002 (0,745; 0,856) 3,47 0,8666 (0,565; 1,168) 18,30 4,87 (2,71)
20  0,9007 (0,770;1,032) 7,43 0,9225(0,817;1,028) 8,68 24,85 (15,37)
0.9 50 0,8987(0,815;0,982) 4,70 0.7 0,9179 (0,810; 1,026) 9,52 24,95 (15,32)
'™ 100 0,9013(0,843;0,960) 3,33 " 0,9239 (0,818;1,030) 8,68 24,05 (14,61)
200 0,8998 (0,858;0,941) 2,39 0,9182 (0,810; 1,026) 9,97 24,77 (15,44)

constante, dependendo do tamanho da populacdo (Kogan & Herzog, 1980).

De acordo com Fernandes et al, (2002), a amostragem sequencial tem se mostrado mais rapida
e confiavel que a amostragem convencional e, de acordo com Barbosa (1992), caracteriza-se por
utilizar nimero variavel de unidades amostrais, ao contrario da amostragem convencional que utiliza
numero fixo de unidades amostrais. Na amostragem sequencial, a avaliacdo pode classificar
rapidamente a populagcéo do organismo tratado em grandes categorias como baixa, média ou alta, ou
ainda indicar se é necessario adotar alguma medida de controle ou ndo. O tamanho da amostra nao é

Assim, a deciséo de terminar a amostragem e tomar uma decisdo depende, em cada etapa, dos
resultados obtidos até entdo e, por este motivo, a amostragem sequencial requer, em média, amostras
com um ter¢co, ou menos, do tamanho que seria utilizado com a amostragem de tamanho fixo (Wald,
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1947). Tal fato pode ser observado na Tabela 2, em que o tamanho esperado em alguns casos, chega
a ser apenas 10% do tamanho na amostragem convencional.

Tabela 2 — Tamanho de amostra em funcdo da magnitude do erro amostral igual a 5%.

Erros Parametro (p) 0,3 0,4 0,5 0,6 0,7 0,8 0,9
0 =5% Convencional (n) [322.69 368,80 384,17 368,80 322,70 245,87 138,29
B=5% Sequencial (En) | 101,12 27,21 557 3512 131,87 3,42 24,48

Em relacdo a comparacao dos resultados obtidos nas duas abordagens, foram obtidos os erros,
coeficiente de correlacdo e intervalo de confianca para diferenca de proporcao (Tabela 3).

Tabela 3 — Comparacgdes entre estimativas classica e sequencial resultantes de estimagdo para erros
0=0,05, em 2000 simulagoes.

pO pl Nconvencional Erro (%) Corl’e|a(;510 IC (dlf)
20 11,28 0,672 -0,043; -0,032
03 | 02 50 10,33 0,7748 -0,039; -0,030
' ' 100 9,86 0,6536 -0,037; -0,029
200 10,47 0,5071 -0,038; -0,031
20 13,34 0,7781 -0,069; -0,053
04 | 02 50 13,47 0,5681 -0,069;-0,0557
' ' 100 14,19 0,3887 -0,072;-0,059
200 13,30 0,3434 -0,067;-0,0547
20 21,62 0,4408 -0,150;-0,126
05 | 01 50 21,31 0,2806 -0,146; -0,124
' ' 100 21,58 0,2078 -0,149; -0,126
200 20,83 0,1519 -0,142; -0,120
20 7,46 0,8247 -0,055;-0,041
06 | 04 50 7,62 0,6498 -0,055; -0,043
’ ’ 100 7,39 0,4781 -0,053;-0,042
200 7,67 0,3455 -0,055; 0,0441
20 3,29 0,5547 -0,029; -0,018
07 | 06 50 3,38 0,7794 -0,028; -0,020
' ' 100 3,50 0,7429 -0,028; -0,021
200 3,43 0,5877 -0,028; -0,021
20 7,31 0,4174 -0,071; -0,054
08 | 02 50 7,41 0,2642 -0,071; -0,056
' ' 100 8,11 0,201 -0,077; -0,06
200 7,66 0,1834 -0,073; -0,059
20 2,36 0,7479 -0,026;-0,017
09 | 07 50 2,09 0,528 -0,023;-0,014
’ ’ 100 2,44 0,3968 -0,026;-0,018
200 2,56 0,2476 -0,027;-0,019
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Os maiores tamanhos de amostra forneceram as menores correlagcdes entre as estimativas,
principalmente quando houve maior diferenca entre os valores de po e p1 adotados (Tabela 2).Dos
oito cendrios de proporgdes, em cinco deles houve um comportamento decrescente da correlagdo com
0 aumento do tamanho da amostra, indicando que ha maior compatibilidade entre as estimativas
classica e sequencial quando os tamanhos de amostra sao menores. No entanto, para os trés casos em
que tal fato ndo foi observado, percebem-se que a diferenca entre 0s parametros po e p1 Sao iguais ou
inferiores a 0,1, indicando que este parametro utilizado na simulagdo, teve maior influéncia nos
resultados do que o tamanho amostral.

Deve-se ressaltar ainda, que, apesar de ndo ocorrer tal redugcdo na correlacdo, houve certa
estabilizacdo na correlacdo em torno de 60%, sendo este valor maior do que a média geral dos 28
cenarios que foi de 51%. As maiores porcentagens de erro foram obtidas nos cenarios de simulagao
com valores de propor¢éo préximos ao limite inferior do dominio de existéncia da propor¢éo. Todos
os valores-p foram significativos (p <0,001), indicando diferencas entre as estimativas.

Concluséo

A aplicacdo da amostragem sequencial permitiu diminuicdo, em alguns casos, no tamanho da
amostra quando comparada a amostragem convencional.

Houve compatibilidade entre as amostragens sequencial e convencional em 51% dos casos
simulados, considerando a distribui¢do binomial.
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