
实用统计分析与R入门 

参数估计与假设检验 
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参数估计 
• 总体是由总体分布来刻画的，在实际问题
中，我们根据实际问题本身的专业知识或
者经验或使用适当的统计方法，有时可以
判断总体分布的类型。但总体分布的参数
还是未知的，需要通过样本来估计。 
 

• 根据样本来估计总体分布中的未知参数，
叫做参数估计。 
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点估计与区间估计 
• 点估计 

– 用一个统计量来估计一个未知参数 
– 能够明确告诉我们“未知参数大概是多少” 
– 不能反映出估计的可靠程度 

 
• 区间估计 

– 用两个统计量构成的区间来估计一个未知参数，
并同时指明此区间可以覆盖住这个参数的可靠
程度（置信度）。 

– 不能直接告诉我们“未知参数是多少” 
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假设检验 
• 假设检验：利用样本数据对某个事先做出
的统计假设，依照某种设计好的方法进行
检验，判断此假设是否正确 

• 基本思想： 
– 为了检验一个假设是否成立，先假定这个假设
是成立的。 

– 如果这个假设导致一个不合理的现象出现，那
么就表明原先的假设不正确，因此，我们就拒
绝原假设。 

– 判断一个现象是否合理的原则：小概率事件在
一次观察中不会发生 
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两类错误 
• 第一类错误 

– 原假设正确，但拒绝原假设 
– 犯第一类错误的概率通常用α来表示，也就是显著
性水平 
 

• 第二类错误 
– 原假设不正确，但接受原假设 
– 犯第一类错误的概率通常用β来表示 

 
• 统计功效 

– 原假设错误，拒绝原假设的概率 
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𝛼 = 𝑃{拒绝𝐻0|𝐻0为真} 

𝛽 = 𝑃{接受𝐻0|𝐻0为假} 

𝜋 = 1 − 𝛽 = 𝑃{拒绝𝐻0|𝐻0为假} 



假设检验的基本步骤 
• 根据问题的需要，对待检验的未知参数θ，作
出一个零假设(H0)，进而确定备择假设(H1) 
 

• 选定一个显著性水平α，常用的为0.05、0.01、
0.001 
 

• 选定统计方法，根据样本观察值，计算出相应
的统计量(如t、F、 χ2等) 
 

• 根据统计量的大小及其分布，计算p值(p value)
的大小，并判定零假设是否成立 
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读入数据 
• x <- read.csv('pheno.csv', head=T) 
• dim(x) 
• head(x) 

7 



t 检验 
• 男性与女性LDL的均值是否相等？ 

 x.male <- x[x$SEX == 'M',] 
 x.female <- x[x$SEX == 'F',] 
 head(x.male) 
 head(x.female) 
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t 检验 
• 男性与女性LDL的均值是否相等？ 

– H0: 男性与女性LDL血脂水平均值相等 
– H1: 男性与女性LDL血脂水平均值不相等 

 t.test(x.male$LDL, x.female$LDL) 
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• 男性与女性LDL的均值是否相等？ 
– H0: 男性与女性LDL血脂水平均值相等 
– H1: 男性与女性LDL血脂水平均值不相等 
 t.test(x.male$LDL, x.female$LDL, conf.level = 0.99) 

t 检验 
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置信水平 
（1-α） 置信区间 

α = 0.01 



二项分布总体的假设检验 
• 二型糖尿病发病率是否为8.5%？ 

– H0: 发病率等于8.5% 
– H1: 发病率不等于8.5% 
binom.test(sum(x$T2D == 'Y'), sum(x$T2D == 'Y' | x$T2D == 'N'), p = 0.085) 
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H1 



二项分布总体的假设检验 
• 二型糖尿病发病率是否高于8.5%？ 

– H0: 发病率小于或等于8.5% 
– H1: 发病率大于8.5% 
 binom.test(sum(x$T2D == 'Y'), sum(x$T2D == 'Y' | x$T2D == 'N'), p = 
0.085, alternative = 'greater') 
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H1 



χ2 检验 
• 男性与女性糖尿病发病率是否相同 

– H0: 男性与女性糖尿病发病率相同 
– H1:男性与女性糖尿病发病率不同 
  table(x[,c(5,6)]) 
  chisq.test(table(x[,c(5,6)])) 
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Fisher精确检验 
• 60岁以上与60岁以下人群糖尿病发病率是
否相同 
 x$AGE.group <- cut(x$AGE, breaks=c(min(x$AGE), 60, 
 max(x$AGE)), include.lowest = T) 
 table(x[,6:7]) 
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Fisher精确检验 
• 60岁以上与60岁以下人群糖尿病发病率是否相
同 
– H0: 60岁以上与60岁以下人群糖尿病发病率相同 
– H1: 60岁以上与60岁以下人群糖尿病发病率不同 
 fisher.test(table(x[,6:7])) 
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H1 



Fisher精确检验 
• 2x2列联表中的odds ratio 
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Fisher精确检验 
• 60岁以上人群糖尿病发病率是否高于60岁以下人群？ 

– H0: 60岁以上人群糖尿病发病率低于或者等于60岁以下
人群糖尿病发病率 

– H1: 60岁以上人群糖尿病发病率高于60岁以下人群糖尿
病发病率 
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Fisher精确检验 
• 60岁以上人群糖尿病发病率是否高于60岁以下人群？ 

– H0: 60岁以上人群糖尿病发病率低于或者等于60岁以下
人群糖尿病发病率 

– H1: 60岁以上人群糖尿病发病率高于60岁以下人群糖尿
病发病率 
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H1 



秩统计量 
• 设X1，为一组样本，将X1从小到大排成一
列，用R1记为X1在上述排列中的位置序号，
i = 1,2,3,…,n。称R1为样本X1产生的秩序统
计量。 
 

• 秩统计量的一个重要特征是分布无关性 
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秩和检验 
• 男性与女性LDL的均值是否相等？ 

– H0: 男性与女性LDL血脂水平均值相等 
– H1: 男性与女性LDL血脂水平均值不相等 
  
 wilcox.test(x.male$LDL, x.female$LDL) 
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多重假设检验校正 
• 各个年龄段男性与女性血脂水平是否有差异 

– (40, 45] 
– (45, 50] 
– …  
– (70, 75] 
– (80, 85] 
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res <- data.frame() 
for (i in seq(40, 80, 5)) { 
  ldl.male <- x.male[x.male$AGE > i & x.male$AGE <= i + 5, 2] 
  ldl.female <- x.female[x.female$AGE > i & x.male$AGE <= i + 5, 2] 
  ldl.test <- wilcox.test(ldl.male, ldl.female) 
  res <- rbind(res, c(i, i+5, ldl.test$p.value)) 
} 



多重假设检验校正 
• 各个年龄段男性与女性血脂水平是否有差
异 
 colnames(res) <- c('AGE1', 'AGE2', 'P') 
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多重假设检验校正 
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• 在进行多重假设检验时，每个单独的假设
都具有其本身的I型错误。在这种情况下，
如果不进行任何的控制，犯I-型错误的概率
会随着假设检验的个数而迅速增加 
 

• 多重假设检验校正的方法 
– 调整显著性水平α 
– 对p值进行校正 

 



多重假设检验校正 
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• 在进行多重假设检验时，如果不对显著性水平
α做出调整，那么一般需要对p值进行校正 
 res$P.BF <- p.adjust(res$P, method='bonferroni') 

res$P.FDR <- p.adjust(res$P, method='fdr') 
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