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Conjunto de datos incluido en el paquete 

 osteo 

La documentación del paquete proporciona información sobre las variables presentes 

en este archivo de datos 

Métodos descriptivos 

Obtención de una tabla de frecuencias con o sin agrupación en intervalos 

freq() 

La siguiente función permite obtener una tabla en la que se indica el tamaño muestral, la 

media y la desviación típica de una variable. Puede incluirse un factor para la segmentación en 

grupos y se puede solicitar el IC para la media  

grps() 

 

Estimación 

Estimación mediante intervalo de confianza para la media de una variable con distribución 

normal, la proporción binomial y la media de una variable con distribución de Poisson. 

Respectivamente son las funciones: 

Icm() 

icp() 

Icl() 

La estimación de la proporción binomial se puede realizar mediante los métodos exacto, de 

Wilson, de Wald y de Wald ajustado (Agresti). De forma automática se obtienen todos con la 

función icp(), pero es posible aplicar cada método de forma independiente con las funciones 

Icpexact() 

Icpwilson() 

Icpwald() 

Icpwaldajustado() 
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Determinación de tamaños muestrales. Las siguientes funciones permiten calcular el tamaño 

muestral necesario para obtener una precisión deseada en la estimación de los parámetros 

descritos anteriormente 

nm() 

np() 

nl() 

 

Pruebas de hipótesis con estimación de los oportunos intervalos y determinación del 

tamaño de muestra necesario para obtener la potencia deseada 

Análisis de la normalidad de una variable cuantitativa 

testnormal() 

Pruebas de homogeneidad con dos muestras 

- Homogeneidad entre dos muestras cuantitativas (independientes o apareadas) 

o Test de Fisher para comparar dos varianzas 

testf() 

 

o Test de Student con una y dos muestras (independientes y apareadas) 

test() 

 

o Test de Wilcoxon/Mann-Whitney para dos muestras independientes y 

Wilcoxon para dos muestras apareadas 

testwx() 

 

- Pruebas de homogeneidad con dos proporciones  

o Independientes 

testp() 

 

o Apareadas 

testmcnemar() 

 

Análisis de tablas de contingencia (test 2) 

- Tablas RxC 

Tablarxc() 

 

- Tablas 2x2 

tabla2x2() 

El análisis de las tablas 2x2 proporciona las medidas de asociación propias de este tipo de 

tablas. De forma independiente, también se pueden obtener a través de las funciones 

t2x2dberkson() 

t2x2Ra() 
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t2x2Rr () 

t2x2or() 

que proporcionan, respectivamente, la diferencia de Berkson para dos proporciones 

independientes, el riesgo atribuible, el riesgo relativo y la razón del producto cruzado. En 

general no es necesario invocar directamente a estas funciones, siendo recomendable hacerlo 

a través de tabla2x2(). 

 

Regresión lineal simple 

La función  

rls() 

ajusta el modelo lineal simple y~x proporcionando diagramas de diagnóstico, así como una 

descriptiva de los residuos del modelo. 
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