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R是什么？



什么是R
• R是一个有着统计分析及强大作图功能的软件
系统。

• 它是AT&T贝尔实验室（Bell Laboratories）
所创的S语言发展出的一种方言，是S语言的
一种实现。

• R是在GNU协议Genneral Public Licence下
发行的，所以R也称为“GNU S”。

• 它提供了一系列统计和图形显示工具（线性和
非线性模型，统计检验，时间序列分析，分类，
聚类，……）。 



R的优势
• R是跨平台的自由开源软件，它不会收取任何费用，而且
它的能力不比同类型的商业软件差。

• R是统计学界分析领域实际上的通用语言，备受学界的支
持与推崇。

• R是全面的统计研究平台，内置丰富的统计分析、绘图、
数据处理工具，并通CRAN(Comprehensive R Archive 
Network)安装可选的扩展包，增强R功能，囊括了其他软
件尚不能用的、先进的统计算法。

• R和其他编程语言、数据库之间有良好的接口，它是彻底
的面向对象的统计语言，简洁而高效便于使用者理解与使
用。



R与其他分析软件的简单对比

R 其他
算法丰富

更新快速

扩展丰富

风靡业界

开发者众多

代码开放

优秀的语言

调用与对接



选R而非SAS

• 算法方面：SAS算法只有在安装新版本时，可能会新增或优化其算法，
无法使用新颖的分析方法。而R的扩展包是由专业人士以开源方式不定
期更新优化，使得用户可以使用流行、灵活的数据分析方法。

• 流行趋势方面：SAS是老旧的商业统计软件，而R在业界的流行使得
其被更多的人关注，其开源的运作方式，越来越多的人士为项目作出贡
献，R发展得也越来越好。

• 语言特性方面：SAS是类命令语言，将分析结果存储在数据集内，
获取困难，给后续使用带来极大麻烦。而R是优秀的脚本语言，将结果
赋给某个变量，简洁高效，节省了无谓的时间。

• 系统集成方面：SAS是商业软件，算法是其技术核心不会对外公开。
而R是以开源方式运作（GPL）程序算法均是公开的，易于与其他工业
级的语言（c、java等）或系统进行调用与对接，可以发挥R的算法优势。



R怎么用？



R的安装
• R的安装包可在

CRAN.R/ project.org
上取得。

• 其他扩展包、及相应资
料也可在CRAN或镜像
站点上获得。

• 在选择与操作系统对应
的版本（32bit、64bit）
默认安装后，启动Rgui
即可。

• 其他：RStudio，R的第
三方集成开发工具。



Rgui的重要功能

打开程序脚本：打开需要运行的脚本程序，
它会新开一个脚本编辑窗口，可以编辑、
运行、保存脚本。

从本地zip文件安装程序包：
离线情况下，以windows为例，先从
CRAN上找到并下载所需windos版的包。
得到包之后，选择该选项，选取对应本
地包即可安装。
非离线下，设定好CRAN镜像后，使用
install.packages()函数即可安装。



R概述



R概述—常用对象的类型
• 向量(vector)、数组(array)、
矩阵(matrix)、因子(factor)、
列表(list)、数据框(data 
frame)、函数(function)等。

• 其中最重要的类型为data 
frame，和矩阵类似的结构，
列是不同的维度对象，行是
观测个体的数值、分类变量，
它很好地描述统计分析数据。



R概述—常用操作符及常量
EX:
(2^3)/2 >= 2 ->  x;x

y <- c(1:10,NA,NaN,"\n a 
\t");y

y == NA;is.na(y);

y[!is.na(y)]



R的简单使用（一）-- 描述分析
例：研究10名婴儿在出生后一
年内的月龄和体重的关系。 C函数返回一个数

组或是一个向量

mean函数返回均值

plot函数进行绘图

可以看到，这10名婴儿的平均体重是7.06 kg，标准差为2.08 ，月龄和体
重之间存在较强的线性关系（相关度 = 0.91）。



R的简单使用（二）-- 线性回归
lm函数进行回归分析

summary函数返回回归分析
的详细结果

函数返回回归分析结
果的系数

将绘图保存为
PNG图像

abline函数添加参考线

通过简单的回归得到，
weight=0.46558*age+4.35962，R方为
0.8237，p值很小，模型比较显著。



R的简单使用（三）-- 画透视图

x </  seq(/ 10, 10, length.out = 50)
y </  x

rotsinc </  function(x,y){
sinc </  function(x) {
     y </  sin(x)/x ; 
     y[is.na(y)] </  1; y}

10 * sinc( sqrt(x^2+y^2) )
}

sinc.exp </  expression(z == 
Sinc(sqrt(x^2 + y^2)))

z </  outer(x, y, rotsinc)

par(mfcol=c(2,2))

persp(x, y, z, theta = 0, phi = 0, expand 
= 0.4, col = "lightblue")

title(main = sinc.exp)

例：展现R强大而简单的绘图
功能。用R画一个3D水滴。

注：上面为绘图部分代码，persp函数：theta gives the azimuthal 方位角 direction and phi the colatitude 余纬度.



R的简单使用（四） -导入数据
Excel、

netCFD、
HDF5

setwd(“E:/R”) #设置当前工作区路径

da1_file </  paste(getwd(),
"/M3DATA/ 14/ 11.csv",sep="")

da2_file </  paste(getwd(),
"/M3DATA/ 14/ 12.csv",sep="")

da3_file </  paste(getwd(),
"/M3DATA/ 15/ 01.csv",sep="")

da4_file </  paste(getwd(),
"/全国邮政.csv",sep="")

#为对导入文件路径赋值

da1 </  read.table(da1_file,header=TRUE,sep=",")
da2 </  read.table(da2_file,header=TRUE,sep=",")
da3 </  read.table(da3_file,header=TRUE,sep=",")
da4 </  read.table(da4_file,header=TRUE,sep=",")
#使用read.table函数导入以逗号分隔的csv数据

ALL_DATA </  rbind(da1,da2,da3)
#纵向合并多个数据框

需要RODBC包、xlsx包、xml包、Rcurl包、foreign包

例：分析前准备，导入三个CSV文件。



R的简单使用（五） -广义线性模型拟合
all_dat1 </ all_dat1[which
(all_dat1% blk != "F"),]

fit.reduced2 </  glm(paid ~ hwife + tot + year 
+ mo + tmp_mnt_n + d2 + d3 + d4 + d5 + d7 + 
d8 + d12 + d14 + d15 + d18 + d21 + d22
+ act_4 + act_9 + csc3  + blk_Q + blk_R + blk_C 
+ f1 + f2 + f4 + f5 + f9 + f15
,data=all_dat1,family=binomial(link = "logit"))

summary(fit.reduced2)

在分析样本中剔除F 
code

使用glm函数进行拟合，选取binomial分布族（二
项式），logit函数。

glm即Generalized Linear Models，预测时使用predict()函数。
glm回归结果的系数



R的简单使用（六） --ROC与AUC值(1)
getROC </  function(fit,obj,reduce){

pre </  predict(fit,type='response')
#将预测概率prob和实际结果paid放在一个数据框中
len </  length(obj)
dis </  len /  length(pre)
data </  data.frame(prob=pre,obs=obj[c(dis+1): len])

#按预测值从低到高排序
data </  data[order(data% prob),]
n </  nrow(data)
data </  data[seq(1,n,reduce),]
tpr </  fpr </  rep(0,nrow(data))

#根据不同的临界值threshold计算TPR 真正率 灵敏度 FPR
for ( i in seq(1,nrow(data)) ){
    threshold </  data% prob[i]
    tp </  sum(data% prob > threshold & data% obs == 1)
    fp </  sum(data% prob > threshold & data% obs == 0)
    tn </  sum(data% prob < threshold & data% obs == 0)
    fn </  sum(data% prob < threshold & data% obs == 1)
    tpr[i] </  tp/(tp+fn) #真正率
    fpr[i] </  fp/(tn+fp) #假正率
}

plot(fpr,tpr,main='ROC 曲线',type='p',
xlim=c(0,1),ylim=c(0,1),col='blue')



R的简单使用（六）--ROC与AUC值(2)
###/ / /  AUC / / / ###
roc_dat </  data.frame(TPR=tpr,FPR=fpr)
roc_dat </  roc_dat[which(roc_dat% TPR !=0 & 
roc_dat% FPR !=0 ),]
roc.fit </  lm(TPR ~ 
I(FPR^4)+I(FPR^3)+I(FPR^2)+FPR,data=roc_da
t)

roc_line </  coefficients(roc.fit)
auc </   roc_line[1] + (1/5) * roc_line[2] + (1/4) 
* roc_line[3] + (1/3) * roc_line[4] + (1/2) * 
roc_line[5]

# 删除无用变量，释放资源
rm(pre,len,dis,data,n,tp,fp,tn,fn,roc_dat,roc.fit,
roc_line)
gc()

#返回的结果
roc.out </  list(tpr=tpr,fpr=fpr,auc=auc)
}

#调用函数
getROC(fit.reduced2,all_dat1% paid,20)



R进阶



R进阶-K均值聚类

x <- rbind(
matrix(rnorm(100, sd = 0.6), ncol = 2),
matrix(rnorm(100, mean = 2, sd = 0.6), 
ncol = 2),
matrix(rnorm(100, mean = 4, sd = 0.6), 
ncol = 2),
matrix(rnorm(20, mean = -3, sd = 0.6), 
ncol = 2)
)
colnames(x) <- c("x", "y")
cl <- kmeans(x, 4)

cl

plot(x,col = cl$cluster,main="K均值聚类
结果 K-means Clustering")
points(cl$centers, col = 1:4, pch = 8, 
cex = 2)

K均值聚类(K- Means 
Clustering)适用于大样本的样品聚
类，使用逐步聚类法进行聚类。



R进阶-K均值聚类判别优劣

相关指标：

Totss
The total sum of squares.

Betweenss
The between/ cluster sum of 
squares.

withinss 
Vector of within/ cluster sum of 
squares, one component per cluster.
群内距：样本到其中心点的距离平方和。



R进阶-非线性支持向量机 Non-Liner SVM(1)

n = 100

r = runif(n);a = 2*pi*runif(n)
a1 = r*sin(a);a2 = r*cos(a)

r = 2+runif(n);a = 2*pi*runif(n)
b1 = r*sin(a);b2 = r*cos(a)

x = 
rbind(matrix(cbind(a1,a2),,2),

matrix(cbind(b1,b2),,2))
y <- matrix(c(rep(1,n),rep(0,n)))

ro_dat <- 
as.data.frame(cbind(x,y))
colnames(ro_dat)<-
c("x1","x2","y")

支持向量机(SVM):一种线性和非线性数
据的分类方法，它使用非线性映射将原
始数据映射到高维空间，在该空间内搜
索最佳分离超平面。

例：1.生成线性不可分的样本。



R进阶-非线性支持向量机 Non-Liner SVM(2)

library(e1071)

radial.svm.fit </  svm(y ~ .,
data=ro_dat,C=100,
type="C/ classification",
kernel ='radial',
probability=TRUE);

summary(radial.svm.fit);

plot(radial.svm.fit,data=ro_dat)

基本判断（准确率）：mean(with(ro_dat,ifelse(y == predict(radial.svm.fit),1,0)))

例：运用SVM对样本进行分类。



R进阶-一种快速SVM的方法：SVM与K均值聚
类配合使用

resid.m </  m /  fitted(cl)

SumOfSquare </  
function(x){x[1]^2+x[2]^2} 
#计算残差平方

inpoint </  
m[which(apply(resid.m,1,Sum
OfSquare) < 0.5),]
#残差小，被包裹在类里

SVM模型的复杂度取决于支
持向量的数据点的个数。

例：画出聚类结果内部的点。



R进阶-单层神经网络 Neural Networks（1）

神经网络是由大量的、简单的神
经元（处理单元）广泛地互相连接
而形成的复杂的网络系统，反应了
人脑的基本功能特征。特别适合于
处理多因素、多条件、不精确和模
糊的信息处理问题。

输入信息

输入信息

输入信息

神经元

神经元

神经元

神经元

输出信息

输出信息

输入层
隐含层

输出层

•神经元细胞:主要由细胞体、轴突、
树突组成。
•细胞体:神经元活动的能量供应和
进行生化过程的中心。
•轴突:神经元兴奋信息的传输出口。
•树突:其他神经元传入信息的入口。



R进阶-单层神经网络 Neural Networks（2）

library(nnet)

ir </  rbind(iris3[,,1],iris3[,,2],
iris3[,,3])
targets </  class.ind( c(rep("s", 50), rep("c", 
50), rep("v", 50)) )

samp </  c(sample(1:50,25), 
sample(51:100,25), sample(101:150,25))

ir1 </  nnet(ir[samp,], targets[samp,], size = 
2, rang = 0.1,decay = 5e/ 4, maxit = 200)

test.cl </  function(true, pred) {
    true </  max.col(true)
    cres </  max.col(pred)
    table(true, cres)
}
test.cl(targets[/ samp,], predict(ir1, ir[/
samp,]))

萼片 花瓣 品种例：利用单层神经网络预测鸢
尾花的品种。

鸢（yuan）尾， 一种鸢尾属植物，有狭窄的剑状叶和显著的各色花朵。

Size:隐层神经元数量，rang:初始化的权重范围，
decay:衰减度，maxit:最大迭代次数



扩展R



扩展R-自定义安装扩展包

install.packages("sqldf")

library(sqldf)

newdf </  sqldf("select * from mtcars where 
wt > 4 order by mpg",row.names=TRUE)

例:安装sqldf相关包，并用sql语句在mtcars
中找出重量大于4吨的车的相关信息。



扩展R-扩展包概览
扩展包 描述

foreign 读取Minitab、S、SAS、SPSS、Stata等软件存储的数据。

ggplot2 语法全面而连贯的绘图系统，便于创建新颖、高级的图形。

kernlab 线性和非线性的SVM工具库，提供更多的核函数。

playwith 用于编辑R图形，以及互动式的用户图形界面。

RCurl 与libcurl库中HTTP协议交互的接口。

reshape 提供一系列处理、聚会及管理数据的工具。

ROCR 使用简便的ROC绘图工具。

RODBC ODBC数据库访问接口。

sqldf 提供对R中数据框的SQL操作。

tm 提供一系列文本挖掘函数，处理非结构化文本。

xlsx 读写和格式化xlsx文件。

XML 解析和生成XML的工具。

e1071 线性和非线性的SVM工具库。

... ...



扩展R-参考资料

• R 导论（丁国徽译）
• R in Action R语言实战
• R for Beginners Chinese 

Edition 2.0
• 统计建模与R软件（薛毅、
陈立萍）

• Machine learning for 
hackers 机器学习实用案例
解析

• 统计学习方法（李航）
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