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Procvi£ování 8

1. Naimportujte do R k°estní jména z listu jmena excelového souboru dat_2013.xls. Pouºijte funkci
scan().

2. Naimportujte do R po£ty výskyt· t¥chto jmen v �R (vedlej²í sloupec). Op¥t pouºijte funkci
scan().

3. Naimportujte do R taxonomické za°azení pakomár· do pod£eledí (list tax ). Op¥t pouºijte funkci
scan(). Jedná se o stejné druhy pakomár·, jako jsou v listu spe.

4. Naimportujte do R do dataframu env1 nám jiº známé prom¥nné prost°edí (list env). Pouºijte
funkci z rodiny read.() a pro p°esun dat pouºijte datovou schránku �clipboard�. P°i importu spe-
ci�kujte, ºe jména °ádk· má R vzít z prvního sloupce sample. Po importu zkontrolujte strukturu
dataframu.

5. Naimportujte do R do dataframu env2 ty stejné prom¥nné prost°edí (list env) a stejn¥ jako v
p°edchozím kroku. Navíc p°i importu speci�kujte, ºe nechcete, aby prom¥nná hydr byla p°evedena
na faktor. Po importu zkontrolujte strukturu dataframu.

6. Uloºte tabulku abundancí larev pakomár· listu spe do samostatného textového souboru (Tab
delimited).

7. Naimportujde do R do dataframu spe abundance larev pakomár· z nov¥ vytvo°eného textového
souboru. P°i importu speci�kujte, ºe nechcete, aby R kontrolovalo a upravovalo druhová jména.

8. Najd¥te funkci, která z druhových jmen vytvo°í zkratky (je v balíku vegan) a zkratky z druhových
jmen vytvo°te. (anglicky zkratka je abbreviate)

9. P°ejmenujte jména sloupc· dataframu spe vytvo°enými zkratkami.

10. P°i importu se prázdné bu¬ky vyplnily NA hodnotami. Nahra¤te NA hodnoty dataframu spe

nulami.

11. Zjist¥te, kolik druh· je v dataframu spe (odpov¥dí R bude jedno £íslo, a to po£et sloupc· da-
taframu).

12. P°edstavte si, ºe vzorky byly p°i determinaci d¥leny, aby determinátor neze²ílel z mnoºství pako-
már· (kde jich bylo moc, byla determinována jen polovina, kde jich bylo je²t¥ víc, jen £tvrtina).
Abychom získali p°ibliºnou p°edstavu o abundancích pakomár· na lokalitách, musíme abundance
zp¥t vynásobit obráceným podílem zpracovaného vzorku (tedy dvojkou nebo £ty°kou). Ve skute£-
nosti tomu tak nebylo, proto podíly nasimulujeme. �ekn¥me, ºe vzorky s mén¥ neº 200 pakomáry
pochází ze £tvtiny p·vodních vzork· (a je t°eba jejich abundance vynásobit £ty°mi), a vzorky s
mén¥ neº 400 pakomáry pochází z poloviny p·vodního vzorku (tedy je musíme vynásobit dv¥ma).

(a) Vytvo°te vektor násobk·, kterými je pot°eba abundance vynásobit.

(b) Vytvo°te dataframe spe.nas s vynásobenými abundancemi pakomár·.

(c) P°esv¥d£te se, ºe podíly lokalitních sum abundancí vynásobeného a p·vodního dataframu
odpovídají vektoru násobk·.

13. Exportujte dataframe spe.nas jako tabulátorem odd¥lený text tak, aby se dal otev°ít v excelu.
V excelu jej otev°te a zkontrolujte.

14. V n¥kterých analýzách chceme srazit vliv hojných druh·. Potom m·ºeme p°istoupit k relativizaci
nebo standardizaci druhových abundancí. Vytvo°te dataframe spe.rel v n¥mº budou zrelativizo-
vané druhové abundance tak, ºe pro kaºdý druh je vyd¥líte sumou jeho abundancí. Pozor na
násobení matic vektory - hodnoty v maticích bere R po sloupcích.
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15. Exportujte dataframe spe.rel jako tabulátorem odd¥lený text tak, aby se dal otev°ít v excelu. V
excelu jej otev°te a zkontrolujte.

16. Vytvo°te dataframe stat s prom¥nnými abund a freq obsahujícími sou£ty abundancí a po£ty
výskyt· jednotlivých druh· (po£et °ádk· dataframu stat bude odpovídat po£tu druh·, p°i£emº
pro kaºdý druh bude uvedeno, kolik jedinc· celkem bylo zaznamenáno a na kolika lokalitách se
vyskytoval).

17. V dataframu stat vytvo°te prom¥nnou odli²ující b¥ºné druhy od vzácných s úrovn¥mi: vzacny
(druh se vyskytoval na max. 3 lokalitách), bezny (výskyt na 4 - 9 lokalitách), a hojny (výskyt na
10 a více lokalitách).

18. Zjist¥te, kolik druh· je vzácných, b¥ºných a hojných (podle kritérií v p°edchozím bodu).

19. Exportujte dataframe stat jako tabulátorem odd¥lený text tak, aby se dal otev°ít v excelu. V
excelu jej otev°te a zkontrolujte.


