Uvod do softwaru R

Charakteristika:

- analogie S+, objektové orientovany jazyk,

- ovladani z ptikazové radky, otevieny zdrojovy kdd,
- moznost tvorby vlastnich procedur,

- pod Unix i Windows,

- ke stazeni na adrese: http://cran.at.r-project.org/ (zde zdrojovy i zkom-
pilovany kéd)

- dodateéné knihovny také na adrese: http://www.bioconductor.org/
Vybrané knihovny

- vegan -balik pro modelovani v ekologii

- epi, epitools - ndstroje pro epidemiologii

- survival -balik pro analyzu preziti

- tree - klasifikaéni a regresni stromy

- ts - casové fady

- mgcv - GAM - zobecnéné aditivni modely

- bioconductor - soubor baliki pro analyzu Microarrays
Instalace:

- klasicky (setup.exe),

- doinstalovani dalsich knihoven: zkompilovanou knihovnu nakopirovat do
adresdfe . ../library, nebo pfidat pfes Packages — Instal package(s) from
CRAN

Pfivolani knihovny (seznam knihoven: help — Packages):
- knihovnu uz musime mit nainstalovanou

- library(nazevknihovny)
napi. library (MASS)

- nebo volime: packages — Load Package

Napovéda:



- Help — Html Help — Packages + Search Engine & Keywords, Search
Engine vyzaduje Javu!

- Spusténi hypertextového helpu z piikazové fadky: help.start()

- informace o konkrétni procedute - piikazovy fadek: napi: help (median)

- vypsani zdrojového kédu procedury: pouze nazev procedury (napi: median)
- kompletni manudly ke stazeni na http://www.r-project.org/

- Peter Dalgaar: Introductory Statistics with R, Springer 2002

Zacéiname s praci

- Nastaveni pracovniho adresife (zde se uklddaji a vyhleddvaji soubory
dat a vysledku): File — Change directory, nebo z piikazového fadku
setwd(’...... 7).

- Zjisténi aktudlniho nastaveni pracovniho adresétie: getwd(’...... )

- Nacteni vlastni procedury ve formatu procedura.r : File — Source R code
nebo z piikazového fadku source(file)

- Nacteni dat:

a datovy format soubor.Rdata: File — Load WorkSpace
nebo z piikazového fadku load(file, envir = parent.frame())

load("D:/Rko/mammals2.Rdata")

b textovy soubor soubor.txt,
data ve sloupcich, sloupce oddélené mezerou, sloupce nemaji jména:

read.table(file, header = FALSE, sep = "", quote = "\"’", dec = "."...,)

Priklad: data ve sloupcich, sloupce oddélené mezerou, sloupce maji
jména:

read.table("mammalsl.txt" ,header=TRUE,sep=" ",dec=".")
¢ textovy soubor, dalsi preddefinované formaty:

read.csv(file, header = TRUE, sep = ",", quote="\"", dec=".", ...)
read.csv2(file, header = TRUE, sep = ";", quote="\"", dec=",", ...)
read.delim(file, header = TRUE, sep = "\t", quote="\"", dec=".", ...)
read.delim2(file, header = TRUE, sep = "\t", quote="\"", dec=",", ...)

- vypis objektu, které mame momentalné v pracovnim prostoru: 1s()

- ukonceni prace s programem: q()



Ulozeni dat:

- ve formédtu .Rdata: save(data, file="data.Rdata")
- jako textovy soubor: write.table()

Tvorba objektii:

- ndzvy proménnych - rozlisuji se velkd a mald pismena (X,x - dva ruzné
objekty)

- prifadime nazvu proménné hodnotu: x<-4

- prifadime ndzvu proménné hodnotu: z<-x nebo také
z<-x"2+abs(z) /cos(2)+pi-exp(1)*1log(8)+1logl0(8)/sqrt(10)

- vytvoreni vektoru: v<-c(1,2,3,5,6,9)

- k-ty prvek vektoru: v[k]

- vytvoreni matice 3 x4, kterd ma vSechny prvky nulové: matice<-matrix(0,3,4)
- prvek v prvnim fadku a druhém sloupci je prekvapivé nula: m[1,2]

- posloupnost od jedne do deseti, skok=0.5: posloupnost<-seq(1,10,by=0.5)

- uchop objekt: attach(objekt)

- vymaz objekt: rm(objekt)

- vypi$ seznam existujicich objektu : 1s ()

- vypi§ seznam existujicich objekti + nékteré dalsi informace : 1s.str()
Datové typy

- typ numericky ( specidlni numerické hodnoty: Inf, -Inf, NaN = Not A
Number)

- typ znakovy (" Toto je Fetézec”)

- typ komplexni

- typ logicky (TRUE, FALSE)

- typ objektu zjistime pomoci funkce: mode ()

- chybéjici hodnoty jsou reprezentovany kédem: NA = Not Available
Datové struktury

- vektor (vector)

- matice (matrix)



- pole (array)

- datova tabulka (data frame)
- seznam (list)

- faktor (factor)

Pocéitani s vektory

- s vektory lze pocitat, jako by to byla obycejnd ¢isla (maji-li vektory stejnou
délku!)

- piiklad BMI:

weight<-c(60,72,57,90,95,72)
height<-c(1.75,1.8,1.65,1.9,1.74,1.91)
bmi<-weight/height~2

bmi

- zjisténi délky vektoru: length(weight)

Elementarni vektorové funkce

- sum(weight)

- min(weight), max(weight)

- mean(weight), median(weight)

- var(weight), quantile(weight,c(0.3,0.5))

- cumsum(weight)

Prace s maticemi

- tvorba matice z vektoru: napt. matice<-matrix(c(1,2,3,4,5,6),2,3)
- matice Ize transponovat: maticetr<-t(matice)

- matice lze ndsobit (pozor na rozmeéry!): matice % * % maticetr
- s¢itat a nasobit skalarem...etc.

- submatice 2 X 2: sub<-matice[1:2,1:2]

- spojovani matic - ”slepujeme sloupce”: cbind(a,b)

- spojovani matic - ”slepujeme fadky”: rbind(a,b)

Piiklad: Nasobeni matic

- maticel<-matrix(2,2,2)



- maticel<-matrix(3,2,2)

- maticel * matice2

- maticel % * 7 matice2

- Jak se lis{ tyto dva druhy nasobeni?

Pole

- 3 rozmérné pole: pole<-array(1:24,c(3,2,4))

- jaka je dimenze pole? dim(pole)

- prvek pole (analogicky jako v pfipadé vektoru a matice): pole[1,2,3]
- vrstva pole (analogicky jako v pfipadé matice): pole[1,,]

Seznam

- vytvoreni seznamu:
pacient<-list(vek=45,mereni=c(1,1,2),0k=c(TRUE,TRUE,FALSE) ,znaky=c(rep("+",3)))

- piistup ke slozkdm jménem: pacient$vek, pacient$ok

- pfistup ke slozkdm potadim: pacient [[1]]

- piistup k prvkim slozek: pacient$ok [3], pacient[[3]] [3]
- jména slozek seznamu: names (pacient)

Datova tabulka

- specialni pfipad seznamu,

- slozky jsou vektory ruzného typu, ale stejné délky

- zobecnénd matice, fadky = pozorovani, sloupce = veliciny

- vytvoreni datové tabulky:
clovek<-data.frame(x1=c(rep(1,8),rep(0,8)) ,pohl=rep(c("Muz","Zena"),c(8,8)))

- nazvy polozek datové tabulky: names (clovek)

- ptistup k jednotlivym polozkdm: clovek$pohl, clovek$pohl[3]

- tato datova tabulka je nyni aktivni: attach(clovek)

- pristup k jednotlivym polozkdm (nyni nepottebujeme $):pohl,pohl[3]
- ukonceni prace s datovou tabulkou: detach(clovek)

- pfejmenovani: names (clovek) [1]<-"pohl1"

- oprava dat: clovek$pohl1[3]<-1



- je datova tabulka: is.data.frame(clovek)

Faktor

- specialni pfipad znakového vektoru

- ma atribut "droven”: levels

- vytvoreni faktoru: vek kat<- factor(rep(c(0,1,2),c(4,5,6)))

- vypis urovni: levels(vek kat)

- zména urovni: levels(vek kat)<-c("dit&","dosp&ly", "duchodce")
- je faktor?: is.factor (vek kat)

Rozdéleni

- Normalni rozdéleni:

a hustota, x - kvantil: dnorm(x, mean=0, sd=1, log = FALSE)

b disribuéni funkce,q - kvantil: pnorm(q, mean=0, sd=1, lower.tail
= TRUE, log.p = FALSE)

¢ kvantily, p-pravdép.:qnorm(p, mean=0, sd=1, lower.tail = TRUE,
log.p = FALSE)

d generovani ndhodnych vybéru, n - rozsah vybéru: rnorm(n, mean=0,
sd=1)

- Studentovo rozdéleni: df - stupné volnosti

dt(x, df, ncp=0, log = FALSE)

pt(q, df, ncp=0, lower.tail = TRUE, log.p = FALSE)
qt(p, df, lower.tail = TRUE, log.p = FALSE)
rt(n, df)

Obrazky a grafy:

- kreslime graf: ptikaz plot, mé velké mnozstvi parametri pro nastaveni:
barvy, bodu, popisu os... etc.
Ptiklad:

s<-seq(-3,3,by=0.1)
d<-dnorm(s)
plot(s,d, main="Hustoty",col="red", type="p", xlab="kvantily")

- do stavajiciho grafu dokreslujeme dalsi funkce:

t<-dt(s,5b)
lines(s,t,type="1",col="blue")



- ulozeni obrazku: file — save as...

- pro listovani mezi obrazky je nutné prubézné ukladdni: history — record-
ing

- histogram

x<-rnorm(1000,0,1)
hist(x)

- box-ploty

boxplot(x, notch=TRUE)
y<-rnorm(1000,1,1)

r<-c(x,y)

nula<- matrix(0,1,1000)
jedna<-matrix(1,1,1000)
group<-c(nula, jedna)
#group<-c(rep(0,1000) ,rep(1,1000))
boxplot (r~“group, col="yellow")

Testy

- Priklad: t-test - X, je ndhodny vybér z N(0,1) nezdvisly s Y;,, ndhodnym
vybérem z N(1,1). Testujte Hy o shodnosti stfednich hodnot.

- ttest<-t.test(x, y , alternative = c("two.sided", "less", "greater"),
mu = 0, paired = FALSE, var.equal = FALSE,conf.level = 0.95, ...)

- vypis pouze jednoho vystupu: ttest$p.value, ttest$statistic atd.
Tvorba vlastnich procedur:

- v externim textovém editoru (Notepad, WinEdit,....), ptipona.r

- File — New script (open script)

- struktura:

mojeprocedura<-function(vstupl, vstup2)
{
prikaz;
ptikaz;
ptikaz;
vysledek<-pfikaz;
return(vysledek);
print(vysledek) ;

[N



- nacteni do prostiedi R: viz. na¢teni vlastni procedury ptes file — Source R
Code nebo z pitkazové fadky pomoci pitkazu source ("D:/Rko/mojeprocedura.r")

- Vystup z procedury(funkce):
- Volani procedury: mojeprocedura(1,2)

- Komentare: # bla bla bla, co je od kifizku az do konce fadku, to zustava
komentarem

- Piiklad: secti<-function(x,y=2) {s<-x+y, return(s)} , voldni pro-
cedury napt.: soucet1<-secti(3), soucet2<-secti(3,2)

Kontrolni prikazy a smycky

- if (condifion) expression

- if (condifion) expressionl else expression2
- while (condifion) expression

- for (condifion) expression

- Priklad: Kédovani proménné:

n<-length(x)
xx<-X
for (i in 1:n) { if (x[i]>=0) A{xx[il<-1 } else {xx[il<- 0 } }

- Poznamka: Operatory

== rovna se
|= nerovni se

& a zaroven
Chybéjici pozorovani
- Chybéjici pozorovani jsou reprezentovany kédem NA.

- tNA<-read.table("trees_NA.txt", header=TRUE, sep=" ", dec=".")
attach(tNA)
is.na(Height)
sum(Height)
sum(Height ,na.rm=TRUE)

Linearni modely:
- modeli<-1m(zavisle“nezavislel+nezavisle2*nezavisle3)
- podrobnéjsi vypis: summary (modell)

- regresni diagnostiky: plot (modell, ask=TRUE)



- model2<-update(model, .~.-nezavisle2 )
- testovani podmodelu: anova(modell,model2)

- zobecnény linearni model:
glm(zavisle nezavisle, family="binomial")
- analyza rozptylu - jednoduché tiidénf :
anova(lm(zavisle“kategorie))

Piiklad: Linearni modely

library (MASS)

data(cats)

summary (cats)

plot(cats)

attach(cats)

cor (Bwt, Hwt, method = "spearman")
linmodel<-1m(Bwt Hwt*Sex)

summary (linmodel)
plot(resid(linmodel) "Hwt,data=cats)
abline (h=0)

coef (1inmodel)
glmmodel<-glm(Sex"Bwt, family="binomial")
summary (glmmodel)



