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I   Einleitung

1.1   R-Project

R ist 'GNU S' - eine Sprache und Umgebung für statistische Berechnungen und graphische Darstellungen der Ergebnisse. R basiert auf dem S System, welches  von John Chamber (von Bell Laboratories) für die Statistik und stochastische Simulation entwickelt worden ist. Es bietet eine breite Palette von statistichen und graphischen Methoden (lineare und nichtlineare Modelle, statistische Test, Analyse der Zeit- Serien, Klassifikationen, Clustering,...). 

Es gibt eine frei verfügbare Version von R  unter  <http://www.r-project.org/>, sowie ein kommerzielles System S-Plus <http://www.splus.mathsoft.com/>.

Daneben gibt es mit dem Projekt Omega den Versuch, ein System der nächsten Generation zu entwickeln, das auf den Erfahrungen mit S aufbaut. Das Omega Projekt begann in Juli 1998 mit der Idee, die drei statistischen Sprachen (S, R und Lisp-Stat) zu vereinigen, ihre Möglichkeiten zu erweitern und einen direkten Zugang zu Java anbieten zu können.  Die Arbeiten im Omega-Projekt sind experimentell. 

R ist eine interpretierte Sprache, die Befehle werden sofort ausgeführt und brauchen nicht kompiliert zu werden.

Alle Variablen, Daten, Funktionen Ergebnisse werden im Arbeitsspeicher des Computers  in Form von Objekten gespeichert und besitzen dann einen Namen. Der Benutzer kann diese Objekte mit Hilfe von Operatoren (arithmetischen, logischen) und Funktionen (welche selbst Objekte sind) bearbeiten. Die Funktionen, die dem Benutzer zur Verfügung stehen, sind in einer Bibliothek auf der Festplatte gespeichert (siehe Verzeichnis R HOME/library).

Das Programm kann problemlos vom Internet (die Adresse s.o.) geladen/installiert werden. 

1.2   R und Unix/Linux 

Die Unix/Linux Benutzer können mit 

$ mkdir work 

$ cd work 

ein separates Unterverzeichnis als Arbeitsverzeichnis anlegen und mit

$ R

das Programm starten. Mit

> q() 

verläßt man das Programm. Die Befehle zur Ausführung sind für Windows und Unix/Linux

Systeme meistens identisch.

1.3   R Anweisungen (Commands)


Groß- und Kleinschreibung sind zu beachten (z.B. A und a sind unterschiedliche Variablen).

Namen dürfen nicht mit einer Zahl beginnen.

Elementare Anweisungen bestehen entweder aus Ausdrücken oder Zuweisungen.

Verschiedene Anweisungen werden durch ';' oder Enter getrennt und können mit geschweiften Klammern ('{' und '}') zu Blöcken zusammen gefasst werden. 

Kommentarzeilen beginnen mit der Raute ('#').

> # hier kommt ein Beispiel

> assign("x",10); "Seminar" -> B; compar <- TRUE; z <- 1i; 

II   Überblick über die Objekte in R

Alle Variablen, Daten, Funktionen und Ergebnisse werden in den aktiven Speicher des Computers  in Form von Objekten gespeichert und besitzen dann einen Namen. 

2.1   Zuweisungen von Objekten und ihre Auflistung

Der Name eines Objektes muss mit einem Buchstaben anfangen und kann Buchstaben, Zahlen (0-9) und Punkte ('.') enthalten.

Die Funktion ls() (oder alternativ objects() ) listet die Objekte, die im Arbeitsspeicher vorhanden sind, auf. Dabei erscheinen nur die Objektnamen. 

> name <- "Carmen"; n1 <- 10; n2 <- 100; m <- 0.5

> ls()

[1] "m" "n1" "n2" "name"

Die Option Pattern kann benutzt werden, wenn wir nur die Objekte mit bestimmten Eigenschaften auflisten wollen:

> ls(pat = "m")

[1] "m" "name"

> ls(pat = "ˆm")

[1] "m"

Die Funktion ls.str() lässt Details der Objekte erscheinen:

> ls.str()

m : num 0.5

n1 : num 10

n2 : num 100

name : chr "Carmen"

Um die Objekte zu löschen, ruft man die Funktion rm() auf. 

rm(x)


 löscht das Objekt x,

rm(x,y) 

die Objekte x und y, 

rm(list=ls()) 

löscht alle Objekte im Speicher,

rm(list=ls(pat="m"))
löscht die ausgewählte Objekte.

2.2   Innere Attribute der Objekte

Alle Objekte haben zwei innere Attribute: den Modus (numeric, character, complex, and logical) und die Anzahl der Komponenten. 

> x<-1; A <- "Statistik"; compar <- TRUE; z <- 1i

> mode(x); mode(A); mode(compar); mode(z)

[1] "numeric"

[1] "character"

[1] "logical"

[1] "complex"

> length(x); length(A);

[1] 1

[1] 1

> M <- data.frame(n1, n2)

> mode(M); length(M)

[1] "list"

[1] 2

2.3   Vektoren

Möglichkeiten der Zuweisung eines Vektors:

>  x <- c(10.4, 5.6, 3.1, 6.4, 21.7)

>  y <- c(x, 0, x) 

>  y

[1] 10.4  5.6  3.1  6.4 21.7  0.0 10.4 

[8]  5.6  3.1  6.4 21.7

erzeugt einen Vektor y mit 11 Einträgen, zwei Kopien von x und der Null in der Mitte.

2.3.1   Numerische Vektoren

Die Darstellung 1:30 entspricht dem Vektor c(1,2.....,29,30),

der Operator ':' hat die höchste Priorität.

Vergleiche:

1:n-1  entspricht einer Aufzählung von 0, 1, 2, ... , n-1 und 1:(n-1) entspricht der Aufzählung 

1, 2, 3, ... , n

Man kann die Vektoren auch mit Hilfe von dem Befehl seq() erzeugen.

Dieser Befehl besitzt fünf verschiedene Parameter:

from=value, to=value, by=value, length=value, along=Vektor

z.B.

seq(2,10) entpricht 2:10

> seq(-5, 5, by=.2) -> s3

> s4 <- seq(length=51, from=-5, by=.2)

liefern beide den Vektor c(-5.0, -4.8, -4.6, ..., 4.6, 4.8, 5.0)

> seq(x)

[1] 1 2 3 4 5

Eine verwandte Funktion ist rep(), die zum Nachbilden des Vektors in verschiedenen komplizierten Varianten benutzt werden kann, z.B.

> s5 <- rep(x, times=2)

> s5

 [1] 10.4  5.6  3.1  6.4 21.7 10.4  5.6  3.1  6.4 21.7

Zu Beachten ist, dass man solche Funktionen wie 1/x auch bei 'Vektoren' verwenden darf. In dem Fall wird es komponentenweise berechnet und man bekommt als Ergebnis einen Vektor y mit der gleichen Länge wie x. 

>  1/x

[1] 0.09615385 0.17857143 0.32258065 0.15625000 0.04608295
2.3.2   Logische Vektoren

> temp <- x > 13

> temp

[1] FALSE FALSE FALSE FALSE  TRUE

setzt temp als einen Vektor mit der gleichen Länge wie x mit den Werten FALSE, wenn die Bedingung nicht erfüllt ist, und TRUE, wenn es der Fall ist.

Die logischen Operatoren sind <, <=, >, >=, == und !=. Bei Addition von c1 und c2 (wenn beide logische Ausdrücke sind) ist 

c1 & c2 ihr Durchschnitt ("and"), 

c1 | c2 ist ihre Vereinigung ("or")

!c1 ist die Negation von c1.

Logische Vektoren können arithmetisch benutzt werden. In dem Fall wird FALSE zu 0 und TRUE zu 1 umgewandelt.

z.B.

> temp2 <- x > 5

> temp2

[1]  TRUE  TRUE FALSE  TRUE  TRUE

> temp+temp2

[1] 1 1 0 1 2

> temp&temp2

[1] FALSE FALSE FALSE FALSE  TRUE
2.3.3   Vektoren vom Typ 'Character'

> labs <- paste(c("X","Y"), 1:10, sep="")

> labs

[1] "X1"  "Y2"  "X3"  "Y4"  "X5"  "Y6"  "X7"  "Y8"  "X9"

[10]"Y10"

> fruit <- c(5, 10, 1, 20)

> fruit

[1]  5 10  1 20

> names(fruit) <- c("orange", "banana", "apple", "peach")

> fruit

orange banana  apple  peach 

     5     10      1     20 

2.3.4   Arithmetik mit Vektoren

In R existiert eine sogenannte zyklische Regel. Diese besagt Folgendes: Rechnet man mit Vektoren verschiedener Dimensionen, so werden sie auf die höchste Dimension erweitert indem die vorhandenen Komponenten zyklisch angehängt werden. Es wird allerdings mit einer Warnung auf diesen Sachverhalt hingewiesen.

> c(1, 2, 3,4) -> x

> c(1, 2, 3) -> x

> y <- c(1,2,3,4)

> v <- x + y

Warning message: 

longer object length

        is not a multiple of shorter object length in: x + y 

> v

[1] 2 4 6 5

Die elementare arithmetische Funktionen sind die üblichen + , - , * , \  und  ^ für die Potenz.

Auch die log, exp, sin, cos, tan, sqrt haben ihre übliche Bedeutung.

max() und min() geben das größte bzw.das kleinste Element des Vektors an, 

range(x) entspricht dem Vektor c(min(x),max(x)),

sum(x) der Summe der Elemente,

prod(x) dem Produkt der Elemente. 

Zwei statistische Funktionen sind mean(x), welches analog zu sum(x)/length(x) (Mittelwert/Erwartungswert) ist, und 

var(x) das Analoge zu sum((x-mean(x))^2)/(length(x)-1).  

2.3   Matrizen

Matrix ist ein Vektor mit einem Attribut (dim), welches seinerseits ein Vektor mit 2 Komponenten ist und die Anzahl der Reihen und Spalten der Matrix definiert. Matrix kann mit der Funktion matrix() erzeugt werden: 

matrix(data = NA, nrow = 1, ncol = 1, byrow = FALSE, dimnames = NULL)

Die Option byrow gibt an, ob die Werte, die durch data gegeben sind, die Spalten oder die Zeilen (wenn TRUE) füllen. Die Option dimnames ermöglicht die Benennung der Zeilen und Spalten.

z.B:

> matrix(data=5, nr=2, nc=2)

       [,1] [,2]

[1,]     5    5

[2,]     5    5

> matrix(1:6, 2, 3)

      [,1] [,2] [,3]

[1,]    1    3     5

[2,]    2    4     6

> matrix(1:6, 2, 3, byrow=TRUE)

      [,1] [,2] [,3]

[1,]    1    2    3

[2,]    4    5    6

Es gibt auch eine andere Möglichkeit, eine Matrix zu erzeugen. Dabei werden die Werte dem Attribut dim (welcher erst auf NULL gesetzt ist) übergeben: 

> x <- 1:15

> x

[1] 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15

> dim(x)

NULL

> dim(x) <- c(5, 3)

> x

      [,1] [,2] [,3]

[1,]    1    6  11

[2,]    2    7  12

[3,]    3    8  13

[4,]    4    9  14

[5,]    5   10  15

2.4   Die Funktion array()
Arrays können von Vektoren durch die Funktion array() erzeugt werden:

 > Z <- array(data_vector, dim_vector)

So zum Beispiel:

> Z <- array(1:24, c(3,4,2))

> Z

, , 1

     [,1] [,2] [,3] [,4]

[1,]    1    4    7   10

[2,]    2    5    8   11

[3,]    3    6    9   12

, , 2

     [,1] [,2] [,3] [,4]

[1,]   13   16   19   22

[2,]   14   17   20   23

[3,]   15   18   21   24

Wenn die Größe des Vektors genau 24 ist, dann entspricht es 

> dim(Z) <- c(3,4,2)

andererseits werden die letzten n Eintragungen durch die ersten n Werte des Vektors vervollständigt.

2.5   Gemischte Arithmetik von Vektoren und Arrays

das Äußere Produkt zweier Arrays

> ab <- a %o% b

oder alternativ

> ab <- outer(a, b, "*")

Transponieren der Matrix A

> B <- t(A)  oder 
> B <- aperm(A, c(2,1))

(Die Funktion aperm(a, perm) wird benutzt um einen Array zu permutieren).

Matrix- Multiplikation, Matrix-Vektor-Multiplikation:

> A %*% B

> x %*% A

Ist x ein Vektor, so wird dieser automatisch in einen Zeilen oder Spaltenvektor umgewandelt, je nach dem was die Multiplikation verlangt.  

> x %*% A %*% x

Lineare Gleichungen und Inversen:

wenn bei dem Ausdruck

> b <- A %*% x

nur A und b gegeben sind, so kann man mit dem folgenden Ausdruck das lineare Gleichungssystem lösen:

> solve(A,b)

> solve(A) 
liefert die Inverse von A.

Eigenwerte und Eigenvektoren:

Die Funktion eigen(Sm) berechnet die Eigenwerte und die Eigenvektoren einer symmetrischen Matrix. Das Ergebnis ist eine Liste von zwei Komponenten, genannt values und vectors.

> evals <- eigen(Sm)$values

liefert nur die Eigenwerte zurück,

> evals <- eigen(Sm)$vec 

liefert nur die Matrix der korrespondierenden Eigenvektoren.

2.6   Weitere Objekte
2.6.1   Listen

In R ist die Liste ein Objekt, welches eine Folge von Objekten, den Komponenten, beinhaltet.
> Lst <- list(name=“Homer Simpson", wife="Marge", no.children=3, child.ages=c(1,8,10)) 

> Lst
$name

[1] "Homer Simpson"

$wife

[1] "Marge"

$no.children

[1] 3

$child.ages

[1] 1 8 10

Mit dem Index Lst[[1]] kann man dann auf die erste Komponente der Liste zugreifen. Im Falle, dass die Komponente ein Vektor ist, gibt z.B. Lst[[4]][1] den ersten Wert dieses Vektors zurück. 

Lst$name ist das gleiche wie Lst[[1]]
2.6.2   Data frame

Für die Erstellung von Tabellen, ist es möglich ein Data-Frame mit der Funktion data.frame() zu erzeugen. Die Vektoren müssen in dem Frame alle gleicher Länge sein. Falls einer kürzer ist, wird er mit seinen ersten Einträgen erweitert.

> x <- 1:4; n <- 10; M <- c(10, 35)

> data.frame(x, n)

    x   n

1   1  10

2   2  10

3   3  10

4   4  10

Im Frame kann man die Bezeichnung der Spalten umbenennen:

> data.frame(A1=x,A2=M)

    A1 A2

1    1 10

2    2 35

3    3 10

4    4 35
2.7   Die Werte NA und NaN

Wenn ein Element oder Wert in dem Vektor nicht verfügbar "not available" ist, hält der Wert NA seinen Platz frei. Die Funktion is.na(x) gibt einen logischen Vektor der Länge x zurück, bei dem TRUE nur an der Stelle von NA erscheint:

> z <- c(1:3,NA); ind <- is.na(z)

[1]  1  2  3 NA

[1] FALSE FALSE FALSE  TRUE

Es gibt auch andere Art von "unbekannten" Werten, die durch das numerische Rechnen verursacht werden, die sogenannten NaN (Not a Number) Werte. z.B:

> 0/0

[1] NaN

> Inf-Inf

[1] NaN

2.8   Rechnen mit komplexen Zahlen
Beim Arbeiten mit den komplexen Zahlen, muss man vor allem die Notation beachten:

> sqrt(-17)

gibt ein NaN und eine Warnung zurück, wobei 

> sqrt(-17+0i)

als Quadratwurzel einer komplexen Zahl berechnet wird.

III   Arbeiten mit R

3.1 Ausführung aus Dateien und Umleitung der Ausgaben in eine 

Datei

Wenn Befehle in einer Datei gespeichert sind (z.B.'commands.R'), können sie jederzeit in R mit 

> source("commands.R")

aufgerufen werden, (in Windows ist es auch ein Datei-Menu-Punkt).

Mit der Funktion

> sink("record.lis")

werden alle nachfolgende Ausgaben (Outputs) von der Console in eine externe Datei (z.B 'Record.lis') übertragen und mit

> sink()

wird die Ausgabe wieder auf die Console zurückgestellt.

3.2   Das Einlesen der Daten aus Dateien 

Große Daten werden üblicherweise eher als Werte von externen Dateien eingelesen als während der R- Session eingetippt. 

Wenn die Variablen in Form von Data-Frames angelegt wurden, so können diese direkt mit den Funktionen read.table() oder scan() gelesen werden.

3.2.1   Die Funktion read.table()

Vorraussetzungen: 

die erste Zeile der Datei hat einen Namen/Bezeichnung für jede Variable von Data-Frame.

Jede nachfolgende Zeile hat den Zeilenzähler und die Werte zu jeder Variable.

Die Tabelle kann wie folgt aussehen:

Dateiform mit Namen und Zeilenzähler:

      Price  Floor  Area  Rooms  Age  Cent.heat

01  52.00  111.0   830           5   6.2        no

02  54.75  128.0   710           5   7.5        no

03  57.50  101.0  1000          5   4.2        no

04  57.50  131.0    690           6  8.8        no

05  59.75    93.0    900           5  1.9        yes 

Die numerischen Eintragungen (außer dem Zeilenzähler) werden als numerische Variablen gelesen, die nicht numerischen als Faktoren. 

> HousePrice <- read.table("houses.data") 

liest die Daten direkt ein.

Fehlt der Zeilenzähler, so kann man die Daten mit dem Befehl

> HousePrice <- read.table("houses.data", header=TRUE)

einlesen.

3.2.2   Die Funktion scan()

Nehmen wir an, dass die Vektoren alle gleicher Länge sind, und das es drei Vektoren gibt, einer von Modus 'Character' und die anderen zwei vom Modus 'numeric' und die Datei heißt 'input.dat'. Mit

> inp <- scan("input.dat", list("",0,0))

erfolgt das Einlesen der Vektoren in Form einer Liste. Um die Dateneinträge zu trennen, benutzt man

> label <- inp[[1]]; x <- inp[[2]]; y <- inp[[3]]

Die Liste kann auch benannte Komponenten erhalten

> inp <- scan("input.dat", list(id="", x=0, y=0))

3.3   Datensätze in R

R selbst liefert über fünfzig Datensätze. Und viele Andere sind über die "packages" verfügbar. Diese Datensätze müssen mit der Funktion data geladen werden. Um die vorhandenen Datensätze im Dateisystem zu sehen, ruft man  data() auf, um eins von diesen zu laden z.B. data(infert).

Um die Daten aus den anderen Packages zu laden benutzt man das Argument package z.B.

data(package="nls").

3.4   Programmieren in R

Schleifen und Anweisungen

Angenommen wir haben einen Vektor x und jedes Element von x, welches dem Wert b gleich ist, wollen wir den Wert 0 übergeben und ansonsten den Wert 1.

zuerst erzeugen wir einen Vektor y mit der gleichen Länge wie x

>y <- numeric(length(x))

>for (i in 1:length(x)) if (x[i] == b) y[i] <- 0 else y[i]<- 1

mehrere Befehle können ausgeführt werden, wenn sie in den geschweiften Klammern stehen:

>for (i in 1:length(x)) {

>y[i] <- 0

...

  }

>if (x[i] == b) {

>y[i] <- 0

...

}

>while (myfun > minimum) {

...

}

3.5   Schreiben eines Programmes in R

Ein R-Programm wird in einer im ASCII Format gespeicherten Datei gespeichert und mit '.R' gekennzeichnet. Eine typische Situation, ein Programm zu schreiben, ergibt sich, wenn jemand mehrmals die gleichen Prozeduren aufrufen will.

So wollen wir zu Beispiel den gleichen Graphen mit den Daten von drei Familienmitglieder der Simpsons erzeugen, die Daten sind in den drei verschiedenen Ordnern. Erstmal die intuitive Lösung: 

> layout(matrix(1:3, 3, 1))       # Aufteilung des Graphen

> data <- read.table("Homer.dat")
# Daten einlesen

> plot(data$V1, data$V2, type="l")

> title("Homer") 



# Titel aufschreiben

> data <- read.table("Marge.dat")

> plot(data$V1, data$V2, type="l")

> title("Marge")

> data <- read.table("Lisa.dat")

> plot(data$V1, data$V2, type="l")

> title("Lisa")

Das Problem dieses Programmes ist, dass es recht lang wird, wenn wir weitere Mitglieder hinzufügen. Manche Befehle werden öfters aufgerufen, sie können zusammengruppiert werden und nach Änderung der Argumente ausgeführt werden. Die Strategie ist Folgende:

Man gruppiert die Argumente in Vektoren vom Modus Character und benutzt die Indizes, um verschiedene Werte zuzuweisen.

> layout(matrix(1:3, 3, 1))             # Graphen aufteilen

> Simpsons <- c("Homer", "Marge", "Lisa")

> file <- c("Homer.dat" , "Marge.dat", "Lisa.dat")

> for(i in 1:length(Simpsons)) {

    data <- read.table(file[i])         # Daten einlesen

    plot(data$V1, data$V2, type="l")

    title(Simpsons[i])                   # Titel aufschreiben 

}

Wenn dieses Programm in der Datei Familie.R gespeichert wurde, kann sie mit

> source("Familie.R") 

ausgeführt werden.

3.6   Schreiben einer eigenen Funktion

Wir haben gesehen, dass die meiste Arbeit in R durch die Funktionen erledigt wird. Der Benutzer kann seine eigene Funktion schreiben, und diese wird genau die gleichen Eigenschaften besitzen, wie auch die anderen Funktionen in R. So zum Beispiel:

 myfun <- function(S, F)

{

data <- read.table(F)

plot(data$V1, data$V2, type="l")

title(S)

}
Zum Ausführen muss die Funktion in den Arbeitsspeicher geladen werden. Das kann auf mehreren Wegen geschehen. Entweder (triviallerweise) durch das direkte Eintippen, oder mit Eingabe von source() (wenn sie in einer ASCII-Datei gespeichert ist). Wenn der Benutzer will, dass die Funktion jedesmal beim Start von R geladen wird, kann er sie in workspace.RData speichern. Letztendlich kann er auch ein Package erzeugen.

3.7   Hilfe

Um mehr Informationen zu erhalten, stehen folgende Befehle zur Verfügung:

> help(solve)

liefert Informationen zu einem beliebigen  






Funktionsnamen z.B. solve. 

> ?solve


ist eine alternative Abfrage.

> help("[[")

liefert Informationen über eine Eigenschaft.

> help.start()

ruft die Hilfe in html- Format auf. 

> ?help.search

sucht nach Details und Beispielen.

> example(topic)
ruft Beispiele zu einem Hilfethema auf.

IV   Graphische Oberfläche mit R

Es gibt zwei Arten von graphischen Funktionen: die 'high-level plotting functions', welche einen neuen Graphen erzeugen, und die 'low-level plotting functions', welche neue Elemente zu den bereits erzeugten Graphen hinzufügen.

4.1   Mit den graphischen Oberflächen arbeiten

Die graphischen Oberflächen nennt man X11 unter Unix/Linux und windows unter Windows. In allen Fällen kann man die Fenster mit dem Befehl x11() erzeugen (bzw. windows() in Windows).

Die graphische Fläche wird mit einer Funktion geöffnet, welche von dem Format abhängig ist: postscript(), pdf(), png(), . . . Die Liste der verfügbaren graphischen Formatfilter kann man unter ?device finden.

dev.list() gibt die Liste der erzeugten Oberflächen zurück:

> x11(); x11(); pdf()

> dev.list()

X11     X11   pdf

  2       3     4

dev.cur() gibt die aktive Oberfläche zurück. Wechsel der Fokusierung geschieht mit dev.set() 

> dev.cur()

pdf

4

> dev.set(3)

X11

  3

Die Funktion dev.off() schließt ein Fenster. Wenn nichts übergeben wird, wird das aktive Fenster geschlossen, ansonsten dasjenige, dessen Nummer als Argument der Funktion mitgeteilt wurde. R zeigt dann die Nummer des neuen aktiven Fensters an.

> dev.off(2)

X11

3

> dev.off()

pdf

4

4.2   high-level plotting functions

z.B.

plot(x)
zeichnet die Werte von x (als werte der y-Achse) eordnet nach der x-Achse

plot(x,y)
die Werte von x als x-Koordinate die von y, als y-Koordinate

boxplot(x)
"Box-und-Whiskers"plot

hist(x)
Histogram

symbols(x,y,...)

zeichnet die Koordinaten, die von x, y übergeben wurden, die Symbole(Kreise,Quadrate, Sterne..)

4.3   low-level plotting functions

points(x,y)

fügen Punkte hinzu

lines(x,y)

fügen Linien hinzu

segments(x0,y0,x1,y1)
zeichnet Linie vom Punkt(x0,y0) zu (x1,y1)

abline(h=y)

zeichnet eine Horizontale zur Ordinate y

abline(v=x)

zeichnet eine Vertikale zur x

title()

fügt einen Titel hinzu


Beispiel:

> x <- rnorm(10); y <- rnorm(10) 

> plot(x, y)

> plot(x, y, xlab="Zehn Zufallsvariablen", ylab="Die anderen zehn Werte", xlim=c(-2, 2), ylim=c(-2, 2), pch=22, col="red", bg="yellow", main="Wie zeichne ich einen Graphen in R") 
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V   Statistische Anwendungen

6.1   Verteilungen oder R als Satz statistischer Tabellen

Folgende Funktionen sind bereitgestellt, um die Verteilungsfuktion P(X<=x) 'p', die Wahrscheinlichkeitsfunktion/Dichte 'd', die Quantilfunktion 'q' und die Simulation der Verteilung 'r' zu berechnen.

	Verteilung 
	R Bezeichnung  
	Zusätzliche Argumente

	beta                       
	beta          
	shape1, shape2, ncp

	binomial             
	binom         
	size, prob

	Cauchy               
	cauchy        
	location, scale

	chi-squared          
	chisq         
	df, ncp

	exponential            
	exp           
	rate

	F                             
	f             
	df1, df1, ncp

	gamma             
	gamma         
	shape, scale

	geometric           
	geom          
	prob

	hypergeometric  
	hyper         
	m, n, k

	log-normal         
	lnorm         
	meanlog, sdlog

	logistic                 
	logis         
	location, scale

	negative           
	binomial      
	nbinom size, prob

	normal               
	norm          
	mean, sd

	Poisson                
	pois          
	lambda

	Student’s                
	t             
	t df, ncp

	uniform                
	unif          
	min, max

	Weibull             
	weibull       
	shape, scale

	Wilcoxon          
	wilcox        
	m, n


Aufrufbeispiel:

>#Verteilungsfunktion ((x) der Standartnormalverteilung an der Stelle x=2,3

> pnorm(2.3)

[1] 0.9892759

#VerteilungsFunkton der Normalverteilung an der Stelle x=2.3 bei E-Wert 5 und der Standartabweichung 2

> pnorm(2.3, mean=5,sd=2)

[1] 0.088508

6.2   Beispiel für ein Historgramm:

Es sei ein Datensatz gegeben. Wir können seine Verteilung auf viele verschiedene Weisen untersuchen. 

> data(faithful)

> attach(faithful)

#sucht den Pfad

> summary(eruptions)
 Min.    1st Qu.    Median    Mean    3rd Qu.   Max.

1.600    2.163      4.000     3.488     4.454    5.100

> fivenum(eruptions)
#Five-Number-Summeries(minimum, lower-hinge, median, upper-hinge,maximum)

[1] 1.6000   2.1585   4.0000   4.4585   5.1000

> stem(eruptions) 
#liefert einen stem-leaf plot der x-Werte

The decimal point is 1 digit(s) to the left of the |

16 | 070355555588

18 | 000022233333335577777777888822335777888

20 | 00002223378800035778

22 | 0002335578023578

24 | 00228

26 | 23

28 | 080

30 | 7

32 | 2337

34 | 250077

36 | 0000823577

38 | 2333335582225577

40 | 0000003357788888002233555577778

42 | 03335555778800233333555577778

44 | 02222335557780000000023333357778888

46 | 0000233357700000023578

48 | 00000022335800333

50 | 0370

> hist(eruptions)

## die Abstände (bins) verkleinern, die Dichte ausplotten

> hist(eruptions, seq(1.6, 5.2, 0.2), prob=TRUE)

> lines(density(eruptions, bw=0.1))

> rug(eruptions)
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Abb.3: Ergebnisse des erweiterten Histogrammes

6.3   Beispiel zum Vergleich von zwei Datensätzen
Nun betrachten wir zwei Datensätze:

Method A: 


79.98 80.04 80.02 80.04 80.03 80.03 80.04 79.97


80.05 80.03 80.02 80.00 80.02

Method B: 
80.02 79.94 79.98 79.97 79.97 80.03 79.95 79.97

> library(ctest)
# das package ctest laden

> A<-….
#Dateneingabe

> B<-....

boxplot(A,B)
#zeichnet ein Schaubild in Form von Boxplot ein
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Abb.4: Boxplot

Nun führen wir einen t-Test durch 

> t.test(A, B)

                Welch Two Sample t-test

data:  A  und  B


t  =  3.2499, df  =  12.027, p-value  =  0.00694

alternative hypothesis:  true difference in means is not equal to 0

  sample estimates:

mean of x   mean of y

80.02077   79.97875
Das bestätigt den signifikanten Unterschied zwischen den Mittelwerten.

Um die Daten auf die Gleichheit der Varianzen zu testen, benutzen wir die folgende Funktion:

> var.test(A, B)

F test to compare two variances

data: A and B

F  =  0.5837, num df  = 12, denom df = 7, p-value = 0.3938

alternative hypothesis: true ratio of variances is not equal to 1

sample estimates:

ratio of variances

          0.5837405
Das zeigt uns keine signifikanten Unterschiede. Daher können wir nun einen klassischen t-Test durchführen, welcher die Gleichheit der Varianzen vorraussetzt:

> t.test(A, B, var.equal=TRUE)

Two Sample t-test

data:    A   and    B

t  =  3.4722, df  =  19,  p-value  =  0.002551

alternative  hypothesis:  true difference in means is not equal to 0

sample estimates:

mean of x    mean of y

80.02077 79.97875

Das bestätigt den signifikanten Unterschied zwischen den Mittelwerten.

6.4   Package in R für die Extrapolation

Folgende Packages können importiert werden:

Akima

Splines

Fields und sgeostat

Kriging

GeoR und geoRglm

Geostatistik

 Spatstat

Punktprocess

Um die Daten aus den Packages zu laden benutzt man das Argument package z.B.

>data(package="akima")

VII   Quellenangaben
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