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Contraste de hipótesis

1. Observación de los resultados experimentales

2. Emisión de una hipótesis nula (H0) que explique los resultados

3. Emisión de una hipótesis alternativa (H1)

4. Elección de un test de contraste de hipótesis apropiado

5. Comparación con la distribución de probabilidad correspondiente

6. Aceptación o rechazo de la hipótesis nula (H0)
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Tipos de contrastes de hipótesis de χ2

bondad de ajuste para probar si los datos experimentales se ajustan o no
a un modelo teórico (una hipótesis)

homogeneidad para comprobar si los resultados obtenidos en
experimentos similares son lo suficientemente homogéneos

contingencia para probar si dos conjuntos de observaciones sobre los
mismos individuos son o no independientes
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Valores cŕıticos de la distribución χ2
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χ2 de bondad de ajuste

H0: los datos observados se ajustan a los esperados

χ2
exp =

n∑
i=1

(obsi − espi )
2

espi

Corrección de Yates (1g.l. y un valor < 5)

χ2
exp =

∑n
i=1

(|oi−ei |− 1
2

)2

ei

grados de libertad número de clases que hay que conocer para que,
conociendo el total, conozcamos todas las clases

nivel de significación la probabilidad por debajo de la cual se rechazará la
hipótesis nula, y por encima de la cual se aceptará. Por
convenio, se suele utilizar 0.05 (5 %)

Si χ2
exp < χ2

teo ⇒ Se acepta H0

Si χ2
exp > χ2

teo ⇒ Se rechaza H0
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χ2 de homogeneidad

H0: los resultados en diferentes experimentos son homogéneos

1. Se calculan las χ2 individuales (de cada experimento)

2. Se calcula la χ2
total =

∑
χ2
ind (g .l . =

∑
g .lind)

3. Se calcula la χ2
acumulada con todos los experimentos como uno solo

4. Se calcula la χ2
homogeneidad = χ2

tot − χ2
acu (g .l . = g .l .tot − g .l .acu)

(En ningún caso se aplica la corrección de Yates)

Si χ2
hom < χ2

teo ⇒ Los datos son homogéneos

Si χ2
hom > χ2

teo ⇒ Los datos no son homogéneos
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χ2 de contingencia

H0: Los resultados en distintas condiciones son independientes

1 2

A a b a+b
B c d c+d

a+c b+d N

χ2
exp =

(|ad − bc| − 1
2 N)2N

(a + b)(c + d)(a + c)(b + d)

g .l . = (#filas − 1) · (#columnas − 1)

Si χ2
exp < χ2

teo ⇒ Independencia (no hay diferencias significativas)

Si χ2
exp > χ2

teo ⇒ Dependencia (diferencias entre las observaciones)
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χ2 de contingencia para más de 1 g.l.

H0: Los resultados en distintas condiciones son independientes

1 2

A a b n1

B c d n2

C e f n3

D g h n4

ni nii N

Los valores esperados se calculan:

a′ =
n1 · ni

N

b′ =
n1 · nii

N

χ2
exp =

(a− a′)2

a′
+

(b − b′)2

b′
+

(c − c ′)2

c ′
+ · · · (h − h′)2

h′

g .l . = (#filas − 1) · (#columnas − 1)

Si χ2
exp < χ2

teo ⇒ Independencia (no hay diferencias significativas)

Si χ2
exp > χ2

teo ⇒ Dependencia (diferencias entre las observaciones)
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