Procvicéovani 11

Naimportujte do R dataframy spe a env z excelového souboru dat09.zls ve studijnich materidlech
(cv09).

1. Vytvoite funkci minmax (), ktera vrati nejnizsi a nevyssi hodnotu ve vektoru. Otestujte funkci na
libovolném vektoru.

2. Vytvorte funkci mocnina(), kterd vrati umocnéné hodnoty na druhou.
3. Vytvorte funkci myplot (), kterd v bodovém grafu zobrazi proti sobé 2 zadané vektory.

4. Do funkce myplot () pridejte argument group=, kteréd zajisti odliSeni boda v grafu pomoci riz-
nych symboli. Otestujte na proménnych depth, fr a gr dataframu enw.

5. Do funkce myplot () pfidejte argument ..., ktery ponechd moznost pfidani dalsich argumenti
funkce plot (), napiiklad nastaveni vétsi nebo mensi velikosti bodua v grafu. Otestujte na pro-
ménnych depth, fr a gr dataframu enwv, zkuste nékolik variant s rtizné velkymi symboli.

6. Vytvorte funkci showme (), kterd zobrazi prvnich 5 fadku a sloupcu zadaného tabulkového ob-
jektu. Otestujte na dataframu spe.

7. Upravte funkci showme () tak aby zobrazila prvnich 5 a poslednich 5 fadku a sloupcii zadaného
tabulkového objektu.

8. Pridejte do funkce showme() argument n=, pomoci néhoZ budé moZné specifikovat, kolik (n)
prvnich a poslednich fadku zadaného tabulkového objektu bude zobrazeno. Jako default nastavte
hodnotu n na 5. Pocet sloupcti nechejte na 5 + 5.

9. Vytvorte funkci colstat (), kterd vrati poc¢et nenulovych hodnot, minimélni, medidnovou a ma-
ximélni hodnotu téchto nenulovych hodnot pro vSechny sloupce zadaného tabulkového objektu
(mat). Zjisténé hodnoty necht jsou uspofadany do matice, kde fadky odpovidaji sloupcim mat a
ve sloupcich jsou jednotlivé statistiky (nenul, min, median, max). f{édky vysledné matice necht
jsou sefazeny sestupné podle medidnu. Otestujte na dataframu spe.

10. Ted pfipojime knihovnu baliku vegan a udélame ordinaci pakomérich spolecenstev pomoci kore-
spondencni analyzy (CA). Vyextrahujeme skore lokalit na prvnich dvou osach ordinace a s témi
budeme dal pracovat.

par (mar= c(4,4,1,1))
library(vegan)

## Loading required package: permute
## Loading required package: lattice
## This s vegan 2.0-10

cal<- cca(loglp(spe))
scl<- scores(cal, display= 'sites')
plot(scl)
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11. Vytvoite funkci show.species(), kterd v zadané ordinaci odlisi symboly lokality, na kterych se
zadany druh vyskytoval od ostatnich. Vysledek by mél vypadat asi takhle:

par (mar= c(4,4,1,1))
show.species(scl, "prodoliv")
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12. Pridejte do funkce show.species() argument, pomoci néhoz bude mozné specifikovat symboly a
barvy bodu zobrazovanych v grafu (samozigjmé aby jedna barva a jeden symbol patfil lokalitam
s vyskytem druhu a druhé barva a symbol tém ostatnim). Ptiklad:

par (mar= c(4,4,1,1))
show.species(scl, "prodoliv", col=c('orange', 'skyblue'), pch= c(2,16))
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13. Pridejte do funkce show.species() argument ..., pomoci néhoz bude mozné specifikovat dalsi

grafické argumenty, napiiklad velikost symbolii.





