RICHESSE SPECIFIQUE ET EQUITABILITE




INDICES DE RICHESSE SPECIFIQUE

Richesse spécifique
numeérique: Nombre
d’especes/nombre
d’individus ou biomasse

Densité d’espéces:
Nombre d’espéces/m?




INRIGES PE RICHESSE SPECIFIQUE (2)

Indice de diversité de
Margalef Dmg

Indice de Menhinick
Dmn

Dy, =(S— )/In N
and Menhinick’s index (Whittaker, 1977) D,,,
D, =8/N



INDICES DE RICHESSE SPECIFIQUE (1)

E(S) =Z{ 1 —[(N;Ni)/(f)]}

where E(S)=expected number of species;
n=standardized sample size;
N=total number of individuals recorded:
N;=number of individuals in the ith species.
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Raréfaction (Sanders)
Hurlbert (1971)

Richesse spécifique est
associée a la taille de
I’échantillon!



ODELES D’ABONDANCE DES ESPECES

=

fresh water algae from N.E. Spain

40

number of species
n
(=)

g 4 20
number of individuals

120,

w
o

number of species
»
o

¥ N
o

............

4 8 12 16 20 24 28 32 36 40
number of individuals




100

10},

abundance
o
-

0.C1}

0.001

geometric
series

*log series
hY

A
AY
Al
\

A "}

species sequence

100’-

Reai Data

birds: deciduous forest

-~ 1F

#

o

4]

a

- plants: deciduous forest
[~

= 0.1
)

o

0.01L

plants: sub-alpine forest

0.001 - - -

10 20 30

species sequence

40

METHODES GRAPHIQUES



METHODES GRAPHIQUES: ABONDANCE

Geometric series: Rank/abondance are une
maniere de présenter les données.

Log series: Distribution de frequence ou le
nombre d’espéeces est présenté contre le
nombre d’individus/especes

Log normal: idem mais avec |'abscisse en
échelle logarithmique.

Broken stick: Rank/abondance mais ou les
rangs et non pas I'abondance est en log.



METHODES GRAPHIQUES: ABONDANCE
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SERIE GEOMETRIQUE

Situation ou une espéce
dominante va vider une
proportion k d’'une
ressource limitée

Ce pattern d’abondance d’espéces est

surtout trouvée dans les milieux pauvres

ou dans les premiers stages de

succession. »  Log series
n.=NC k(1 — k)~
where n =the number of individuals in the ith species;
N = the total number of individuals;
C,=[1—(1—k)*"" and is a constant which ensu:

Sum (ni) =N



LOG SERIES

Fisher a été le premier a
I"utiliser pour modéliser la
relation entre le nombre
d’espéces et le nombre
d’individus de ces espeéces.

Trés utilisé en entomologie

Lien étroit entre la série
geometrique et log series

Prévue dans les situations ou
les espéces arrivent dans un
milieu non saturé a intervalles
»s aléatoires et ou ils occupent
. | des fractions de la niche.
xx being the number of species predicted to have one individual, ax?/2 those

with two and so on (Fisher et al., 1943; Poole, 1974). Intervalles réguliers= série
The total number of species, S, is obtained by adding all the terms géométnq ue.

series which reduces to the following equation 2l b} 2Lk
S g I Comme pour la série geomeétrique,
B un ou plusieurs facteurs dominent

x is estimated from the iterative solution of I!écologie d’un peuplement.
SIN=(1—x)/x[—In(l —x)]

where N =the total number of individuals.



DIVERSITE DE LA VEGETATION DANS UNE PLANTATION DE CONIFERES AU
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DISTRIBUTION LOG NORMAL

Preston (1948) La majorité des
The distribution is usually written in the form: | peU p|ementS étUd IéS par
S(R)=S, exp(—a’R?) les écologistes exhibent

where S(R)=the number of species in the Rth octave (i.e. class) une d IStrIbUtIOn de

and left of the symmetrical curve;

So=the number of species in the modal octave; I’a bondance des espéces
a=(20%)'?=the inverse width of the distribution.
i 08 55 i difils en log normal (peuplement
v large, mature et varié).

Distribution de la richesse
aux USA et dans le U.K.

Central Limit Theorem:
large number of factors qui
déterminent une variable

One resource axis which is

Peuplement « patchy »: Espéces rares (65%), randomly and sequentially
Espéces intermédiares (25%) et espéces . :
abondantes (10%) Sp“t (Ple|OU 1975)
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MODELE BROKEN STICK (BATON BRISE)

May (1975), after Webb (1974), expresses the model in terms of a standard
species abundance distribution.

S(n)=[S(S—1)/N] (1 =niN)5—2 (2.14)

where S(n)=rthe number of species in the abundance class with # individuials

« Random niche boundary »
MacArthur (1957)

Niche space (une seule
ressource)= un baton brisé
de maniére simultanée et
aléatoire.

Refléte un état plus ou
moins équitable
~distribution uniforme
« biologique »

Indice d’'un partage d’un
facteur écologique
Important



logy, probability

AUTRES MODELES

© = === LOGN(0,1)

200

-=++ LOGN{0,2)
------ LOGN(0,4)
uneven

I
comeeee geometic(£k=0.9)
broken stick
Zipf{y=13)
soee Zipf-Mandelbrot(y = 1.3, = 100)

1) Zipf-Mandelbrot model
(linguistics and information
theory)

2)Dynamics model
(Hughes)

Truncated negative
binomial distribution
(Pielou): species
abundance

4) Gamma distribution
(échelle continue) (Pielou)



Q-STATISTICS

3001

Mesure de la diversité

sans ajustement d'un
;oo modeéle.
E Indice basé sur la

mesure de la pente inter-
quartile de la courbe de
I"'abondance cumulative

100

1 | 110 speciesﬂ:ﬁundance o oo des eSpéceS.
L F ke Pas de biais des especes
= Rl +1 2 & ~ ~
Q=2 o tres rares ou tres
where n,=the total number of spec1cs with abundance R; da bonda nteS.

S = the total number of species in the sample;
R1 and R2 are the 25% and 75% quartiles;
= the number of individuals in the class where R1 falls;

i, = the number of individuals in the class where R2 falls.

T4



DISTRIBUTIONS

Gamma Truncated negative
binomial

Distribution of stay
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INDICES BASES SUR LABONDANCE
PROPORTIONNELLE

Indice de Shannon

H'= —ZXZp;Inp,

Equitabilité

E=H'|H,_  =H]nS

100k

number of species

10 -

canonicai lag ng lémai
[}

Une alternative aux mesures
de la diversité

Indices non-parametriques
(Southwood)

2 catégories d’indices:

A) Basés sur la théorie de
Information

Indice de Shannon et
Wiener

Assume que les individus
sont échantillonnés de
maniére aléatoire a partir
d’une population infinie



Species Number of individuals
Popamyta flava 235
Hydropsyche orris 218
Cheumatopsyche analis 192
Ocestts inconspucua 87
Hydropsyche betteni 20
Athripsodes transversus 11
Leptocella candida 11
Leptocella exquisita 8
Cheumatopsyche campyla 7
Polycentropus cinereus -
Ocestus cinereus 3
Nyctiophylax vestitus 2
Cheumatopsyche aphanata 2
Neureclepsis crepuscularis 1
Triaenodes aba 1

Shannon diversity H =1.69
Brillouin diversity HB=1,65

(o) The Shannon index, unlike the Brillouin index, does not vary providing the number of
specics and their relative proportions remain constant.

Number of individuals

Sample { Sample 2

10 5

10 5

10 S

10 S

10 5

10 5

10 5

10 5

10 5

10 5
Shannon H' 2.30 2.30
Brillouin HB 213 2.01

|

NDICE
BRILLC

Orn
= v
Z m

Lorsque
I’échantillonnage
aléatoire n’est pas
assure:

In N!—% In n)

Idéal lorsqu’un peuplement est
complétement échantillonné et que
chaque individu est pris en compte



MESURES DE DOMINANCE

10000,
3 ' . //
B 1 log series (@ = 5) s
g 1000} : S
» -~ :
& //canomcal log normal
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- i 7
L 7
é 100 ; 3
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10}
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10 20 30
D

Indice de Berger-Parker

d=N, /N (2.31)

where N__=the number of individuals in the most abundant species

ere n,=the number of individuals in the ith species
number of individuals.

Indice de Simpson (D)

D=Zp;
nin,
D= ECWN—H) (2.27)

and N=the total

Lorsque D augmente, la
diversité diminue
(souvent exprimé comme
1-D ou 1/D)

Biaisé vers les espéces
abondantes et moins

sensible a la richesse
spécifique.



DEUXIEME PARTIE: R

Edgar Anderson's Iris Data
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) The Comprehensive R Archive Network - Mozilla Firefox

@ - C Y (& http://streaming.stat.iastate.edu/CRAN/

*3 Gmail: Email from Google » | (3 The Comprehensive R Archive Ne... X | |

Download R 2.10.1 for Windows (32 megabytes)

Installation and other instructions
New features in this version: Windows specific, all platforms.

CRAN

Mirrors

What's new? If you want to double-check that the package you have downloaded e:
Task Views need a version of mdSsum for windows: both graphical and command |
Search ,

ST i Frequently asked questions

About R : 5

R Homepage e How do I install R when using Windows Vista?

The R Journal e How do I update packages in mv previous version of R?




PROGRAMMING LANGUAGES e

KDnuggets 2014 Poll: Languages used for Analytics/Data Mining

» Analysis/Data mining:
> R language
> Python
> SQL
> (Perl)
> (Octave)
« Big Data (Hadoop)
> Java (!)
> Python
« Visualization
> JavaScript

C'EST QUOI R?

Langage de
programmation

Calcul

Statistiques

Graphes

Gratuit

Large User Group

Pas facile a apprendre
Statistica, Minitab, SPSS



HISTORIQUE

R est basé sur le langage de programmation S,
qui a été développé par John Chambers et
d’autres au Bell Laboratories en 1976.

Au début des années 1990s, Ross lhaka et
Robert Gentleman (University of Auckland,
Nelle Zélande) ont expérimenté avec le langage
et appelé le produit R.

Depuis 1997, R est développé par le R
Development Core Team




>2+2

[1] 4

> Log (2)

[1] 0.6931472

> Log10 (2)

[1] 0.30103

> 2+ 2w

Error: syntax errorin « 2 + 2w »



UN EXEMPLE DE CODE

set.seed(653) # Set seed in order to provide reproducibility

# Create example data

N <- 186888 # Sample size of 168666

y <- rnorm(N) # y without any missing wvalues
X <- 8.5 * v + rnorm(N) # x correlated with vy

# Create missings according to the MCAR response mechanism
MCAR missings <- rbinom(MN, 1, 8.25) == 1 # 25% of ¥ are set to mis

# Missing values according to the MAR response mechanism

¥ _normalized <- (x - min(x)) / (max(x) - min(x)) # Normalize x to
¥ normalized <- x normalized™2 # ¥ normalized to the power of 2 ir
MAR _missings <- rbinom(N, 1, x normalized) == 1 # Use x normalizec



DITEURS

Word: déconseillé
R text editor
Notepad

Tinn-R

RWindEdt




HELP/AIDE

> ?boxplot

> help (boxplot)

Sinon:

click Help -> Html help

Utilisez le Search Engine & Keywords
Google

R newsgroups

WWW.r-project.org



PACKAGES/LIBRAIRIES

Une librairie est une collection de functions pour effectuer
certaines taches.

Pour voir si vous avez un package:

Packages -> Load package; sélectionnez un package et
clickez OK

Certains Packages sont inclus dans lI'installation de base
> library(MASS)

Si le package n’est pas installé:
> Packages -> set the CRAN mirror and select a server puis

Packages click Install package



DOSSIER DE TRAVAIL

> setwd(file = “C:\\Samraoui\\ ")

Il faut éviter les symboles dans les noms: &, *
Ou

> setwd(file = “C:/Samraoui/ ”)

R n’accepte pas 0, €, U, etc.

Pour connaitre le dossier courant

getwd()



AJUSTER LA CONSOLE ET QUITTER R

Pour ajuster la police/couleur de fond:

> Edit -< GUI preferences

Quitter R

al)

Or g(save = « no »)

La sauvegarde dans le workspace:

File -< Save Workspace

> save.image("C:\\Users\\Sam\\Documents\\Test2019")
File -< Load Workspace



ENLEVER LES VARIABLES

Pour refaire une analyse avec d’autres
données: 3 options

1) Quitter R et le redémarrer:
2) Misc-< Remove all objects
> rm(list=Is(all=TRUE))
Autres options utiles:

Sous l'onglet Edit, vous pouvez choisir « Select
all »



UN EXAMPLE DE «

R version 3.6.0 (2019-04-26) - "Planting of a Tree"
Copyright (C) 2019 The R Foundation for Statistical Computing
Platform: x86_64-w64-mingw32/x64 (64-bit)

R is free software and comes with ABSOLUTELY NO WARRANTY.
You are welcome to redistribute it under certain conditions.
Type 'license()' or 'licence()' for distribution details.

Natural language support but runningin an English locale

R is a collaborative project with many contributors.
Type 'contributors()' for more information and
‘citation()' on how to cite R or R packages in publications.

Type 'demo()' for some demos, 'help()' for on-line help, or
'help.start()' for an HTML browser interface to help.
Type 'q()' to quit R.

Registered S3 methods overwritten by 'ggplot2":
method from
[.quosures rlang
c.quosures rlang
print.quosures rlang
[Previously saved workspace restored]

> log(10)

[1]2.302585

> log10 (10)

[1]11

> save.image("C:\\Users\\Sam\\Documents\\Test2019")
> rm(list=Is(all=TRUE))

>



ENTREE D’UN JEU DE DONNEES REDUIT

Wingl <-59

> Wing2 <-55

> Wing3 <-53.5
> Wing4 <-55

> Wingb <-52.5
>

> sqrt (Wingl)
[1] 7.681146

> 2*Wingl

[1] 118

> (Wing1+Wing2+Wing3+Wing4+Wing5)/5
[1]155

Vous devez sauvegarder I'information si vous voulez réutiliser une variable
> SQ.wingl <-sqrt(Wingl)

> SQ.wingl

[1] 7.681146

> Mul.W1 <- 2*Wingl

> Mul.W1

[1]118

> Av <- (Wing1+Wing2+Wing3+Wing4+Wing5)/5

> Av

[1] 55



THE C FUNCTION (CONCATENATING)

Quatre variables morphométriques (8 observations)
d’une espece d’oiseau

Wingcrd <- ¢(59, b5, 53.5, b5, b2.5, 57.5, 53, 55)
Wingcrd[1]

Wingcrd[1:5]

Wingcrd[-2]

S.win <- sum(Wingcrd)
S.win
440.5



THE C FUNCTION (CONCATENATING): SUITE

Tarsus <-¢(22.3, 19.7, 20.8, 20.3, 20.8, 21.5,
20.6, 21.5)

Head <- ¢(31.2, 30.4, 30.6, 30.3, 30.3, 30.8,
32.5, NA)

Wt <-¢(9.5, 13.8, 14.8, 15.2, 15.5, 15.6, 15.6,
15.7)

sum(Head, na.rm = TRUE)
216.1
Essayez: sum(Head)



>BirdData <- c(Wingcrd, Tarsus, Head, Wt)
>BirdData
Vecteur de 32 observations/mesures

jo'<-c(1,/4,/1,4,1,1,1,1,2,2,2,2,2, 2, 2,
2,3,3,3,3,3,3,3,3,4,4,4,4,4,4,4,4)

>rep(c(d, 2, 3, 4), each = 8)
AJ A 14/14/11222222223333333813444491441444

>rep(l:4, each =8)
[1]111111111222222223333333344444444

>a<-seq(from=1,to=4,by=1)

>a

[1]112 34

>a<-seq(from=1,to=4,by=1)

> rep(a, each = 8)
(1]1111111112222222233333333444444414

Pourquoi toutes ces complications? Cela dépend des fonctions dans R



COMBINAISON DE VARIABLES (SUITE)

> VarNames <- ¢("Wingcrd", "Tarsus", "Head", "Wt")
> |d2 <- rep(VarNames, each = 8)
>>|d2
[1] "Wingcrd" "Wingcrd" "Wingcrd" "Wingcerd" "Wingcerd" "Wingerd" "Wingcrd"
[8] "Wingcrd" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus"
[15] "Tarsus" "Tarsus" "Head" "Head" "Head" "Head" "Head"
[22] IIHeadII IIHeadII IIHeadII IIWtII IIWtII IIWtII |IWtII
[29]"Wt"  "Wt" W' "Wt"
>
> Z <- cbind(Wingcrd, Tarsus, Head, Wt)
>Z
Wingcrd Tarsus Head Wt
[1,] 59.0 22.331.2 9.5
[2,] 55.0 19.730.4 13.8
[3,] 53.5 20.830.614.8
[4,] 55.0 20.330.315.2
[6,] 52.5 20.830.315.5
[6,] 57.5 21.530.815.6
[7,] 53.0 20.632.515.6
[8,] 55.0 21.5 NA15.7



COMBINAISON DE VARIABLES (SUITE)

> n <-dim(42)

>N

[1]18 4

> nrow <-dim(Z)[1]
> nrow

[1] 8

> /72 <-rbind(Wingcrd, Tarsus, Head, Wt)
> /72

L1121 ;3] 4] ;2] 6] [, 7] [,8]
Wingcrd 59.0 55.0 53.5 55.0 52.5 57.5 53.0 55.0
Tarsus 22.3 19.7 20.8 20.3 20.8 21.5 20.6 21.5
Head 31.2 30.4 30.6 30.330.330.832.5 NA
MRS 2195 181811418 (15.2] 151 511516 HE 6 SiE



VECTEURS ET MATRICES

> W <-vector(length = 8)
> W[1] <-59
> W[2] <-55
> W[3] <-53.5
> W[4] <-55
> W[5] <-52.5
> WI[6] <-57.5
> WI[7] <-53
> W[8] <-55
>
>
> Dmat <- matrix(nrow = 8, ncol = 4)
> Dmat

1] [,2] [,3] [,4]
[1,] NA NA NA NA
[2,] NA NA NA NA
[3,] NA NA NA NA
[4,] NA NA NA NA
[5,] NA NA NA NA
[6,] NA NA NA NA
[7,] NA NA NA NA

8,] NA NA NA NA
>



VECTEURS ET MATRICES (SUITE)

#/Diat]f 1/<- ¢(59, 55, 53.5, 55, 52.5, 57.5,158,|95)
> Dmat[, 2] <-c¢(22.3, 19.7, 20.8, 20.3, 20.8, 21.5,

+ 2016 188 5))
> Dmat|[, 3] <-¢(31.2, 30.4, 30.6, 30.3, 30.3, 30.8,
+ 32.5, NA)
> Dmat|[, 4] <- ¢(9.5, 13.8, 14.8, 15.2, 15.5, 15.6,
- 15.6,/15.7)
>
> Dmat
[,1] [,2] [,3] [,4]

[1,] 9.0 22.3 31.2 9.5

[2,] 55.0 19.7 30.4 13.8
[3,] 53.5 20.8 30.6 14.8
[4,] 55.0 20.3 30.3 15.2
[5,] 52.5 20.8 30.3 15.5
[6,] 57.5 21.5 30.8 15.6
[7,] 93.0 20.6 32.5 15.6
(8,1 55.021.5 NA15.7



VECTEURS ET MATRICES (SUITE)

> colnames(Dmat) <- ¢("Wingcrd", "Tarsus", "Head", "Wt")
> Dmat

ngcrd Tarsus Head Wt
59.0 22.331.2 9.5
55.0 19.7 30.4 13.8
53.5 20.8 30.6 14.8
55.0 20.330.315.2
52.5 20.830.315.5
57.5 21.530.8 15.6
53.0 20.6 32.5 15.6
55.0 21.5 NA 15.7

~a ~a ~a
L 1 L 1 L

~a
] L ]

~a
L ] L

~a
L ]

0N oA WN R

~a
L ]



VECTEURS ET MATRICES (SUITE)

Si les données existent sous formes de variables
(vecteurs: Wingcrd, Tarsus, etc.):

> Dmat2 <- as.matrix(cbind(Wingcrd,Tarsus,Head, Wt))
> Dmat2

Wingcrd Tarsus Head Wt
59.0 22.331.2 9.5
55.0 19.7 30.4 13.8
53.5 20.830.60 14.8
55.0 20.3 30.3 15.2
52.5 20.830.3 15.5
57.5 21.530.815.6
53.0 20.632.515.6
55.0 21.5 NA 15.7

~~u ~a ~u
] L [ L ] L ]

=
] L

~a
] L ] L

0 ~NoOOA~WNR

~a
L

~a
] L



NOTION DE DATAFRAME

Jusqu’a présent nous avons utilisé ¢, cbind, rbind, vector, et
matrix pour combiner les données. Une autre option est
data.frame

> Dfrm <- data.frame(WC = Wingcrd, TS = Tarsus,
+ HD = Head, W = Wt)
> Dfrm

WC TS HD W
159.022.331.2 9.5
255.019.7 30.4 13.8
3563.520.8 30.6 14.8
4 55.0 20.3 30.3 15.2
5562.520.830.315.5
6 57.521.5 30.8 15.6
7 53.0 20.6 32.5 15.6
8565.021.5 NA 15.7



L AVANTAGE DES DATAFRAMES

Vous pouvez changez les données et combinez les variables numériques,
characters et facteurs dans un dataframe:

> Dfrm2 <- data.frame(WC = Wingcrd, TS = Tarsus,
+ HD = Head, W = Wt, Wsq = sqrt(Wt))
> Dfrm2

WC TS HD W Wsq
159.022.331.2 9.5 3.082207
255.019.7 30.4 13.8 3.714835
3563.520.830.6 14.8 3.847077
4 55.020.330.315.2 3.898718
552.520.830.315.53.937004
6 57.521.530.8 15.6 3.949684
7 53.020.6 32.5 15.6 3.949684
855.021.5 NA 15.7 3.962323

Les objets Wt et Dfrm$W sont distincts!

Notez que ni cbind ni matrix ne peuvent combiner différents types de
données.



LISTES

> AllData <- list(BirdData, Id, Z, VarNames)

> AllData

[[1]]

[1] 59.0 55.053.555.0 52.557.553.055.022.3 19.7 20.8 20.3 20.8 21.5 20.6
[16] 21.5 31.2 30.4 30.6 30.330.330.832.5 NA 9.513.814.815.2 15.515.6
[31] 15.6 15.7

[[2]]

[1] "Wingcrd" "Wingcrd" "Wingcerd" "Wingerd" "Wingerd" "Wingcrd" "Wingcrd"
[8] "Wingcrd" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus" "Tarsus"

[15] "Tarsus" "Tarsus" "Head" "Head" "Head" "Head" "Head"

[22] "Head" "Head" "Head" "Wt" "wt" "wt" "wt"

[29] "Wt"  "Wt"  "Wt" "Wt"

[[31]

Wingcrd Tarsus Head Wt
[1;] 9.0 22.331.2 9.5
[2,] 55.0 19.7 30.413.8
[3,] 53.5 20.830.614.8
[4,] 55.0 20.330.315.2
[5,] 52.5 20.830.315.5
[6,] 575 21.530.815.6
[7,] 53.0 20.632.515.6
[8,] 55.0 21.5 NA 15.7

[[4]]
[1] "Wingcrd" "Tarsus" "Head" "Wt"



QUEL INTERET DES LISTES?

La plupart des fonctions dans R (modélisations, tests
statistiques, etc.) sont produites sous forme de listes.

> AllData[3]
[[1]]

Wingcrd Tarsus Head Wt
V//59/0/] 22.8 31.2 9.5
55.0 19.7 30.4 13.8
53.5 20.830.6 14.8
55.0 20.3 30.3 15.2
52.5 20.830.3 15.5
57.5 21.530.8 15.6
53.0 20.632.515.6
55.0 21.5 NA15.7
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IMPORTATION DES DONNEES

setwd("C:\\Samraoui\\")

Chard <- read.table(file = "Chardon.txt",header
= TRUE)

Chard2 <- read.table(file =

« Chardon2.txt",header = FALSE, dec =". ")

Chard3 <- read.table(file =
« Chardon2.txt",header = FALSE, dec =", ")

Il existe également read.csv pour ce type de
fichiers




MERGEZ ET EXPORTEZ DES DONNEES

>Sqgl<-read.table(file="C:./Biologie/squidl.txt",header=T)
>Sg2<-read.table(file="C:./Biologie/squid2.txt",header=T)

>/Merged<-merge(Sql,Sqg2,by="Sample")
>write.table(ZMerged, file = "C:/Biologie/MergedSquid.txt",

sep =" ",quote=FALSE,append=FALSE,
na="NA")



LA PROCHAINE ETAPE...

> attach(Dfrm?2)

> hist(HD)

Equivalent a hist(Dfrm2$HD)
> boxplot(WC)

> sum(Wt)

[1] 115.7

> mean(Wt)

[1] 14.4625




PLOT 1

plot(HD,Wt)
plot(Tarsus,HD)

HD
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31.0

30.5

20.0 20.5 21.0 21.5 22.0



CHANGEMENT DES SYMBOLES DES GRAPHES

>plot(Tarsus,HD, pch = 16) > plot(Tarsus,HD, pch = 8)
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CHANGEMENT DES COULEURS DES GRAPHES

> plot(Tarsus,HD, col = 2, pch = 16) > plot(Tarsus,HD, col = 3, pch = 18)
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CHANGEMENT DE LA TAILLE DES SYMBOLES

> plot(Tarsus,HD, col = 2, pch =19, cex=2) > plot(Tarsus,HD, col = 4, pch = 19, cex = 3)
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LEGENDES DES AXES

> plot(Tarsus,HD, col = 4, pch = 19, cex = 3, xlab = "Tarse (mm)", ylab = "Téte (mm)")
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TITRE DU GRAPHE

> plot(Tarsus,HD, col = 5, pch = 15, cex = 3.5,main = "Chardonneret", xlab = "Tarse (mm)", ylab = "Téte (mm)")
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EN CAS D'OUBLI...

X <-1:8
> plot(X, col = x)

> plot(x, col = X, pch =
19)

1 2 k| 4 & & 7 B

> plot(x, col = 2, pch =
X)

1 2 k| 4 & & 7 B
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EXPLORATION DES DONNEES: PLAN
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