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the advantage of the R environment. As examples of work in the R environment, some statistical 

methods from the textbook by G. F. Lakin “Biometrics” (1990) are given, which are implement- 

ed in R and testify to the current relevance of this monograph when used simultaneously with 

this programming language, both in scientific research and in the educational process. 

Keywords: biometrics, quantitative biology, statistical methods, Wilcoxon test (Mann- 

Whitney), multiple correlation, MS Excel, R, RStudio 
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В любых исследованиях по естественным наукам, равно как и в их 

прикладных областях (медицине, сельском хозяйстве, селекции, охотоведе- 

нии, лесоводстве, биотехнологии и т. д.), одним из этапов является статисти- 

ческая обработка данных, результаты которой позволяют математическим 

языком выразить и оценить надёжность полученных результатов и прийти 

к верным заключениям. Такое практическое применение математической 

статистики и теории вероятности реализовалось в биометрии (другое её на- 

звание — количественная биология) как одной из дисциплин в биологиче- 

ских науках. В основе биометрии лежат адаптированные методы математи- 

ческой статистики и статистические методы, разработанные непосредственно 

для решения биологических задач. 

Биометрия как предмет преподается во всех высших учебных заведе- 

ниях России, кафедры которых специализируются в биологических дисцип- 

линах. Широкую известность в СССР приобрели работы Н. А. Плохинского 

«Биометрия» [12] и «Алгоритмы биометрии» [13], В. Ю. Урбах «Статистиче- 

ский анализ в биологических и медицинских исследованиях» [14]. Начиная 

с 1970-х гг. и по настоящее время популярностью в учебном процессе поль- 

зуется пособие Г. Ф. Лакина «Биометрия» [8], которое является наиболее ци- 

тируемым изданием по этой тематике
1
. В данных пособиях на соответст- 

вующем уровне математики для биологов изложены основы статистического 

анализа и методы, которые использовались в биологических исследованиях, 

а процедуры расчётов отвечали уровню доступности электронно- 

вычислительных машин (ЭВМ), т. е. фактически были представлены способы 

вычислений в ручную, в которых каждое математическое действие необхо- 

димо было вычислять отдельно, в лучшем случае при помощи калькулятора 

или соответствующих таблиц. В совокупности статистический анализ в то 

время представлял собой достаточно времязатратный этап исследований. 

С развитием и широкой доступностью персональных ЭВМ, начиная 

с 2000-х гг., появилась возможность значительно ускорить и автоматизиро- 

вать статистический анализ. Стали доступны зарубежные программы: 

“STATGRAPHICS”, SPSS, “SYSTAT”, “STATISTICA” и др. Но наиболь- 

шей популярностью  для  простого  статистического  анализа,  в  частности 
 

 

1
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описательной статистики, стала программа “MS Excel”. Этому способствова- 

ла её универсальность в решении множества задач как простейшая база хра- 

нения данных, составлении результирующих таблиц, построении графиков, 

выполнении вычислений. В программу были заложены возможности некото- 

рых видов статистических вычислений и прогнозирования, т. к. функцио- 

нальность “MS Excel” исходила из её начальных целей в качестве инструмен- 

та для решений бухгалтерских и экономических задач, а ряд реализованных 

методов подходил и для решения задач биометрии. В этой связи появилось 

достаточно большое количество книг и учебного материала, посвящённого 

реализации методов биометрии в “MS Excel” [2–4; 7; 9; 15]. 

Несмотря на широкую популярность “MS Excel”, его возможности как 

инструмента для полноценного статистического анализа в биологии ограниче- 

ны. Данный продукт компании “Microsoft” представляет базовый набор стати- 

стических функций (СРЗНАЧ, МЕДИАНА, СТАНДОТКЛОН, критерии Стью- 

дента, дисперсионный анализ и т. д.). Однако для многих сложных биологиче- 

ских задач (многомерная статистика, специфические методы для экологии 

и генетики и т. д.) этого недостаточно. В естественных науках, где важна вос- 

производимость результатов, в данном программном продукте повторение 

полного процесса расчётов затруднено в отличие от программных языков R 

или Python, в которых можно записать каждое действие в скрипте, что позво- 

ляет воспроизвести в точности и последовательно все этапы вычисления. 

В “MS Excel” возможно построение только некоторых типов диаграмм (гисто- 

граммы, точечные, кривые, круговая). В представлении результатов некоторых 

современных статистических методов требуется построение таких диаграмм, 

как PCA-plot, heatmaps, дендрограммы, box-plot, 3-D графики и т. д. Средства 

“MS Excel” не позволяют построить выше перечисленные диаграммы. 

Для серьёзного статического анализа исследователи часто используют 

“STATGRAPHICS”, SPSS, “SYSTAT”, “STATISTICA”. К сожалению, данные 

программы являются платными продуктами, и из-за своей цены в большей сте- 

пени доступны крупным организациям, научно-исследовательским институтам 

и университетам. В настоящее время существуют бесплатные реше- 

ния для статистического анализа, их возможности не уступают платным про- 

граммам — это языки программирования с открытым исходным кодом, один из 

них — язык R. R — это язык программирования и интегрированная программ- 

ная среда, специально разработанная для статистических вычислений и по- 

строения графиков. Обладает обширным набором встроенных функций и до- 

полнительных пакетов, расширяющих его возможности. Его можно применять 

везде, где нужна работа с данными. Основное преимущество R лучше всего 

проявляется именно при статистическом анализе данных: от вычисления сред- 

них величин до серьёзных операций с временными рядами и моделирования. 

На сегодняшний момент существует достаточно большое количество 

литературы по основам и более глубокому использованию среды R. Ниже 

представлена лишь небольшая часть доступных публикаций по этой теме: 

«R в действии» Р. И. Кобакова [6]; «Визуализация данных с помощью 
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ggplot2» С. Э. Мастицкого [11], «Классификация, регрессия и другие алго- 

ритмы Data Mining с использованием R» В. К. Шитикова, С. Э. Мастицкого 

[16], «Статистический анализ и визуализация данных с помощью R» 

С. Э. Мастицкого, В. К. Шитикова [10], «Введение в статистический пакет R: 

типы переменных, структуры данных, чтение и запись информации, графика» 

И. С. Зарядова [5]. Но, к сожалению, при достаточно большом выборе книг 

по обучению работе в R, выбор пособий, посвящённых статистическому анали- 

зу в биологических науках, невелик. Мы смогли обнаружить только одну книгу 

по рассматриваемой теме — «Рандомизация и бутстреп: статистический анализ 

в биологии и экологии с использованием R» В. К. Шитикова, Г. С. Розенберга 

[17], хотя в зарубежной литературе их присутствует достаточное количество 

[18; 19; 21; 22]. 

Несмотря на значительное развитие IT-продуктов и наличие современ- 

ных учебных материалов по статистическому анализу с применением совре- 

менных программ, до сих пор учебные пособия Н. А. Плохинского [12; 13], 

В. Ю. Урбах [14] и Г. Ф. Лакина [8] используются в образовательном процес- 

се высшей школы России. Следовательно, становится актуальным вопрос 

о составлении дополнений к вышеперечисленным учебным пособиям, в ко- 

торых показана реализация статистических методов средствами современно- 

го программирования. 

Таким образом, наша цель — на примере отдельных статистических 

методов из учебного пособия Г. Ф. Лакина «Биометрия» [8] показать их реа- 

лизацию в программной среде R. 

Язык R принадлежит к семейству так называемых высокоуровневых 

объектно-ориентированных языков программирования. Это означает, что 

пользователь оперирует с так называемыми объектами, под которыми подра- 

зумевается всё, что было создано в сессии работы с R. Выделяют два основ- 

ных типа объектов: 

1. Функции (“function objects”) — это поименованные программы, 

предназначенные для создания новых объектов или выполнения определён- 

ных действий над ними. 

2. Объекты данных (“data objects”) предназначены для хранения дан- 

ных — это отдельные переменные, векторы, матрицы, массивы, списки, фак- 

торы и таблицы данных. 

Собранные функции, объединённые сходной тематикой, методами обра- 

ботки данных и предназначенные для коллективного и свободного использова- 

ния, комплектуются в пакеты (packages). R поставляется со стандартным набо- 

ром пакетов (base, datasets, utils, grDevices, graphics, methods и т. д.). В них уже 

содержатся разнообразные функции и наборы данных, доступные по умолча- 

нию, а другие по необходимости пользователю необходимо скачивать с репози- 

тариев и устанавливать самостоятельно (fishmethods, DescTools, ggplot2 и т. д.). 
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Установочный пакет R можно скачать с официального сайта данного 

программного продукта
2
 [20], где необходимо выбрать соответствующий па- 

кет в зависимости от операционной среды, которая установлена на компью- 

тере. Помимо установки самого языка R рекомендуется также установить 

графический интерфейс RStudio, который облегчает работу, организуя аспек- 

ты сеанса работы в R на отдельных панелях. Дистрибутив последней версии 

RStudio доступен на официальном сайте разработчика
3
. В случае, если у 

пользователя неподдерживаемая операционная система, например “Windows 

7”, то скачивание стабильно работающей архивной версии RStudio возможно 

по адресу: https://dailies.rstudio.com/version/2023.03.2+454.pro2/ (дата доступа: 

09.09.2025). После успешной установки R и RStudio, во время запуска 

RStudio, программа открывается в окне, которое разделено на несколько час- 

тей, представленных панелью консоли и вкладками, содержимым рабочего 

пространства, истории выполненных команд, списка доступных пакетов, по- 

мощи, построенных графиков и т. д. (рис. 1). 

 

Рисунок 1 — Окно программы RStudio (источник: веб-руководство по работе с RStudio) 
 

 

 

 

2
 URL: https://www.r-project.org (дата доступа: 09.09.2025). 

3
 URL: https://posit.co/download/rstudio-desktop/ (дата доступа: 09.09.2025). 

http://www.r-project.org/
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Во время сессии работы в RStudio ввод программного кода выполняет- 

ся в панели “Сonsole” после особого знака/оператора «приглашение» (>) 

(рис. 1–6). В коде среды R в начале строки часто используется знак «решет- 

ка» (#) для создания необходимых примечаний или пояснений к коду. В этом 

случае содержимое строки не воспринимается программой как команда, 

т. к. в правиле синтаксиса R содержимое строки после # игнорируется, 

т. е. не исполняется. Если текст команды более одной строки, то консоль от- 

мечает её продолжение на следующей строке знаком/оператором «плюс» (+), 

таким образом отмечая, что это одна целая команда. 

Рассмотрим пример вычисления в R самого распространённого стати- 

стического показателя средняя. Данная статистика вычисляется встроенной 

функцией mean(). Для демонстрации работы этой функции воспользуемся 

данными коров горбановской породы из колонки «масса тела, кг» таблицы 

101 примера 5 на странице 223 пособия [8] и рассчитаем среднее значение 

выборки. Способ ввода данных, запуск команды вычисления и результаты 

возвращения функции mean() показаны на рисунке 2. Как показывает воз- 
вращение функции mean() средний вес коров исследуемой выборки составля- 

ет 349,05 кг (рис. 2). 

 

Рисунок 2 — Скриншот окна RStudio во время сессии работы в среде R 

для вычисления средней массы коров горбановской породы 
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Любой статистический анализ начинается с вычисления показателей 

описательной статистики, к которым относятся средняя, медиана, минимум, 

максимум, дисперсия, стандартное отклонение и т. д. Выше перечисленные 

значения статистик можно вычислить отдельно, применив соответствующую 

функцию mean(), median(), min(), max(), var(), sd() соответственно. Но в R 

также существует способ рассчитать эти статистики одномоментно функцией 

stat.desc() из отдельно загружаемого пакета pastecs. Для демонстрации рабо- 

ты этой функции используем выборку веса коров горбановской породы, ко- 

торая использовалась выше для примера работы функции mean() (рис. 3). 

 

Рисунок 3 — Скриншот окна RStudio во время сессии работы в среде R 

для вычисления параметров описательной статистики коров горбановской породы 

Результатом возвращения функции stat.desc () являются: количество ва- 

риант в выборке (nbr.val), количество отсутствующих или пропущенных зна- 

чений (nbr.null и nbr.na), минимальное и максимальное значения (min и max), 

размах выборки (range), сумма значений выборки (sum), медиана (median), 

средняя арифметическая (mean), стандартная ошибка средней (SE.mean), 95 % 

доверительный интервал генеральной средней (CI.mean.0.95), дисперсия (var), 

стандартное отклонение (std.dev), коэффициент вариации (coef.var), асиммет- 

рия и её ошибка (skewness и skew.2SE), эксцесс и его ошибка (kurtosis 
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и kurt.2SE), значение статистики теста на нормальность распределение Ша- 

пиро-Уилка  и  значение  его  доверительной  вероятности  (normtest.W 

и normtest.p; рис. 3). 

В “MS Excel” отсутствуют отдельные функции или надстройки для 

расчета показателей непараметрических критериев [1]. В среде R представ- 
лен широкий выбор методов непараметрической статист ки. Рассмотрим 

способ вычисления значения U-критерия Уилкоксона (Манна – Уитни), ко- 

торый представлен в пособии Г. Ф. Лакина [8], в примере 12 со страницы 131 

(данные массы тела лабораторных мышей, разделенные на две группы: 

опытная и контрольная; рис. 4). Ставится вопрос: есть ли различия в массе 

тела между двумя группами мышей? 

 

Рисунок 4 — Скриншот окна RStudio во время сессии работы в среде R 

для вычисления U-критерия Уилкоксона (Манна – Уитни) в оценке различий 

массы тела у опытной и контрольной групп лабораторных мышей 

Возвращение U-критерия Уилкоксона (Манна – Уитни) функцией 

wilcox.test() выводится на консоль: значение критерия — 71,5 (W), величина 

значимости — 0,1017 (p-value), что указывает на статистическую недосто- 

верность различий в массе тела лабораторных мышей между двумя группа- 

ми — опытной и контрольной (рис. 4). 
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Необходимо отметить, что величина U-критерия, рассчитанная функ- 

цией wilcox.test() отличается от значения в учебном пособии Г. Ф. Лакина [8]. 

Дело в том, что в коде функции wilcox.test() в качестве результирующего зна- 

чения U-критерия выбирается наибольшая величина из рассчитанных W1 

(опыт) и W2 (контроль). Также в процессе вычислений при присвоении ин- 

декса ранга используется метод средней (поэтому U-критерий представлен 

дробным значением); в учебном пособии индекс ранга присваивается поряд- 

ковым номером варианты двух выборок, числовые значения которых распо- 

ложены в возрастающем порядке, поэтому U-критерий представлен целым 

числом. В целом заключения по результатам вычислений критерия Уилкок- 

сона (Манна – Уитни) в пособии Г. Ф. Лакина [8] и среде R совпадают — 

различия в массе тела лабораторных мышей статистически недостоверны. 

Один из трудоёмких и времязатратных для вычисления методов в по- 

собии Г. Ф. Лакина [8] является расчёт значения коэффициента линейной 

корреляции Пирсона как многоэтапная процедура вычислений, особенно ес- 

ли объёмы выборок значительны. Поэтому в пособии были представлены спо- 

собы, облегчающие расчёты этого статистического показателя, актуальные для 

того времени в условиях ограниченной доступности ЭВМ. При использовании 

языка R эти затруднения, равно как и для других методов, полностью снима- 

ются, наибольшее время затрачивается только для ввода первичных данных. 

Коэффициент линейной корреляции Пирсона в среде R можно вычис- 

лить двумя функциями cor() или cor.test(). Для сравнения сопряженности 

двух рядов признаков A и B синтаксис этих двух функций одинаковый. В ка- 

честве аргументов подаются пути векторов анализируемых выборок, длина 

которых должна быть равной. Вид команды следующий: cor(A, B) или 

cor.test(A, B). Различие в функциях cor() и cor.test() состоит в том, что первая 

функция возвращает только значение коэффициента, а вторая помимо значе- 

ния коэффициента выполняет тест проверки статистической значимости кор- 

реляции. 

Рассмотрим работу функции cor.test() на данных пособия [8] из приме- 

ра 5 со страницы 223 (табл. 101; рис. 5). 

Результаты возвращения функции cor.test() представлены детальным 

статистическим анализом (рис. 5): наименование проведенного статистиче- 

ского метода (Pearson's product-moment correlation); значение коэффициента 

корреляции (sample estimates: cor) — 0,524; t фактическое — 6,0974; число 

степени свободы (df) — 98; 95 % доверительный интервал коэффициента (95 

percent confidence interval) — 0,3656854 и 0,6535335. Значение p-value = 

2,14e-08 указывает, что нулевую гипотезу можно отвергнуть при p < 0,001 и 

принять альтернативную о том, что значение коэффициента для генеральной 

совокупности не равно нулю. 
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Рисунок 5 — Скриншот окна RStudio во время сессии работы в среде R 

для расчёта коэффициента линейной корреляции Пирсона между массы тела коров 

горбановской породы и их годовым удоем молока 

 

Рассмотрим способ расчёта множественной корреляции в среде R, кото- 

рый показывает тесноту линейной связи одного признака с совокупностью 

двух других. Обозначается множественный коэффициент корреляции как Rx.yz, 

Ry.xz и Rz.xy, где до точки указывается признак, который изучается, после точ- 

ки — факторы, влияющие на изучаемый признак. В среде R этот статистиче- 

ский показатель рассчитывается через построение модели линейной регрессии 

функцией lm() из базового набора функций. Функция lm() имеет следующий 

синтаксис: lm(formula, data), где formula описывает вид подбираемой модели; 

data — имя объекта, в котором хранятся анализируемые переменные. Для рас- 

чёта коэффициента множественной корреляции formula записывается в сле- 

дующем виде: Y ~ X1 + X2. 

В качестве демонстрации расчёта множественной корреляции восполь- 

зуемся примером 18 со страницы 251 (табл. 115) [8], в котором представлены 

данные по озимой ржи: число колосков, количество зёрен и длина колоса. Да- 

лее проведём оценку полученной величины корреляции по результатам по- 

строения линейной модели с помощью критерия Фишера (F) и его значения p 

(рис. 6). 



Экология (биологические науки) 

41 

 

 

 

 

Рисунок 6 – Скриншот окна RStudio во время сессии работы в среде R 

для расчёта коэффициента множественной корреляции между признаками озимой ржи 

(число колосков, количество зёрен и длина колоса) и оценка его значимости 

 

Таким образом, множественный коэффициент корреляции между чис- 

лом колосков, количеством зёрен и длиной колоса как зависимого признака 

составляет Rx.yz ≈ 0,87, который значим на высоком уровне (p-value = 0,007). 

В качестве примеров представлены лишь несколько статистических 

методов из учебного пособия Г. Ф. Лакина «Биометрия» [8], реализованных 

в среде R. Эти примеры показывают, что в совокупности с работой в R дан- 

ное пособие по-прежнему актуально и в настоящее время. Мы считаем, 

что необходимо разработать специальное приложение к данному учебному 

пособию, в котором в виде скриптов на языке R с пояснениями и примеча- 

ниями представлены все статистические методы и примеры из этого учебни- 

ка. Язык R рекомендуем вследствие ряда преимуществ — это бесплатно рас- 

пространяемый программный продукт, который можно использовать и в част- 

ном порядке, и в организациях, обладающий фактически безграничными воз- 

можностями в статистике, моделировании и визуализации данных. Использо- 

вание языка R широко распространено в научной среде по всему миру. Овла- 

дение навыками работы в данном программном продукте позволит быть вос- 

требованным сотрудником в научных учреждениях. Возможность написания 



Естественные науки. 2025. № 3 (20) 

42 

 

 

собственных функций и составления пакетов для проведения математических 

расчётов с последующим их размещением на репозитариях позволяет иссле- 

дователям-разработчикам новых методов в статистике или моделировании 

биологических процессов, свободно распространять и внедрять в научную 

практику свои разработки по всему миру. 
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