
第 １２ 卷　 第 １０ 期

Ｖｏｌ．１２ Ｎｏ．１０ 　
　

智　 能　 计　 算　 机　 与　 应　 用

Ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｔ Ｃｏｍｐｕｔｅｒ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ
　

　 ２０２２ 年 １０ 月

　 Ｏｃｔ． ２０２２

　 　 　 　 　 　文章编号： ２０９５－２１６３（２０２２）１０－０１１３－０４ 中图分类号： Ｇ６４２．０ 文献标志码： Ａ

基于 Ｒ 语言的医学统计学教学实践和探索

　 　 　 　 ———以南京邮电大学生物医学工程专业为例

郭　 丽， 江　 畅， 王　 俊

（南京邮电大学 地理与生物信息学院， 南京 ２１００２３）

摘　 要： 医学统计学是生物医学工程专业人才培养的重要基础课程。 本课程知识点具有概念抽象、理论难懂的特点，需在医

学大数据背景下进行统计分析和可视化展示，以揭示大数据中所蕴含的潜在信息和规律。 在教学中引入 Ｒ 语言，借助其编程

语法通俗、易掌握及可扩展等优点，将抽象的概念和晦涩的理论具体化和可视化，通过教学改革和课程设计创新，加深学生对

理论的学习和掌握，做到提升教学效果的同时，也有助于培养和提高创新思维和编程能力。
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０　 引　 言

医学统计学是生物医学工程专业人才培养的重

要理论基础课程。 随着数理统计学的发展，新概念

和新方法不断涌现，并已在生物学和医学领域中得

到广泛应用。 研究可知，这是一门理论性要求很强

的学科，当前生物医学研究问题日益复杂，变量强度

关联逐渐增加，高通量测序数据规模则越来越大，致
使实现原有计算方法成为亟待解决的研究问题。 而

基于计算机语言的统计软件正日渐趋于完善和成

熟，即使得快速、高效解决这些统计学问题成为可

能。
医学统计学是在高等数学和概率论等课程的基

础上，在具有一定生物医学背景下开设的专业基础

课程。 其中包含了对核酸（ＤＮＡ 和 ＲＮＡ）、蛋白序

列和结构信息，以及临床治疗信息的获取、整理、存
储、分析和解释等内容，用于阐述和揭示生物体在生

理病理状态下的分子机制和演化规律。 本课程的开

设，有助于培养学生对实验设计和统计方法在生物

医学大数据中的熟练运用。 同时也有助于培养学生

分析问题和解决问题的技能，对学生以后从事相关

科研和管理工作具有重要的能力提升作用。 通过对

生物医学大数据的挖掘和筛选，可以为患者提供最

优的诊断和治疗方案，还能对未来的生活方式做出

前瞻性指导。 Ｒ 语言是大数据研究者常用的编程语

言，主要用于数据统计分析、结果可视化、数据深度

挖掘等，现已广泛应用于生物医学工程和生物信息

学等科研领域。 Ｒ 语言具有比 Ｅｘｃｅｌ 和 Ｓｐａｓｓ 更强

的数据分析和图形可视化能力，是一种更适合在生

物医学工程专业本科教学中使用的统计学分析软



件。 目前，将 Ｒ 语言应用在医学统计学中的教学尝

试仍处于初始阶段。 因此，如何将 Ｒ 软件融入医学

统计学教学，借助其突出的统计分析与可视化优势、
再和本专业学生所具有的基础编程能力相结合，还
需要更多的研究和探索。

１　 Ｒ语言应用于医学统计学教学中的必要性

统计学分析是传统生物学、现代分子生物学和

医学研究中不可缺少的一部分，通过数据同质性和

变异性的数量表现，经过观察、对比、分析，将隐藏在

生物问题中的规律性进行剖析并揭示各规律间的必

然性，用于指导生物医学科研中的理论和实践。 统

计理论是建立在抽象的数学假设基础上，运用统计

学原理，根据数据特点，选用合理的统计学方法进行

分析，最终得到结果可靠的科学结论。 在实际医学

统计学教学过程中，仍存在一些普遍性问题［１－２］。
首先是在有限的课时要求下，仅用一学期的时间学

习这门课，由于过多强调理论讲解，容易忽视学生统

计思维和数据分析处理能力的联合培养。 其次、在
理论课学习过程中、且没有使用软件的前提下，老师

对例题进行讲解时，学生容易感到枯燥，手动计算错

误率偏高，且费时。
通过调研分析医学统计学学科特点显示，基础

理论与实际应用联系紧密，但前者的掌握多处于劣

势［３］。 只重视实践而轻理论则易导致学生知其然

而不知其所以然。 如果将 Ｒ 语言引入到医学统计

学教学中，就可以有效地缓解这一点，能更直观灵活

地分析大数据，且重复性高、可操作性强，既可强化

学生的统计思维，又能增强学生动手编程能力。 教

学实践证明，将 Ｒ 语言应用到医学统计学教学中，
可以大大增加课堂教学的信息量，使学生能更加专

注于生物医学问题的分析和联系，实现精确计算，并
提高课堂教学效率。

Ｒ 语言具有强大的数据统计和图形展示功能，
并且是开源免费下载、且会对版本进行定期更新，同
时 Ｒ 语言还包括有众多科研人员后续不断研发的

丰富软件包资源。 再者，Ｒ 语言与 Ｒｓｔｕｄｉｏ 的联合使

用，使科研工作者对 Ｒ 语言的运用更是得心应手。
最后，Ｒ 语言具有强大的图形处理能力，除了基础作

图外，还可以通过 ｇｇｐｌｏｔ２ 软件包等进行图层叠加和

个性化设计绘图，更好地将数据结果呈现出来。 这

些优势使 Ｒ 语言在医学统计学中的运用成为必然，
而且将 Ｒ 语言运用到医学统计学的教学实践也是

一个合适且值得推荐的方法［４－５］。

２　 围绕Ｒ 语言实施医学统计学教学案例分析

根据生物医学工程专业教学的特点，结合癌症

治疗数据分析，设计以下教学案列。
２．１　 生物医学样本描述性统计

由于医学统计学的教学内容有许多抽象的概念，
比如样本统计分布、统计检验原理等。 这些内容通过

课堂讲解往往难以使学生建立比较清晰的认知，致使

教学效果欠佳。 此时，则可以用Ｒ 语言的数据模拟和

图形可视化来演示此过程。 具体实现过程详见如下：
ｄａｔａａｌｌ ＜ － ｄａｔａ．ｆｒａｍｅ （ ｒｎｏｒｍ （１ ０００， ０， １））

＃ 生成 １ ０００ 个服从正态分布的生物医学样本集

ｃｏｌｎａｍｅｓ（ｄａｔａａｌｌ） ＜ － ＂ ｖａｌｕｅ＂ 　 ＃ 加列名

ｍｅａｎ（ｄａｔａａｌｌ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的算术均数

ｍｅｄｉａｎ（ｄａｔａａｌｌ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的算术中位数

ｓｕｍ（ｄａｔａａｌｌ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的和，并记录结果

ｓｕｍｍａｒｙ（ｄａｔａａｌｌ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的相关数据情况

ｖａｒ（ｄａｔａａｌｌ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的方差，并记录结果

ｓｄ（ｄａｔａａｌｌ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的标准差，并记录结果

ｈｉｓｔ（ｄａｔａ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 画直方图

ｐｌｏｔ（ｄａｔａ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 画分布图

ｄａｔａ．１ ＜ － ｄａｔａ．ｆｒａｍｅ（ ｓａｍｐｌｅ（ｄａｔａａｌｌ ＄ ｖａｌｕｅ，
５００，ｒｅｐｌａｃｅ ＝ Ｔ））

＃ 有放回的随机抽样 １ ０００ 次

ｃｏｌｎａｍｅｓ（ｄａｔａ．１） ＜ － ＂ ｖａｌｕｅ＂ ＃ 加列名

ｍｅａｎ（ｄａｔａ．１ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的算术均数

ｍｅｄｉａｎ（ｄａｔａ．１ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的中位数

ｓｄ（ｄａｔａ．１ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的标准差

ｖａｒ（ｄａｔａ．１ ＄ ｖａｌｕｅ）
＃ 计算所有数据的方差

ｈｉｓｔ（ｄａｔａ．１ ＄ ｖａｌｕｅ，ｘｌａｂ ＝ ＂１ ０００ 次样本＂ ，
ｙｌａｂ ＝ ＂Ｄｅｎｓｉｔｙ＂ ，ｍａｉｎ ＝ ＂Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｄａｔａ．１＂ ，
ｃｏｌ ＝＂ ｗｈｉｔｅ＂ ） ＃ 用直方图展示样本分布频率
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ａｂｌｉｎｅ（ ０，１） ＃ 数据散点紧贴对角线

分别设置不同的样本抽样次数（２００、４００、６００、
８００、１ ０００）来计算样本的均值、中位数、标准差、方

差并记录，见表 １。 同时，生成不同抽取次数的样本

分布图（见图 １），此外还计算了抽取 １ ０００ 次的样

本分布与理论抽样分布之间的关系（见图 ２）。
表 １　 不同次数抽样结果比较（正态分布）

Ｔａｂ． １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅｓ （ｎｏｒｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ）

变量 总体 （Ｎ ＝ １０００） 样本 １（ｎ ＝ ２００） 样本 ２（ｎ ＝ ４００） 样本 ３（ｎ ＝ ６００） 样本 ４（ｎ ＝ ８００） 样本 ５（ｎ ＝ １０００）

均数 －０．０１０ ８００ －０．０２６ ３ －０．０２９ ７ －０．０１４ ５ －０．０１０ ４ －０．０７５ １

中位数 －０．０１２ ０００ －０．０１１ ６ ０．０１５ ５ －０．０１１ ６ ０．０２４ ６ －０．０９０ １

标准差 １．０３１ ６２５ ０．９７１ ５ １．０５３ ４ １．００４ １ １．０３５ ５ １．００２ ９

方差 １．０６４ ２００ ０．９４３ ９ １．１０９ ７ １．００８ ２ １．０７２ ３ １．００５ ７
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图 １　 不同次数抽样分布比较（正态分布）
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图 ２　 从总样本中随机抽取 １ ０００ 次与理论值比较图
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　 　 从这个教学案例中，能够直观地通过 Ｒ 语言分

析和可视化过程，形象地将学生难于区分的标准误

和标准差概念进行展示。 其次，又通过不同抽取样

本次数进行数据模拟比较。 综上所述，均能锻炼学

生对样本进行描述性统计分析的能力。
２．２　 癌症病人接受药物治疗前后配对样本 ｔ 检验

的可视化案例

配对样本 ｔ 检验是检验来自同一总体抽取的成

对样本间差异是否为零。 下面将以某种药物临床治

疗前后病人肿瘤尺寸大小数据分析为例进行示例说

明配对样本 ｔ 检验。 若药物对病人治疗是有效的，
就可以判断得知多数病人接受药物治疗后，肿瘤尺

寸将显著缩小。 具体实现过程详见如下：
＃ 读取癌症病人接受某临床药物治疗前后肿瘤

体积数据

ｄａｔａ ＜ － ｒｅａｄ．ｔａｂｌｅ（ｈｅａｄｅｒ ＝ Ｔ， ｔｅｘｔ ＝＂
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　 　 　 ｐａｔｉｅｎｔ４　 　 　 ５７　 　 　 　 ４１
　 　 　 ｐａｔｉｅｎｔ５　 　 　 ７０　 　 　 　 ５１
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　 　 　 ｐａｔｉｅｎｔ８　 　 　 ４５　 　 　 　 ４５
　 　 　 ｐａｔｉｅｎｔ９　 　 　 ５１　 　 　 　 ２３
　 　 　 ｐａｔｉｅｎｔ１０　 　 ８６　 　 　 　 ３４
　 　 　 ｐａｔｉｅｎｔ１１　 　 ６１　 　 　 　 ５０
　 　 　 ｐａｔｉｅｎｔ１２　 　 ６５　 　 　 　 ６２＂ ）
ｄａｔａ．１ ＜ － ｇａｔｈｅｒ（ｄａｔａ， ｋｅｙ ＝ ｇｒｏｕｐ， ｖａｌｕｅ ＝

ｖａｌｕｅ， － ｉｄ） ＃ 转换数据格式

ｔ．ｔｅｓｔ（ｖａｌｕｅ ～ ｇｒｏｕｐ， ｄａｔａ ＝ ｄａｔａ．１， ｐａｉｒｅｄ ＝ Ｔ）
＃ 配对检验组间计算 ｐ 值

ｄａｔａ．１ ＄ ｇｒｏｕｐ ＜ － ｆａｃｔｏｒ（ｄａｔａ．１ ＄ ｇｒｏｕｐ，
ｌｅｖｅｌｓ ＝ ｃ（＂ Ｔｒｅａｔ．ｂｅｆｏｒｅ＂ ，＂ Ｔｒｅａｔ．ａｆｔｅｒ＂ ））

＃ 定义组别

ｐ ＜ － ｇｇｐａｉｒｅｄ（ｄａｔａ．１， ｘ ＝ ＂ ｇｒｏｕｐ＂ ， ｙ ＝
＂ ｖａｌｕｅ＂ ， ｃｏｌｏｒ ＝ ＂ ｇｒｏｕｐ＂ ， ｌｉｎｅ．ｃｏｌｏｒ ＝ ＂ ｇｒａｙ＂ ，
ｌｉｎｅ．ｓｉｚｅ ＝ ０．７， ｐｏｉｎｔ．ｓｉｚｅ ＝ ２．３， ｘｌａｂ ＝ ＂Ｇｒｏｕｐ＂ ，
ｙｌａｂ ＝ ＂ Ｔｕｍｏｒ ｓｉｚｅ （ｍｍ）＂ ， ｐａｌｅｔｔｅ ＝ ＂ ａａａｓ＂ ）

＃ 使用 ｇｇｐａｉｒｅｄ 进行可视化绘图

ｍｙ＿ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ＜ － ｌｉｓｔ（ ｃ（ ＂ Ｔｒｅａｔ．ｂｅｆｏｒｅ＂ ，
＂ Ｔｒｅａｔ．ａｆｔｅｒ＂ ）） ＃ 定义比较组别

ｐ ＋ ｓｔａｔ＿ｃｏｍｐａｒｅ＿ｍｅａｎｓ（ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ＝ ｍｙ＿
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ，ｍｅｔｈｏｄ ＝ ＂ ｔ．ｔｅｓｔ＂ ，ｐａｉｒｅｄ ＝ ＴＲＵＥ）

＃ 添加显著性水平

通过 Ｒ 语言可视化，可以得到此种药物在治疗

病人前后， ２ 组间病人的肿瘤体积已明显缩小（ｐ ＝
０．００１ １），说明药物对肿瘤病人的治疗是有效的，参
见图 ３。
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图 ３　 配对样本 ｔ 检验显示某种药物治疗后病人肿瘤体积显著缩小

Ｆｉｇ． ３　 Ｐａｉｒｅｄ ｓａｍｐｌｅ ｔ－ｔｅｓｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｕｍｏｒ ｖｏｌｕｍｅ ｏｆ ｔｈｅ

ｐａｔｉｅｎｔｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｔｅｒ ｄｒｕｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

　 　 通过教学案例 ２，使生物医学工程专业的学生

在生物医药数据背景下， 进一步熟悉理解配对样本

ｔ 检验的原理，从而加深了对样本配对 ｔ 检验的概念

理解和原理掌握。

３　 Ｒ语言在医学统计学实验教学中的教学思考

在医学统计学教学中，对课程中的核心概念进

行 Ｒ 语言演示和可视化的过程，可以帮助学生理解

抽象的概念和理论。 在此过程中，注意只要求学生

通过使用相关 Ｒ 语言程序进行参数调整实现统计

分析，不要求学生过多掌握复杂编程和可视化，发挥

Ｒ 语言用于辅助教学的长足优势。 此外，在教学过

程中，通常不要求学生对统计理论的推导进行掌握，
更多的是对这些基本概念的理解和相关统计理论在

生物医学领域中的灵活运用，正确使用统计学方法，
为科研和医学研究服务。 在医学统计学教学过程

中，Ｒ 语言教学对生物医学工程学生的培养，可使其

具备扎实的生物医学理论知识和灵活的分析技巧，
从而可以为大医疗行业人才培养和输送提供了解决

方案。

４　 结束语

将 Ｒ 语言与生物医学工程专业的课程教学有

机结合，通过具体项目实践，有利于节省时间和精

力，不仅充分提升了学习效果，还增加了学生的学习

兴趣。 学生通过对统计软件的熟练掌握和应用，能
够更好地培养统计思维和数据处理能力，进一步加

深对生物统计学基础原理和方法的掌握和理解，提
升学生综合技能素质与自主学习水平。 Ｒ 语言是编

程语言工具，医学统计学是应用基础，Ｒ 语言在医学

统计学中的教学实践和探索还在继续。 根据生物医

学工程专业学生的学科特点，需要适时根据需求调

整更新教学案例和方法，进一步完善 Ｒ 语言教学的

方式方法，致力于把学生培养成为具有扎实统计理

论和较强医学项目分析能力的高素质人才。

参考文献

［１］ 郭丽，赵杨，柏建岭，等． 医学院校生物统计学专业生物信息学

教学探索 ［ Ｊ］ ． 南京医科大学学报 （社会科学版），２０１３， １３
（０５）： ４５７－４６０．

［２］ 陈峰，于浩，赵杨． 医学统计学的教学难点与对策［ Ｊ］ ． 统计教

育，２００７（ ０１） ： ３６－３７．
［３］ 陆守曾． 对医学统计学应用现状的四点看法［ Ｊ］ ． 中国卫生统

计，２０１０，２７（０２）：１１４－１１５．
［４］ 吕书龙，刘文丽，梁飞豹，等． 数理统计直观教学的实验设计与 Ｒ

程序实现［Ｊ］ ． 实验技术与管理，２０１６，３３（１０） ： １４２－１４６．
［５］ 阎洁，杨俊丽，王建文，等． Ｒ 语言在医学院校生物信息学实验教

学中的应用与探索［ Ｊ］ ． 医学信息学杂志，２０２０，４１（０１） ： ８７－
８９，８６．

６１１ 智　 能　 计　 算　 机　 与　 应　 用　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １２ 卷　


