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가설검정이란? 

과학적 실험이나 연구관찰등을 통해 얻어진 
자료에 근거하여 연구대상이 되는 현상들에 
대한 가설이나 이론등에 대한 타당성을 검정 

확률변수들의 분포에 대한 단정이나 추측등
의 표현을 통계적 가설(statistical hypothesis) 

    - 단순가설(simple hypothesis) 

    - 복합가설(composite hypothesis) 



H_0  참 H_0  거짓 

H_0   채택  옳은 결정 제 2종 오류 

H_0   기각 제 1종 오류 옳은 결정 
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  집단의 평균 비교 ( T 검정 )   

   어떤 모집단으로부터 크기 m 인 랜덤표본을 얻고 또 독립적으로 

다른 모집단으로부터 크기 n인 랜덤표본을 추출하였다고 했을 때...  

우리의 관심은 다음의 가설  

이때 판단 기준인 표본평균의 차이                   는 어떤 확률분포?   
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  통계학이론에 의하면  미리                 를 알고 있는 경우  

 

                                           가 근사적으로 표준 정규분포를 따름.  

 
 

  이러한 사실로부터 귀무가설이 옳다는 가정 하에서 관측된 사건이 발 

생활 확률 p-값을 계산 할 수 있음.  

 그러나 일반적으로  미리             를 알고 있는 경우가 흔치 않으므로  

 
 

                                                   

 

를 이용하게 된다.( 단, 두 집단의 모분산이 같다는 가정 하에서 

 

   이때 통계량 t 는 자유도 (m+n-2)인 t 분포를 따르고 마찬가지로 귀무 

가설이 옳다는 가정 하에서 관측된 사건이 발생할 확률 p-값을 계산  

이 검정을 이표본 t- 검정이라고 함.  
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모분산의 동일성(등분산성) 검정  

   두 독립 그룹의  검정은 모분산이 동일해야 한다는 가정 

                                  이 전제되어 있음.  

 

 검정을 수행하기 전에 두 분산의 동일성을 먼저 검정해야 함.  

 

만일 검정결과 분산이 유의한 차이를 보이면  검정 대신 수정  검정 

(자유도가 조정되고 결합표준편차 대신 각 그룹별 표준편차를 이용) 

을 해야한다.  



salary <- c(240, 320, 290, 380, 390, 250, 320, 370, 290, 270, 300, 290,   
                 300, 420, 320, 310, 340, 250, 210, 200, 230, 380, 290, 380,  
                 450, 400, 220, 310, 320, 430) 
t.test(salary, mu = 300) 



# 독립표본 t-검정 
# 두 집단의 데이터 입력 
x <- c(87, 86, 59, 68, 98, 69, 80, 78, 69, 77) 
y <- c(51, 76, 73, 66, 65, 49, 65, 75, 62, 72, 55, 58, 65, 73) 
# 등분산성 검정(두 집단인 경우의 F-검정) 
var.test(x, y) 
# 등분산성 검정 결과 확인 후 옵션 지정 
t.test(x, y, alternative=“greater”, var.equal=T) 
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 분산분석의 개념? 
 
3개 이상의 모집단의 평균이 같은지를 검정 
 

모집단의 분포가 정규분포이며 분산이 같다는 가정하에서 그 분

산을 토대로 하여 평균이 같은지를 검정하는 방법 

                 분산분석법 

  

K 개의 수준(level)을 가지는 요인의 처리효과에 관심이 있다고 

하고 이러한 K개 그룹의 평균을 비교하는 문제를 고려. 

 

분산분석 (Analysis of Variance) 



 







 



 oneway <- read.table(“D://data//oneway_anova.txt”, header=T) 
 resultone <- aov(oneway$selling~oneway$shop) 
 resultone 
 summary(resultone) 
 boxplot(oneway$selling~oneway$shop) 
 TukeyHSD(resultone) 
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교차(분할표) 분석 

예 1) 완두콩 데이터 : 멘델의 유전법칙  

품 종 1 2 3 4 

도 수 150 80 70 20 

 x <- c(150, 80, 70, 20) 
 p0 <- c(9/16, 3/16, 3/16, 1/16) 
 chisq.test(x, p = p0) 
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교차(분할표) 분석 

동일성검정 



homo <- 
read.table(“C://data//homogeneity.txt”, 
header=TRUE, sep=“”) 
 
homo$sex 
homo$category 
table(homo$sex, homo$category) 
 summary(table(homo$sex, 
homo$category)) 
 chisq.test(homo$sex, homo$category) 
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월수입 

상 중 하 

학 력 

고 졸 50 50 100 

전문대졸 70 200 50 

대 졸 120 60 50 

 독립성검정 : 월 수입과 학력간의 관계 조사  

 월 수입과 학력은 연관이 있는가? 



 category1 <- c(50, 50, 100) 
 category2 <- c(70, 200, 50) 
 category3 <- c(120, 60, 50) 
 indepm <- rbind(category1, category2, category3) 
 chisq.test(indepm) 
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[예 1]은 약종류에 따라 감기발생의 분포가 
동일한지를 검정하는 경우:  

      동일성검정(test of homogeneity). 

   
[예 2]는 월 수입과 학력간의 연관관계를 알
아보는 경우 : 두 요인간에 관계가 있는지를 
검정  

       독립성검정(test of independence) 
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이론적배경 









Regression  

Response (out come or dependent) variable (Y):                  height of the wife 
Predictor (explanatory or independent) variable (X):            height of the husband 
 
 
 
 

Example: 

George Bush :1.81m 
Laura Bush:     ? 
 

David Beckham:   1.83m 
Victoria Beckham: 1.68m 
 

Brad Pitt:         1.83m 
Angelina Jolie: 1.70m 

● To predict height of the wife in a couple, based on the husband’s height 
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 회귀분석이란? 

  => 한 변수가 또 다른 하나이상의 여러 변수들
에 의해 어떻게 설명(explanation) 또는 예측
(forecasting)되는지를 알아보기 위해 적절한 
함수식으로 표현하여 자료분석을 하는 통계
적 방법 

 









 History 
Galton (1886) presented these data in a table, 

showing a cross-tabulation of 928 adult children 
born to 205 fathers and mothers,  

by their height and their mid-parent's height.  
 
He visually smoothed the bivariate frequency 

distribution  
and showed that the contours formed concentric 

and similar ellipses, thus setting the stage for 
correlation, regression and the bivariate normal 
distribution.  
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f <- read.table("c://bigdata/galton.txt") 
f 
919 919 71.5 73.7 
920 920 71.5 73.7 
921 921 70.5 73.7 
922 922 70.5 73.7 
923 923 70.5 73.7 
924 924 69.5 73.7 
925 925 69.5 73.7 
926 926 69.5 73.7 
927 927 69.5 73.7 
928 928 69.5 73.7 

 



names(f) <- c("id", "parent","child") 
plot(f$child, f$parent) 
 summary(fit) 
Call: 
lm(formula = f$child ~ f$parent) 
Residuals: 
    Min      1Q  Median      3Q     Max  
-7.8050 -1.3661  0.0487  1.6339  5.9264  
Coefficients: 
            Estimate Std. Error t value Pr(>|t|)     
(Intercept) 23.94153    2.81088   8.517   <2e-16 *** 
f$parent     0.64629    0.04114  15.711   <2e-16 *** 
--- 
 



에어로빅데이터 예 

 mreg <- read.table(“D://co//m_regression.txt”, header=T) 
 result_mreg <- 
lm(oxy~age+weight+runtime+rstpulse+runpulse+maxpulse) 
 result_sreg 
 summary(result_mreg) 
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