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Importujte dataset o popisujici rostlinnd spolecenstva v Bilych Karpatech. Budete
pottebovat data o druhovém slozeni a geografické soutradnice

Proved’te souhrn dat a zkontrolujte, zZe se nacetla spravné

Spocitejte matice euklidovské, hellingerovy, chord, chi-kvadrat a Bray-Curtis nepodobnosti
mezi lokalitami

Preved’te data na presence/absence a spoctéte Jaccardliv a Sorensentiv index nepodobnosti

. Pomoci mantelova testu spocitejte korelace mezi témito maticemi:

a) euklid — chi-kvadrat
b) euklid — hellinger
c¢) euklid — Bray-Curtis
d) Sorensen — Bray-Curtis
Nakreslete geografické rozmisténi lokalit

. Preved'te geografické souradnice na matici distanci. Odhadnéte, ktera distance je pro tento

ucel nejvhodnéjsi.
Spocitejte korelaci mezi prostorovou vzdalenosti a nepodobnosti druhového slozeni (vyberte
si libovolnou matici nepodobnosti dle vaseho uvéazeni)

as.dist (), as.matrix() prevod symetrickych matic na matice
nepodobnosti a zase zpét

model .matrix (~factor) prevede faktor na sérii 0/1 kontrastu
(,dummy variables"“). Pro opravdové ,dummy" je treba manudlné
upravit.

vegan:

decostand() standardizace

MARGIN = 1 po Ya&dcich (pf*es vzorky/pozorovani)

2 (default) po sloupcich (pres druhy/deskriptory)
method typ standardizace

= “standardize"“ standardizace na nulovy prumér a
jednotkovou varianci

= “hellinger™ Hellingerova standardizace

A\

= “range"“ preskalovani na rozsah 0..1

A\

prevod hodnot na presence/absence

= “chi.square"“ chi-kvadréat standardizace

vegdist() indexy nepodobnosti

method typ nepodobnosti

= “bray"“ Bray-Curtis (percent) dissimilarity; So&rensen
index ptri alpikaci na p/a data

= “euclidean"“ euklidovska distance. Téz chord, hellinger
a chi-kvadrat kdyz jsou vstupni data standardizovéna

mantel () Mantelv test



