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 داريد و مي خواهيد امتحان كنيد كه آيا آن ها از يک جمعيت يكسان هستند يا نه؟ Bو A شما دو نمونه •

بدست  bو a داريد و مي خواهيد يک فاصله اطمينان براي پارامترهاي Y=a+bX شما مدل رگرسيوني •

 .آوريد

كار را براي انجام بازنمونه  bootاستفاده از بسته هاي آماري  Rدر نرم افزار  :R بوت استراپ ناپارامتري در

ا يک ( يگيري بوت استرپ و روشهاي شبيه سازي مشابه راحت مي كند. مي توانيد يک آماره را )مثل ميانه

بردار مثل )وزن هاي رگرسيون( با روش بوت استراپ به دست بياوريد.اين قسمت به شما مي گويد چه طور 

 .با بوت استراپ ناپارامتري اساسي شروع به كار كنيد

 :با ساختار زير است boot()تابع اصلي بوت استراپ 

bootobject <- boot(data= , statistic= , R=, …) 

 كه در آن:

 

بار فرا مي خواند. هر بار، اين يک مجموعه از شاخص هاي تصادفي را توليد مي  Rآماره را  bootابع )(ت

اين شاخص ها در كنار تابع آماره براي انتخاب نمونه  nrow(data:1كند، با جايگذاري، از اعداد صحيح )

جمع آوري مي شود. ساختار  bootobjectاستفاده مي شوند. آماره ها روي نمونه محاسبه شده و نتيجه در 

bootobject .شامل موارد زير است 
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#allows boot to select sample  

  fit<-lm(formula, data=d) 

 return(summary(fit) $r.square) 

}  

#bootstrapping with 1000 replications  

results<-boot(data=mtcars,statistic=rsq, R=1000,formula=mpg~wt+disp) 

#viewresults 

results  

plot(results) 

#get 95% confidence interval  

boot.ci(results, type=”bca”) 

 

 بوت استراپ چندین آماره:

تنها يک فاصله اطمينان به ما مي دهد. تابع  boot.ci تابع و عدد  يک rsqدر مثال بالا، تابع خروجي تابع 

براي سه مدل  %59آماره ها مي تواند به صورت يک بردار نيز باشد. در مثال بعد، ما يک فاصله اطمينان 
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 plotک شاخص پارامتري را به )(رگرسيون )جلوگيري، وزن خودرو، جابجايي( خواهيم يافت. در اين حالت ي

در حال تجزيه و تحليل شدن  bootobject$tبراي نشان دادن بهتر اينكه كدام ستون در  boot.ciو )(

 است، اضافه مي كنيم.

# Bootstrap 95% CI for regression coefficients library(boot) 

# function to obtain regression weights 

bs <- function(formula, data, indices) { 

d <- data[indices,] # allows boot to select sample 

fit <- lm(formula, data=d) 

return(coef(fit)) 

} 

# bootstrapping with 1000 replications 

results <- boot(data=mtcars, statistic=bs, 

R=1000, formula=mpg~wt+disp) 

# view results 

results 

plot(results, index=1) # intercept 

plot(results, index=2) # wt 

plot(results, index=3) # disp 

# get 95% confidence intervals 
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