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Naimportujte do R kifestni jména z listu jmena excelového souboru dat_ 2013.zls. Pouzijte funkci
scan().

. Naimportujte do R pocty vyskyti téchto jmen v CR (vedlejsi sloupec). Opét pouzijte funkei

scan().

. Naimportujte do R taxonomické zafazeni pakoméra do podéeledi (list taz). Opét pouzijte funkei

scan(). Jedn4 se o stejné druhy pakomari, jako jsou v listu spe.

. Naimportujte do R do dataframu env! nam jiz zndmé proménné prostiedi (list env). PouZijte

funkci z rodiny read. () a pro piesun dat pouZijte datovou schranku “clipboard”. P¥i importu spe-
cifikujte, Ze jména fadka ma R vzit z prvniho sloupce sample. Po importu zkontrolujte strukturu
dataframu.

. Naimportujte do R do dataframu env2 ty stejné proménné prostiedi (list env) a stejné jako v

predchozim kroku. Navic piiimportu specifikujte, Ze nechcete, aby proménnd hydr byla prevedena
na faktor. Po importu zkontrolujte strukturu dataframu.

. Ulozte tabulku abundanci larev pakoméari listu spe do samostatného textového souboru (Tab

delimited).

. Naimportujde do R do dataframu spe abundance larev pakomari z nové vytvoreného textového

souboru. Pfi importu specifikujte, Ze nechcete, aby R kontrolovalo a upravovalo druhova jména.

. Najdeéte funkci, kterd z druhovych jmen vytvori zkratky (je v baliku vegan) a zkratky z druhovych

jmen vytvoite. (anglicky zkratka je abbreviate)

. Pfejmenujte jména sloupci dataframu spe vytvorenymi zkratkami.

P#i importu se prazdné buiky vyplnily NA hodnotami. Nahradte NA hodnoty dataframu spe
nulami.

Zjistéte, kolik druhi je v dataframu spe (odpovédi R bude jedno &islo, a to pocet sloupci da-
taframu).

Piedstavte si, ze vzorky byly pii determinaci déleny, aby determinétor nezesilel z mnozstvi pako-
mara (kde jich bylo moc, byla determinovana jen polovina, kde jich bylo jesté vic, jen ¢tvrtina).
Abychom ziskali pfibliznou pfedstavu o abundancich pakoméra na lokalitach, musime abundance
zpét vynasobit obracenym podilem zpracovaného vzorku (tedy dvojkou nebo ¢tytkou). Ve skutec-
nosti tomu tak nebylo, proto podily nasimulujeme. Reknéme, 7e vzorky s méné nez 200 pakoméry
pochézi ze ¢tvtiny pavodnich vzorku (a je t¥eba jejich abundance vynasobit Gtyfmi), a vzorky s
méné nez 400 pakoméry pochézi z poloviny pivodniho vzorku (tedy je musime vynasobit dvéma).

(a) Vytvoite vektor nasobku, kterymi je pot¥eba abundance vynasobit.

(b) Vytvoite dataframe spe.nas s vynasobenymi abundancemi pakomart.

(c) Piesvédcte se, Zze podily lokalitnich sum abundanci vynasobeného a ptuvodniho dataframu
odpovidaji vektoru nasobk.

Exportujte dataframe spe.nas jako tabulatorem oddéleny text tak, aby se dal oteviit v excelu.
V excelu jej otevite a zkontrolujte.

V nékterych analyzach chceme srazit vliv hojnych druha. Potom muzeme pfistoupit k relativizaci
nebo standardizaci druhovych abundanci. Vytvoite dataframe spe.rel v némz budou zrelativizo-
vané druhové abundance tak, ze pro kazdy druh je vydélite sumou jeho abundanci. Pozor na
nasobeni matic vektory - hodnoty v maticich bere R po sloupcich.



15.

16.

17.

18.
19.

Exportujte dataframe spe.rel jako tabuldtorem oddéleny text tak, aby se dal oteviit v excelu. V
excelu jej otevite a zkontrolujte.

Vytvoite dataframe stat s proménnymi abund a freq obsahujicimi sou¢ty abundanci a pocty
vyskytu jednotlivych druht (pocet fadkt dataframu stat bude odpovidat po¢tu druhd, pFicemz
pro kazdy druh bude uvedeno, kolik jedincu celkem bylo zaznamendno a na kolika lokalitach se
vyskytoval).

V dataframu stat vytvorte proménnou odli§ujici bézné druhy od vzacnych s trovnémi: vzacny
(druh se vyskytoval na max. 3 lokalitach), bezny (vyskyt na 4 - 9 lokalitach), a hojny (vyskyt na
10 a vice lokalitach).

Zjistéte, kolik druhu je vzacnych, béZnych a hojnych (podle kritérii v piedchozim bodu).

Exportujte dataframe stat jako tabulatorem oddéleny text tak, aby se dal oteviit v excelu. V
excelu jej otevite a zkontrolujte.



